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RESUMO 

 

 

Desde maio de 2022, um aumento no número de casos de infecções em humanos pelo Mpox 

vírus, um poxvírus, passou a ser registrado no mundo em países considerados não endêmicos 

para a doença. Concomitantemente, uma rápida propagação do patógeno em países da África 

Central foi observada, incluindo regiões onde a enfermidade é reconhecida como endêmica, 

como a República Democrática do Congo, Camarões, Nigéria, Costa do Marfim, Serra Leoa e 

Gabão. Diante do potencial patogênico e de disseminação dos poxvírus, em 14 de agosto de 

2024, a OMS determinou, pela segunda vez em dois anos, que o surto global de Mpox vírus 

configura “Emergência de Saúde Pública de Interesse Internacional”. Esta preocupação por 

parte das autoridades de saúde global se justifica pelo potencial pandêmico inerente aos 

poxvírus, como vivenciado pela humanidade com o vírus da varíola. 

A disseminação global do Mpox vírus tem sido acompanhada de notáveis mudanças na 

ecoepidemiologia típica da doença causada pelo patógeno. Tais alterações são marcadas pela 

ampla disponibilidade de hospedeiros animais em potenciais, assim como o aumento do risco 

da ocorrências de fenômenos biológicos, como o spillover, determinantes para o 

estabelecimento de surtos e emergências em Saúde Pública em nível global. A adaptação deste 

agente a ambientes indenes, em combinação com o grande contingente da população mundial 

desprovida de qualquer imunidade vacinal diante dos Orthopoxvirus e a variedade de animais 

suscetíveis à infecção, podem favorecer a ocorrência de mutações genômicas e o 

desenvolvimento de novos mecanismos de adaptação viral, com consequente manutenção do 

agente nessas áreas. Esses fatores de risco que aumentam a possibilidade de surgimento de 

variantes virais mais patogênicas e modificações no padrão ecoepidemiológico da doença. 

Neste cenário, o presente estudo revisou os principais aspectos das infecções por Mpox vírus 

em humanos e animais, com ênfase na ecoepidemiologia e reflexos em Saúde Pública. 

Palavras-chave: poxvírus; animais domésticos; zoonoses; saúde pública; ecoepidemiologia. 



ABSTRACT 

 

 

Since May 2022, an increase in the report of cases of infections with the Mpox virus, a 

poxvirus, has been recorded worldwide in countries considered to be non-endemic for the 

disease. At the same time, a rapid spread of the pathogen in Central African countries has been 

observed, including regions where the disease is considered endemic, such as the Democratic 

Republic of Congo, Cameroon, Nigeria, Ivory Coast, Sierra Leone and Gabon. Faced of the 

pathogenic potential and spread of poxviruses, on August 14, 2024, the WHO determined, for 

the second time in two years, which the global outbreak of Mpox virus constitutes a "Public 

Health Emergency of International Concern". This issue on the part of global health authorities 

is justified by the pandemic potential inherent in poxviruses, as humanity has already 

experienced with the smallpox virus. 

The global spread of the Mpox virus is accompanied by notable changes in the typical eco- 

epidemiology of the disease caused by the pathogen. These changes are marked by the wide 

availability of potential animal hosts, as well as an increased risk of biological phenomena such 

as spillover, which are decisive factors in the establishment of outbreaks and public health 

emergencies at the global level. The adaptation of this agent to new environments previously 

free of its circulation, combined with a large contingent of the world population lacking any 

vaccine immunity to Orthopoxvirus, and the variety of animals susceptible to infection, can 

favor to the occurrence of genomic mutations and devolopment new viral adaptation 

mechanisms with the consequent maintenance of the agent in these areas. These risk factors 

that increase the possibility of the emergence of more pathogenic viral variants and changes in 

the eco-epidemiological aspects and pattern of the disease. Considering this scenario, we 

reviewed the main aspects of humans and animals infections by Mpox virus, with emphasis in 

ecoepidemiology in a One Health perspective. 

 

Keywords: poxvirus; domestic animals; zoonoses; public health; ecoepidemiology. 
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1. INTRODUÇÃO 

 

 

 

O Mpox vírus, causador da Mpox, é membro do gênero Orthopoxvirus, pertencente à 

família Poxviridae, com impacto em saúde humana e animal (BUNGE et al., 2022; JADHAV 

et al., 2025). 

