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RESUMO 

 

A descoberta dos vírus gigantes de amebas surpreendeu e impulsionou a comunidade científica 

a buscar por novos isolados após a descrição do mimivírus. Desde então, vários outros isolados 

de mimivírus foram descobertos, descritos e classificados, exibindo diferenças genômicas 

claras que os subdivide em três principais gêneros atualmente: Mimivirus, Moumouvirus e 

Megavirus. Durante nossos esforços para isolar e caracterizar novos vírus gigantes, um novo 

vírus foi isolado de amostras de água coletadas da Lagoa da Pampulha em Belo Horizonte. Por 

meio de sequenciamento completo de seu genoma e de análise filogenética baseada no gene 

que codifica a DNA polimerase de subtipo B, identificamos o isolado como um megavírus, e o 

nomeamos de megavirus caiporensis. Ao analisarmos o isolado por microscopia eletrônica de 

transmissão, foi observado que as fibrilas desses vírus se organizam de forma diferente, 

formando grumos. Também foi observado durante a multiplicação viral que o ciclo do novo 

isolado parecia ser mais lento quando comparado a outros mimivírus. Desse ponto adiante, a 

análise da morfologia da partícula, com ênfase nas fibrilas, o estudo do ciclo e análises de 

possíveis genes ligados às fibrilas desses vírus, se tornaram o objetivo desse trabalho. 

Adicionalmente, escolhemos um representante dos gêneros Mimivirus e Moumouvirus para 

realizar comparações entre nossos resultados. Por meio de microscopias eletrônicas, 

descrevemos pela primeira vez que mimivírus podem apresentar pelo menos três padrões 

distintos de organização de suas fibrilas, ligados aos gêneros/linhagens aos quais são 

proximamente relacionados. Foi mostrado que os padrões diferentes são intrínsecos à partícula 

viral, e não artefatos produto de preparações para as microscopias. O estudo do ciclo do m. 

caiporensis se mostrou similar ao de outros megavírus e em estágios tardios do ciclo, 

observamos vírions recém-formados dentro de vesículas. Estudamos a possibilidade de uma 

liberação por exocitose, como é observado para outros vírus gigantes, como os cedratvírus e os 

pandoravírus. Nossas análises combinando ensaios de infecções e titulações virais, 

microscopias eletrônicas e de imunofluorescência, mostraram que esses vírus não são liberados 

por exocitose, mas sim que ocorre uma incorporação contínua de partículas pela ameba 

infectada pelo megavirus caiporensis, um fenômeno conhecido como superinfecção. Análises 

comparativas demonstraram que o megavírus não é capaz de bloquear a superinfecção em 

Acanthamoeba, diferente de mimivírus e moumouvírus, e que esse processo pode ser revertido 

com a inibição química da fagocitose. Descrevemos aqui pela primeira vez, a superinfecção e 

sua inibição por vírus gigantes que infectam amebas. Este trabalho contribui com informações 

acerca da morfologia, genômica, filogenia, ecologia e evolução dos mimivírus. Além disso, 

contribui para a compreensão da superinfecção e sua inibição em mimivírus, moumouvírus e 

megavírus, demonstrando que apesar de seu parentesco evolutivo, esses vírus apresentam 

diferenças profundas em suas interações com seus hospedeiros. 

 

Palavras-chave: mimivírus; moumouvírus; megavírus; fibrilas; fagocitose; relação vírus-

hospedeiro. 
 

 

 

 

 

 

 

 

 



ABSTRACT 

 

The discovery of giant viruses of amoeba surprised and prompted the scientific community to 

search for new isolates after the description of mimivirus. Since then, several other mimivirus 

isolates have been discovered, described and classified, exhibiting clear genomic differences 

that currently subdivide them into three main genera: Mimivirus, Moumouvirus and Megavirus. 

During our efforts to isolate and characterize new giant viruses, a new virus was isolated from 

water samples collected from Pampulha Lagoon in Belo Horizonte. Through complete 

sequencing of its genome and phylogenetic analysis based on the gene encoding DNA 

polymerase subtype B, we identified the isolate as a megavirus and named it megavirus 

caiporensis. When analyzing the isolate by transmission electron microscopy, it was observed 

that the fibrils of these viruses are organized differently, forming clumps. It was also observed 

that during viral multiplication the cycle of the new isolate seemed to be slower when compared 

to other mimiviruses. From this point onwards, the analysis of the particle morphology, with 

emphasis on the fibrils, the study of the cycle and analysis of possible genes linked to these 

viruses’ fibrils, became the objective of this work. Additionally, we chose a representative of 

the genera Mimivirus and Moumouvirus to perform comparisons among our results. Through 

electron microscopy, we described for the first time that mimiviruses can present at least three 

distinct patterns of organization of their fibrils, linked to the genera/lineages to which they are 

closely related. It was showed that the different patterns are intrinsic to the viral particle, and 

not artifacts produced by preparations for microscopy. The study of the cycle of m. caiporensis 

was similar to that of other megaviruses and in late stages of the cycle, we observed newly 

formed virions inside vesicles. We studied the possibility of release by exocytosis, as is 

observed for other giant viruses, such as cedratviruses and pandoraviruses. Our analyses, 

combining viral infection and titration assays, electron microscopy, and immunofluorescence, 

showed that these viruses are not released by exocytosis, but rather that there is a continuous 

incorporation of particles by the amoeba infected by megavirus caiporensis, a phenomenon 

known as superinfection. Comparative analyses demonstrated that megavirus is not able to 

block superinfection in Acanthamoeba, unlike mimivirus and moumouvirus, and this process 

can be reversed by chemical inhibition of phagocytosis. Here, we describe for the first time 

superinfection and its inhibition by giant viruses that infect amoebas. This work contributes 

with information about the morphology, genomics, phylogeny, ecology, and evolution of 

mimiviruses. In addition, it contributes to the understanding of superinfection and its inhibition 

in mimiviruses, moumouviruses, and megaviruses, demonstrating that despite their 

evolutionary kinship, these viruses present profound differences in their interactions with their 

hosts. 

 

Keywords: mimivirus; moumouvirus; megavirus; fibrils; phagocytosis; virus-host relationship. 
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1- INTRODUÇÃO 

 

Por muito tempo, os vírus foram definidos com base em características como entidades 

ultramicroscópicas, sendo filtráveis em filtros contendo poros de 0,2 µm e apresentarem 

genomas pequenos que codificam poucas proteínas (Lwoff, 1957). Porém, a descoberta de vírus 

que apresentam características que vão de encontro a essas, por exemplo, aqueles que se 

agrupam dentro do filo Nucleocytoviricota, têm mostrado que os vírus são muito mais diversos 

e complexos.  

A classificação taxonômica dos vírus gigantes (VGs) que infectam amebas como um 

todo é um terreno da virologia em constante debate e construção. Por se tratar de vírus descritos, 

em sua maioria, há menos de duas décadas, estão sempre recebendo novos exemplares que 

expandem este grupo e novas informações acerca de sua biologia, filogenia e genética, o que 

consiste em um desafio para a classificação. Dessa forma, várias famílias foram sugeridas ao 

longo dos anos, com o aumento da diversidade de novos isolados. Recentemente, muitos destes 

vírus passaram por uma reclassificação pelo órgão responsável, o Comitê Internacional em 

Taxonomia de Vírus (do inglês International Committee on Taxonomy of Viruses -ICTV), e os 

mimivírus são um deles. Atualmente, os mimivírus são classificados taxonomicamente dentro 

do domínio Varidnaviria, reino Bamfordvirae, filo Nucleocytoviricota, classe Megaviricetes, 

ordem Imitervirales, família Mimiviridae e subfamília Megamimivirinae. Dentro desta 

subfamília, encontramos cinco gêneros: Cotonvirus, Megavirus, Mimivirus, Moumouvirus e 

Tupanvirus. Antes da recente reclassificação dos vírus gigantes, estudos por análises 

filogenéticas iniciais levaram à formação de três clados distintos, conhecidos como linhagens 

A, B e C (COLSON et al., 2012). O Acanthamoeba polyphaga mimivirus (APMV) e vírus 

similares a ele, como o isolado de mimivírus brasileiro sambavírus representam a linhagem A 

(CAMPOS et al., 2014). A linhagem B é formada pelos moumouvírus e seus relacionados (DOS 

SANTOS SILVA et al., 2020; YOOSUF et al., 2012) e a linhagem C é composta pelos 

megavírus e outros vírus similares (ARSLAN et al., 2011). Portanto, o gênero Mimivirus 

abrigaria isolados relacionados à linhagem A, o gênero Moumouvirus os isolados relacionados 

à linhagem B e o gênero Megavirus, os isolados ligados à linhagem C. 