Na última década, este agente tem causado preocupação de ordem global devido às 

mudanças ocorridas em seu padrão epidemiológico. Essas alterações têm sido marcadas por 

aumento significativo do número de casos, por mudanças na distribuição geográfica do vírus, 

pela emergência do patógeno em áreas e países indenes e identificação de novas cepas virais 

com diferenças genotípicas, que apresentam diferentes níveis de patogenicidade e 

particularidades epidemiológicas (BUNGE et al., 2022; JADHAV et al., 2025). 

Devido à ampla gama de hospedeiros que os Orthopoxvirus dispõem, a recente 

dispersão global do Mpox vírus aumenta o risco de que este microrganismo possa se adaptar 

aos novos ambientes em que está sendo inserido, e ao surgimento de novas variantes de elevada 

patogenicidade, além da adaptação a novas espécies animais por spillover (BUNGE et al., 2022; 

JADHAV et al., 2025). 

Como dito, a ampla disponibilidade de hospedeiros, o ambiente favorável à perpetuação, 

a possibilidade de mutações e o risco de disseminação descontrolada, possibilitam este agente 

expressar seu efeito patogênico, gerando preocupação em saúde humana e animal (JADHAV 

et al., 2025). 

A infecção pode desencadear enfermidade cutânea e sistêmica em graus variados, 

principalmente para população que não dispõem de proteção vacinal diante de Orthopoxvirus. 

Este cenário de mudanças na ecoepidemiologia da Mpox, e a emergência em vários países, 

parece receber influência de ações antrópicas a sua interação com o meio ambiente e animais, 

resultando em reflexos em Saúde Única em nível global (JADHAV et al., 2025). 

 

2. REVISÃO DE LITERATURA 

 

 

 

2.1. Aspectos da etiologia 
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Os Poxvírus são pertencentes à família Poxviridae, subdividida em duas subfamílias, a 

Chordopoxvirinae, que infecta vertebrados, e Entomopoxvirinae, que infecta invertebrados 

(ICTV, 2024). 

A subfamília Chordopoxvirinae é composta por 18 gêneros, dentre os quais o gênero 

Orthopoxvirus (FENNER, 2000; MOSS et al., 2013; ICTV, 2024). Neste gênero estão 

compreendidos o Varíola vírus, o Vaccínia vírus, o Cowpox vírus, o Mpox vírus, o Camelpox 

vírus, o Akhmeta vírus e outras espécies com potencial zoonótico e epidêmico (WHO, 2022). 

Os vírus deste gênero possuem sequências genéticas similares, o que se reflete na incapacidade 

de diferenciação das espécies pelos testes sorológicos e também induzem imunidade protetora 

cruzada em diferentes níveis (ICTV, 2024; FENNER, 1988; GUBSER et al., 2004; 

ESSBAUER et al., 2010). Do mesmo modo, os Orthopoxvirus são o gênero mais bem 

caracterizado dentre os poxvírus, pois apresentam grande impacto na saúde humana e animal 

por suas espécies terem a capacidade de infectar vários hospedeiros animais (domésticos e 

silvestres), além dos humanos (MOSS et al., 2013; FENNER, 1988). 

Os poxvírus são classificados como DNA vírus, onde o gênero Orthopoxvirus inclui 13 

espécies que podem, ainda, serem subdivididas em dois clados, os ortopoxvírus 

eurasianos/africanos e os ortopoxvírus norte-americanos. Tais clados apresentam diferenças 

tanto genotípicas quanto epidemiológicas, além de possuírem patogenicidades distintas (XING 

et al., 2023). A enfermidade decorrente da infecção por poxvírus causa doença exantemática 

com lesões cutâneas do tipo vesicular e diferentes graus de acometimento sistêmico (XING et 

al., 2023; WERDEN et al., 2008). Os poxvírus podem ser altamente especializados e restritos 

a determinados hospedeiros, como o vírus da varíola, ou podem infectar variedade maior de 

hospedeiros, como o Mpox vírus, o que eleva consideravelmente o risco de spillover (XING et 

al., 2023; WERDEN et al., 2008; REYNOLDS et al., 2018). Além disso, outros fatores 

colaboram para a eficácia de transmissão viral dos Orthopoxvirus, como o Mpox vírus, 

incluindo alta resistência das partículas virais no ambiente e o desenvolvimento de mecanismos 

eficientes de evasão do sistema imune independentemente do tipo de hospedeiro (WERDEN et 

al., 2008). Quase a totalidade das espécies de Orthopoxvirus são consideradas zoonóticas, 

exceto o Varíola vírus, que acometia exclusivamente humanos e eram os únicos reservatórios, 

fato que possibilitou sua erradicação ((ICTV, 2024; GUBSER et al., 2004; ESSBAUER et al., 