Estudos anteriores mostraram uma predominância de mimivírus da linhagem A isolados 

em amostras ambientais do Brasil, quando amebas pertencentes aos gêneros Acanthamoeba e 

Vermamoeba foram utilizadas como plataformas de isolamento, resultando em sua maioria, em 

novos isolados pertencentes a essa linhagem (ANDRADE et al., 2018; DORNAS et al., 2015). 
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Essa predominância é seguida pelos isolados de linhagem C e por último, os moumouvírus que 

pertencem à linhagem B (DORNAS et al., 2015). Além das características moleculares, é 

possível observar diferenças na morfologia das fibrilas de cada um desses vírus de acordo com 

a linhagem à qual estão relacionados, porém até o presente estudo este aspecto das fibrilas ainda 

não havia sido explorado e estudado mais a fundo no contexto das linhagens evolutivas. O 

trabalho que descreve o isolamento e caracterização do megavírus chilensis, um mimivírus 

relacionado à linhagem C, mostra que as fibrilas desses vírus são diferentes quando comparadas 

às do APMV, porém não se aprofunda no assunto e sugere a necessidade de estudos futuros 

para compreender a composição química das fibrilas desse isolado (ARSLAN et al., 2011). 

O genoma do primeiro mimivírus isolado, o APMV, é composto por uma molécula 

linear de DNA fita dupla, com um comprimento de 1.181.549 pb. É rico em Adenina-Timina 

(A-T), que representam 72% dessas bases, e Guanina-Citosina (G-C) correspondem aos 28% 

restantes do conteúdo de bases (ARSLAN et al., 2011; RAOULT et al., 2004). A densidade de 

codificação do genoma é de 89%, 1.018 possíveis fases abertas de leitura (ORFs - open reading 

frames) foram preditas, além de sequências para codificar 6 RNAs transportadores (RNAt) e de  

vários RNAs não codificantes. (RAOULT et al., 2004). Além disso, é importante ressaltar que 

estes vírus apresentam genes considerados raros ou inéditos entre a maior parte dos vírus, como 

aqueles capazes de codificar fatores de tradução, RNA transportadores e aminoacil-tRNA 

sintetases (aaRS), que codificam proteínas funcionais (ABERGEL et al., 2007; ARSLAN et 

al., 2011; LEGENDRE et al., 2010; SILVA et al., 2015).  Íntrons e inteínas foram detectados 

em genes que codificam a proteína principal do capsídeo e entre outros genes conservados, além 

de um mobiloma exclusivo do APMV (DESNUES et al., 2012). 

 Dentro do repertório genômico do APMV encontramos homologias com genes tanto de 

outros vírus, quanto de bactérias, arqueias e eucariotos (ABERGEL et al., 2015). Os genes que 

apresentam homologia com outros vírus destacam-se por serem conservados entre os vírus 

pertencentes ao filo Nucleocytoviricota e estão associados às funções de replicação, transcrição 

de DNA e morfogênese de partículas virais. Entre estes, podemos citar a DNA polimerase B, a 

helicase D5, a ATPase A32L, a proteína principal do capsídeo e um fator de transcrição (IYER 

et al., 2001; RAOULT et al., 2004; YUTIN et al., 2009). Já sobre os genes pertencentes a 

organismos não-virais com os quais o APMV apresenta homologia, foi observada uma 

variedade de sequências com funcionalidades diversas (KOONIN, 2005). Esses genes foram 

organizados em 4 conjuntos diferentes de acordo com a sua função: tradução de proteínas, 

enzimas de reparo do DNA, chaperonas e novas vias enzimáticas (RAOULT et al., 2004). Entre 

esses, o conjunto que mais chamou a atenção dos pesquisadores foi o de tradução de proteínas, 
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por se tratarem de genes inéditos para os vírus até então. Dentro desse conjunto encontramos 5 

fatores de tradução e 4 tipos de tRNA (ABRAHÃO et al., 2017). A quantidade destes genes 

pode variar dentro da família Mimiviridae, e até entre os isolados pertencentes a uma mesma 

linhagem, pois mutações acabam levando a deleções ou duplicações de algum gene e alterando 

assim o número encontrado em cada um. Além disso, foram descritas enzimas de reparo de 

DNA, que apresentam homologia com genes presentes em bactérias e arqueias, assim como 

topoisomerases, DNA glicosilases, uma endo nuclease, e outras (BANDARU et al., 2007; 

RAOULT et al., 2004; SUZAN-MONTI et al., 2006). Já na categoria das chaperonas, que são 

enzimas envolvidas no processo de enovelamento de proteínas, o APMV foi o primeiro vírus 

descrito a apresentar homologia com sequências relacionadas a proteínas de bactérias 

Escherichia coli: proteína de choque térmico (heat-shock) e uma ciclofilina (peptidilprolil 

isomerase) (BARIK, 2018; RAOULT et al., 2004; THAI et al., 2008). Por fim, na categoria de 

enzimas envolvidas em processos metabólicos diversos, são descritas por exemplo a asparagina 

sintase e a glutamina sintase, que estão envolvidas na via metabólica de aminoácidos (RAOULT 

et al., 2004). No genoma do APMV foram descritos diversos tipos de proteínas formadas por 

múltiplos domínios e repetições. Por exemplo, oito genes para proteínas contendo repetições 

que formam a estrutura de colágeno composta por tripla hélice são conhecidos, o que só era 

observado anteriormente em bacteriófagos (LUTHER et al., 2011; RAOULT et al., 2004). 

Além das proteínas de colágeno, as repetições Kelch; domínio MORN (membrane occupation, 

and recognition nexus); repetição rica em leucina (LRR- leucine-rich repeat), repetição do 

tetratricopeptídeo (TPR); repetição de fenilalanina-asparagina-isoleucina-prolina (FNIP/IP22); 

repetição triptofano-ácido aspártico (WD40); repetição de anquirina (ANK) e repetição Sel 1 

também são encontradas nas proteínas preditas a partir dos genomas dos mimivírus. A presença 

destas proteínas já foi correlacionada com o tamanho do genoma dos vírus gigantes de forma 

proporcional, ou seja, quanto maior o genoma, maior a quantidade de proteínas contendo esses 

domínios e arranjos (SHUKLA et al., 2018). 

 Por fim, é preciso destacar que apesar do grande e diverso repertório genômico dos 

mimivírus, uma parte considerável dele é composta por genes ORFans, para os quais não 

encontramos similaridade nos bancos de dados para a predição de possíveis funções. Muitos 

esforços têm sido feitos atualmente para elucidar as funções destes genes utilizando 

metodologias diversas, o que pode nos levar futuramente a não só compreender estas funções, 

mas também a conhecer novas na virosfera (HAKIM et al., 2012; SAINI; FISCHER, 2007; 

SOBHY et al., 2015). 



14 
 

O primeiro mimivírus a ser descoberto, o APMV, chamou muita atenção não apenas 

pelo tamanho da partícula e genoma, mas também pela aparência complexa de sua partícula 

viral. O primeiro isolado da família Mimiviridae, possui uma partícula viral com um tamanho 

médio de 750 nm. Essa partícula é composta por um capsídeo proteico com simetria pseudo-

icosaédrica, recoberto por uma camada densa de fibrilas externas (revisado por ABRAHÃO et 

al., 2014; XIAO et al., 2005, 2009). A estrutura do capsídeo é formada por várias camadas, 

sendo possível identificar uma membrana lipídica envolta externamente por pelo menos três 

camadas de proteínas. Na parte mais interna da membrana lipídica existe um cerne ou core 

proteico, onde está localizado o genoma viral (ABRAHÃO et al., 2014; XIAO et al., 2009). 

A principal proteína que forma a estrutura do capsídeo dos mimivírus é a L425, a proteína 

principal do capsídeo (MCP- Major Capsid Protein) (XIAO et al., 2009). Em um dos vértices 

do capsídeo é observado o stargate, uma estrutura com formato de estrela do mar pela qual o 

conteúdo interno da partícula desses vírus é liberado, sendo assim uma espécie de portal para a 

liberação do genoma viral (Figura 4) (ZAUBERMAN et al., 2008). O stargate mede cerca de 

200 a 250 nm, é recoberto e selado por um complexo proteico denominado starfish, sendo a 

única região do capsídeo que não é recoberta pela camada de fibrilas (KLOSE et al., 2010). A 

abertura do stargate parece ser estimulada por acidificação (ANDRADE et al., 2017).  