2010). 

A proximidade genética compartilhada entre os Orthopoxvirus se reflete na semelhança 

estrutural e molecular dos representantes desse gênero, o que confere proteção cruzada entre as 

diferentes espécies virais (ICTV, 2024; GUBSER et al., 2004; ESSBAUER et al., 2010; 
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BUTANTAN, 2024). Porém, desde 1980, ano em que a varíola foi considerada erradicada do 

mundo e a vacinação em massa da população contra essa doença foi suspensa, um grande 

contingente de humanos isentos de qualquer proteção vacinal frente aos Orthopoxvirus 

encontra-se em situação de vulnerabilidade para esses agentes virais (MAHY, 2003; 

LEFKOWITZ et al., 2006; GALLWITZ et al., 2003; SHCHELKUNOV, 2011). Dentro desses 

agentes virais já foi constada a existência de extensa reatividade cruzada sorológica e 

neutralização cruzada entre os vírus do clado eurasiano/africano (ICTV, 2024; EMERSON et 

al., 2009). 

Para o Mpox vírus, existem dois clados (linhagens virais): o da África Ocidental e o da 

Bacia do Congo (África Central). As infecções humanas com o clado da África Ocidental são 

caracterizadas por causar doenças menos graves em comparação com o clado da Bacia do 

Congo, com taxa de mortalidade de 3,6% em comparação com 10,6% para o clado da Bacia do 

Congo (BUTANTAN, 2024; WHO, 2024). 

 

 

2.2. Epidemiologia do Mpox vírus 

 

Os poxvírus são relevantes para a saúde animal, uma vez que são capazes de infectar 

grande variedade de hospedeiros invertebrados e vertebrados, incluindo humanos (SILVA et 

al., 2021; MUCKER et al., 2015). Esta peculiaridade dessa família de vírus aumenta o risco de 

emergência dos poxvírus, como o Mpox vírus, de desenvolver o spillover, no qual o patógeno 

consegue se adaptar a uma nova espécie hospedeira a partir de outra previamente suscetível à 

infecção (REYNOLDS et al., 2018). Seguindo este comportamento, o Mpox vírus é capaz de 

infectar diferentes espécies de mamíferos terrestres, incluindo humanos, primatas não humanos 

e roedores silvestres, dos quais os roedores da África são apontados como possíveis hospedeiro 

primários desse vírus (KHODAKEVICH et al., 1986; PARKER et al., 2007; DOTY et al., 

2017). 

A relação estabelecida entre essas espécies de mamíferos constitui o pilar que sustenta 

a cadeia de transmissão e manutenção viral dentro do continente africano, o que justifica o fato 

de que em regiões onde há o convívio próximo entre humanos e primatas não humanos também 

apresentarem aquelas com maior número de infecções pelo Mpox vírus (BERTHET et al., 

2011; Mc COLLUM et al., 2015; BUNGE et al., 2022). 

A partir de maio de 2022, o aumento no número de casos de infecções pelo Mpox vírus 

passou a ser registrado em países considerados não endêmicos para a doença. Este 

comportamento representa uma mudança marcante no padrão epidemiológico mundial da 
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enfermidade (JADHAV et al., 2025). Concomitantemente, rápida propagação do patógeno em 

países da África Central foi observada, incluindo regiões onde a doença é reconhecida como 

endêmica, como a República Democrática do Congo, Camarões, Nigéria, Costa do Marfim, 

Serra Leoa e Gabão (WHO, 2024; PAHO, 2024). 