As fibrilas, são estruturas importantes para essas entidades por agirem como estruturas de 

adesão viral à superfície de amebas hospedeiras (RODRIGUES et al., 2015). Em relação à 

morfologia das fibrilas, elas são encontradas frequentemente com uma de suas extremidades 

livre e associada a uma região terminal globular e a outra anexada a uma única estrutura central  

(XIAO et al., 2009). Além disso, são resistentes a proteases, quando naturalmente recobertas 

por uma camada de peptidoglicano e apresentam anéis de densidade sucessivos. A interação 

entre açúcares encontrados na superfície hospedeira (manose e N-acetilglucosamina) e as 

fibrilas parece mediar a adesão e, consequentemente, estimular a fagocitose do vírus e 

subsequente penetração na célula hospedeira (RODRIGUES et al., 2015). Fibrilas estão 

presentes nas partículas não apenas dos mimivírus, mas também em outros vírus gigantes como 

os Tupanvírus (ABRAHÃO et al., 2018), Orpheovírus (ANDREANI et al., 2018), cedratvírus 

(MACHADO et al., 2023), cotonvírus (TAKAHASHI et al., 2021), Marseillevírus (BOYER et 

al., 2009) e mollivírus (LEGENDRE et al., 2015). Logo, são encontradas em abundância na 

natureza entre os VGs de amebas pertencentes ou não a família Mimiviridae, apresentando 

morfologias diversas. 
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Estudos sugerem a natureza de possíveis proteínas que compõem as fibrilas de mimivírus. 

Villalta e colaboradores (2022) demostraram que o componente principal do nucleocapsídeo 

proteico do APMV, a 2-glicose-metanol-colina (GMC)-oxirredutase (fibra genômica), é 

também um dos elementos mais abundantes das fibrilas de superfície que recobrem o capsídeo 

desses vírus, e essa proteína é codificada pelo gene R135 (VILLALTA et al., 2022).  Além 

disso, as proteínas L829 e L725 também foram associadas à composição das fibrilas de APMV 

em um estudo anterior. O isolado M4 foi obtido após passagens sucessivas de APMV em 

amebas em condições alopátricas, resultando na diminuição do genoma e da abundância de 

fibrilas. Análises de proteômica sugeriram que esse fenótipo quase sem fibrilas das partículas 

foi associado a falta desses genes (R135, L829 e L275) no genoma do mimivírus M4, quando 

comparado ao genoma de APMV, que é recoberto por uma densa camada de fibrilas e apresenta 

esses genes em abundância (BOYER et al., 2011). 

Atualmente, a maior parte do conhecimento adquirido sobre as fibrilas e a morfologia das 

partículas dos mimivírus se baseia em um único isolado, o APMV (RODRIGUES et al., 2015; 

XIAO et al., 2009). Até então, estudos que avaliem possíveis diferenças entre fenótipos e 

genótipos dessas estruturas em outros isolados não estão disponíveis na literatura. Apesar disso, 

é possível observar por meio de microscopias eletrônicas (ME) que as fibrilas do APMV, do 

Acanthamoeba polyphaga moumouvirus e do megavirus chilensis parecem exibir tamanhos e 

morfologias diferentes (ARSLAN et al., 2011; XIAO et al., 2009; YOOSUF et al., 2012). Além 

disso, foi descrito que os capsídeos do A. polyphaga moumouvírus e do m. chilensis são maiores 

do que o descrito para APMV, com diâmetro de aproximadamente 500 e 520 nm, 

respectivamente (YOOSUF et al., 2012). As fibrilas do m. chilensis exibem um ou dois 

conjuntos mais longos de fibrilas e uma aparência mais eletrodensa nas imagens de ME, 

medindo cerca de 75 nm em contraste aos 125-150 nm em APMV, enquanto o tamanho das 

fibrilas do moumouvírus é de aproximadamente 100 nm (ARSLAN et al., 2011; LA SCOLA 

et al., 2003; XIAO et al., 2009; YOOSUF et al., 2012). 

Para dar início à multiplicação de suas partículas virais, a primeira etapa é a adesão do 

mimivírus à superfície da ameba hospedeira utilizando as fibrilas que são encontradas na 

camada mais externa do capsídeo viral (RODRIGUES et al., 2015). Esse processo estimula a 

fagocitose da partícula pela ameba, culminando na penetração (ANDRADE et al., 2017; 

SUZAN-MONTI et al., 2007). Uma vez dentro da célula, a partícula viral então presente em 

um fagossomo, sofre modificações estruturais devido à acidificação deste compartimento. Tal 

mudança culmina na abertura do stargate, impulsionando a fusão da membrana lipídica do 

fagossomo com a membrana interna da partícula do mimivírus, iniciando assim o processo de 
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desnudamento e de liberação de todo o conteúdo interno da partícula viral no citoplasma 

hospedeiro (ANDRADE et al., 2017; SCHRAD et al., 2020).  