De acordo com o boletim da Organização Mundial de Saúde (OMS), de junho de 2024, 

o Brasil foi classificado como o segundo país, fora do continente africano, com maior número 

de casos por Mpox vírus (PAHO, 2024; MS, 2024). Diante deste cenário e, em virtude do 

potencial patogênico e de disseminação dos poxvírus, em 14 de agosto de 2024, a OMS 

determinou, pela segunda vez em dois anos, que o surto global de Mpox vírus configura 

“Emergência de Saúde Pública de Interesse Internacional” (ESPII). Essa variação no 

comportamento epidemiológico é preocupante, pois o avanço do Mpox pelos demais 

continentes expõe o vírus a novos cenários, com diferentes características e hábitos das espécies 

locais, além dos fatores ambientais distintos da região endêmica do patógeno. A associação 

destes aspectos podem impor pressão seletiva de adaptação a um novo ambiente por meio do 

desenvolvimento de novos métodos de transmissão ou disseminação por spillover a novas 

espécies hospedeiras. Nesse sentido, os animais domésticos podem assumir papel de relevância 

na cadeia epidemiológica desse agente, constituindo-se como novo reservatório que favoreceria 

a perpetuação e manutenção viral dentro destas novas populações (WHO, 2024). 

A materialização do risco de spillover pode ser exemplificado com o relato de um cão, 

na França, que se infectou, por contato com seus tutores que se encontravam doentes devido a 

infecção por Mpox vírus, e que também passou a apresentar sinais clínicos compatíveis com a 

doença (SEANG et al., 2022). Testes moleculares realizados subsequentemente, demonstram 

mesma identidade genética entre os agentes virais dos humanos e o do cão, reforçando a 

necessidade de elucidar a atuação dessas espécies domésticas, até então não reconhecidas como 

hospedeiros naturais do Mpox vírus, no contexto desse novo perfil epidemiológico da doença 

(WHO, 2024; SEANG et al., 2022). 

 

 

2.3. Mpox vírus no Brasil 

 

A eficácia do estabelecimento de Mpox vírus em regiões sem histórico prévio da sua 

presença, fornece indícios de sua alta capacidade de adaptação diante de situações que, em tese, 

poderiam vir a interromper a cadeia de transmissão viral. Além disso, a introdução do patógeno 

em ambiente no qual os indivíduos locais não possuem imunidade prévia contra o agente, 

associado a ampla variabilidade de espécies e possíveis reservatórios, constroem um panorama 
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que favorece o surgimento de surtos de doença infectocontagiosa, zoonótica e de considerável 

patogenicidade em ambiente completamente vulnerável aos efeitos do agente (XING et al., 

2023; TAYLOR et al., 2001; WOOLHOUSE & GAUNT, 2007; WOOLHOUSE & 

GOWTAGE, 2005). Essa é, particularmente, a situação que o Mpox vírus encontra no Brasil, 

pois, além do território até então não apresentar registros da presença do vírus, possui rica 

variedade de biomas e fauna suscetível ao contágio, favorecendo a ocorrência do spillover, 

posto que o Mpox vírus possui capacidade de infectar animais silvestres, domésticos e humanos 

(FENNER, 2000; MOSS et al., 2013; FENNER, 1988; XING et al., 2023). Ainda, o Brasil 

dispõe de condições ambientais e ecoepidemiológicas propícias ao estabelecimento e 

perpetuação do Mpox vírus, pois o país apresenta registros da circulação de outros poxvírus, 

como o Vaccínia vírus (MEGID et al., 2008). 

No Brasil, apesar da recente presença do Mpox vírus, a circulação do Vaccínia 

vírus ocorre há décadas, associada à ocorrência de casos de doença exantemática em humanos 

e bovinos. Mesmo assim, a identificação dos hospedeiros naturais e reservatórios continuam, 

em parte, desconhecidos. No entanto, estudos experimentais e soroepidemiológicos, revelaram 

a susceptibilidade à infecção pelo Vaccínia vírus de grande número de espécies domésticas e 

selvagens. Esses relatos, em humanos e bovinos, foram registrados em certas localidades do 

Brasil, inclusive na região Centro-Oeste do estado de São Paulo, o que reforça que as condições 

ambientais e a fauna do país favorecem à circulação e permanência dos poxvírus (DRUMOND et 

al., 2008; ABRAHÃO et al., 2009; ASSIS et al., 2012; ABRAHÃO et al., 2017; COSTA et al., 2017; DUTRA et 

al., 2017; COSTA et al., 2018; MARTINS et al., 2020). Neste contexto, estudos realizados nesta região, 

identificaram títulos de anticorpos contra Orthopoxvirus em animais domésticos e selvagens 

(MEGID et al., 2008; ANTUNES et al., 2013; MEGID et al., 2016; PERES et al., 2016; PERES 

et al., 2018a; PERES et al., 2018b; PERES et al., 2013). 

Até fevereiro de 2025, foram notificados no Brasil 2.170 casos confirmados ou 

prováveis de Mpox vírus. A região Sudeste detém cerca de 72% (n = 1.561) desses casos, na 

qual São Paulo se apresentando a Unidade Federativa da região com 51,4% (n = 1.114) do total 

de casos no país (COE MPOX, 2025). Em março de 2025, foi confirmada a presença do clado 

Ib do Mpox vírus em uma paciente de São Paulo, o que impulsionou, em conjunto com o 

reconhecimento pela OMS (em junho de 2025) da permanência dos critérios de uma ESPII, e a 

publicação do Plano de Contingência Nacional para Mpox por nova cepa viral, tendo em vista 

a possibilidade de transmissão sustentada do clado Ib do Mpox vírus no Brasil (MS, 2025; 

PAINEL MPOX, MS, 2025). Ainda, de acordo com o painel de monitoramento do Ministério 

da Saúde, o Brasil somou 373 casos confirmados de Mpox até abril de 2025 (WHO, 2025). 
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2.4. Fatores de risco para emergência e reemergência no cenário global 

 

Na atualidade, os aspectos culturais e sociais da civilização humana, em conjunto com 

o fenômeno da globalização, o aumento da população mundial e o mercado internacional de 

animais e produtos de origem animal colaboram para os riscos de disseminação de patógenos. 

Essa situação é agravada pelo avanço da ocupação humana em áreas intactas de fauna e flora 

nativa, o que aumenta a proximidade das pessoas com os animais, alterando a maneira pela qual 

as espécies animais se relacionam com os humanos. Ainda neste contexto, o avanço do 

desmatamento observado em várias partes, pode predispor os humanos e animais a agentes 

patogênicos de potencial zoonótico. A globalização do mundo moderno favorece a modificação 

da ecoepidemiologia de muitos patógenos e sua distribuição no mundo, além de gerar aumento 

na frequência de surtos de doenças infecciosas emergentes e reemergentes, e o aumento do risco 

de epidemias e pandemias, como a do COVID-19, que assolou recentemente a humanidade 

(JADHAV et al., 2025; SILVA et al., 2021; TAYLOR et al., 2001; WOOLHOUSE & GAUNT, 

2007; WOOLHOUSE & GOWTAGE, 2005). 

 

2.5. Saúde Pública 

A compreensão de determinados aspectos da doença Mpox nos humanos, como forma 

de transmissão, sinais clínicos, curso da enfermidade e animais passíveis de transmitirem o 

vírus, é essencial para o desenvolvimento de métodos eficientes de prevenção e controle 

(BUNGE et al., 2022; JADHAV et al., 2025; MS, 2024). 

A transmissão de Mpox para os humanos pode ocorrer por meio do contato com pessoa 

infectada pelo Mpox vírus, materiais contaminados com o vírus e animais silvestres (roedores 

e primatas) infectados. Após a infecção humana pelo Mpox vírus, leva cerca de 3 a 16 dias para 

que se tenha início os sinais clínicos, porém, esse período de incubação pode se estender para 

até 21 dias. A transmissão veiculadas pelos animais silvestres é observada, principalmente, nas 

áreas onde a doença é endêmica, com os roedores das florestas tropicais da África (esquilos de 

corda, esquilos de árvore, ratos da gâmbia e arganazes) e primatas não humanos como os 

principais transmissores do patógeno ao humano (JADHAV et al., 2025; MS, 2024; COE 

MPOX 2025). 

Os sintomas mais frequentes na Mpox em humanos são erupções cutâneas ou lesões de 

pele, linfonodos inchados, febre, dor de cabeça, dores no corpo, calafrio e fraqueza. A doença, 

usualmente, evolui para quadros leves e moderados em grande parte dos humanos infectados, 
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e pode durar de 2 a 4 semanas. Baseado no histórico clínico epidemiológico e na manifestação 

sintomatológica, deve-se proceder com o diagnóstico laboratorial da Mpox, realizado por 

técnicas moleculares (BUNGE et al., 2022; MS, 2024; COE MPOX 2025). 

De acordo com a Portaria GM/MS nº 3328 (de 22 de agosto de 2022), que estabelece a 

obrigatoriedade de notificação imediata de caso de Mpox, o profissional da saúde deve notificar 

o caso da doença em até 24 horas (COE MPOX 2025). 

A pessoa infectada pelo Mpox vírus, pode transmiti-lo desde o momento em que os 

sintomas se iniciam até quando as lesões e erupções cutâneas cicatrizarem. Assim, a principal 

forma de transmissão da Mpox ocorre por meio do contato direto pessoa a pessoa, através do 

contato com erupções e lesões cutâneas e fluidos corporais, além de que a exposição próxima 

e prolongada com gotículas e demais secreções respiratórias também pode veicular a 

transmissão. O humano também pode propagar o patógeno por meio de objetos contaminados 

(fômites) com o Mpox vírus como toalhas, roupas e lençóis (BUNGE et al., 2022; JADHAV et 

al., 2025; MS, 2024; COE MPOX 2025). 

Entre os métodos de prevenção para a doença Mpox destacam-se o isolamento dos casos 

positivos, evitar contato direto com pessoas com suspeita ou confirmação da doença, utilizar- 

se de equipamento de proteção individual (EPI) em situações que exijam o contato direto, lavar 

as mãos regularmente e manter bons hábitos de higiene afim de barrar a disseminação do vírus. 

Atualmente, a estratégia vacinal adotada pelo Ministério da Saúde (MS), prioriza grupos de 

pessoas com maior risco de infecção e de evoluir para formas graves da doença, visto que a 

disponibilidade do imunizante é limitada globalmente (JADHAV et al., 2025; MS, 2024; COE 

MPOX 2025). 

 

 

3. CONSIDERAÇÕES FINAIS 

 

 

Dadas as ações antrópicas que podem favorecer o fluxo de microrganismos patogênicos 

ao redor do planeta, fica evidente o risco de participação dos humanos na ecoepidemiologia do 

Mpox vírus. A facilidade encontrada na sociedade moderna em promover o trânsito 

intercontinental de microrganismos, as inúmeras peculiaridades culturais encontradas na 

população humana global e o aumento do contato entre humanos e animais silvestres, 

certamente influenciam em alterações ecoepidemiológicas de agentes virais, como o Mpox 

vírus. Assim, podem ser considerados como fatores de risco para a emergência do Mpox vírus 

em áreas isentas de sua circulação, a alta demanda do transporte intercontinental de materiais, 
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tecidos orgânicos e animais possivelmente carreadores de agentes infecciosos; o desmatamento 

e ocupação humana de áreas nativas (predispondo ao contato íntimo de humanos e animais 

silvestres); a relação entre diferentes sociedades humanas com os animais e o meio ambiente; 

e ausência de políticas públicas que visam minimizar e prevenir as consequências da 

disseminação global do Mpox vírus e demais agentes virais do gênero Orthopoxvirus, incluindo 

a grande massa populacional (a partir de 1980) que não possui proteção vacinal contra o vírus. 

Posto que o papel dos animais domésticos (como cães, gatos e bovinos) na 

epidemiologia do Mpox vírus ainda continua em parte desconhecido, estudos de vigilância 

epidemiológica e persistência viral no ambiente contribuem para o entendimento destas 

espécies dentro da cadeia de transmissão e manutenção viral. Essas pesquisas atuam como 

marcadores de vigilância epidemiológica e ambiental, podendo fornecer subsídios e base 

científica de dados para o desenvolvimento de futuras medidas e políticas públicas de saúde 

para controlar o avanço deste agente viral. Neste momento, em que o mundo se depara com a 

circulação global do Mpox vírus, as atividades de vigilância são fundamentais para detectar 

possíveis adaptações e alterações genotípicas, patogênicas e ecoepidemiológicas deste 

patógeno. 
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