Durante a fase de desnudamento, partículas virais infecciosas são indetectáveis por se 

encontrarem desmontadas nesse estágio, sendo este período atribuído à fase de eclipse. Após a 

liberação da semente viral, que nada mais é do que o conteúdo interno da partícula viral, o 

citoplasma do hospedeiro passa por uma reorganização induzida por componentes de fase 

precoce virais, originando uma fábrica viral (FV) precoce (ANDRADE et al., 2017). A fábrica 

viral dos mimivírus é caracterizada como uma região elétron-densa responsável por abrigar a 

replicação e transcrição do DNA viral, que resulta na síntese de proteínas virais, aumentando 

consideravelmente o tamanho da FV, podendo chegar a ocupar até 42% do citoplasma celular 

quando se encontra no seu ápice de maturação (SUZAN-MONTI et al., 2007). A morfogênese 

das novas partículas também ocorre dentro das FVs, englobando os processos de síntese dos 

capsídeos da progênie viral, o preenchimento dos capsídeos com o material genético e a 

aquisição de fibrilas (ANDRADE et al., 2017; KUZNETSOV et al., 2013). A síntese proteica, 

que dá origem à matéria prima para a confecção dos capsídeos que posteriormente migram para 

o interior da FV, ocorre em parte no retículo endoplasmático (MUTSAFI et al., 2013). Os 

capsídeos, por sua vez, são originados por mudanças de forma e espessura de membranas 

celulares com estruturas lamelares provenientes do retículo endoplasmático, que migram do 

interior das FVs para a periferia, formando os capsídeos com simetria pseudo-icosaédrica. Na 

área de aquisição de fibrilas, localizada na periferia das FVs, a aquisição de fibrilas ocorre 

concomitantemente ao preenchimento das partículas com o genoma e outras moléculas, por 

meio do portal localizado do lado oposto ao stargate (ANDRADE et al., 2017; ZAUBERMAN 

et al., 2008). No fim do ciclo, a fábrica viral preenche quase todo o citoplasma celular e a célula 

é tomada por novas partículas recém-sintetizadas. Estas novas partículas são então liberadas 

por lise celular (SUZAN-MONTI et al., 2007).  

Pouco se sabe sobre o ciclo de moumouvírus e megavírus. Estudos comparativos do ciclo 

dos três gêneros não foram feitos até então, porém algumas informações na literatura podem 

ser encontradas nos trabalhos que descrevem isolados. O megavírus chilensis apresenta um 

ciclo mais lento quando comparado ao APMV, com uma duração de cerca de 17 horas contra 

12 horas do APMV (ARSLAN et al., 2011). Essa diferença se deve principalmente ao “estágio 

de semente viral” que progride mais lentamente até o surgimento das fábricas virais totalmente 

maduras. Foi observado que o arredondamento das células infectadas também ocorre com um 

atraso, em comparação às 6 horas pós-infecção (h.p.i) para APMV, e ao contrário do mimivírus, 

onde as células arredondadas permaneceram aderidas, a maioria delas se solta da monocamada 
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no caso do m. chilensis. Apesar dessas diferenças apontadas no estudo do ciclo desse isolado 

de megavírus, a maior parte é similar ao que foi descrito anteriormente para APMV (ARSLAN 

et al., 2011). Quanto ao ciclo de isolados de moumouvírus, o que se sabe é que suas fábricas 

virais e seus ciclos são similares ao que foi descrito para mimivírus e megavírus (BAJRAI et 

al., 2016; YOOSUF et al., 2012). 

Ao longo da evolução, diversas estratégias relacionadas ao processo de infecção/penetração 

da/na célula hospedeira surgiram (ROOSSINCK, 2011). Vários estudos mostram que alguns 

vírus são capazes de impedir a penetração de novas partículas na célula hospedeira que 

infectaram, um fenômeno denominado de inibição da superinfecção (CHRISTEN et al., 1990; 

DOCEUL et al., 2010; HUTCHISON; SINSHEIMER, 1971). Essa estratégia confere a esses 

vírus um maior sucesso evolutivo por evitar a competição inter e intraespecífica. Além disso, 

infectar uma célula já parasitada por outro vírus, não geraria uma multiplicação e formação de 

progênie adequadas, tornando a seleção da inibição desse processo vantajosa. Já foi descrito o 

processo de inibição da superinfecção por bacteriófagos Streptococcus thermophilus TP-J34, 

que ao expressarem o gene da lipoproteína ltp interferem na infecção de fagos exógenos 

bloqueando a injeção de DNA viral na célula (HUTCHISON; SINSHEIMER, 1971). O vírus 

HIV também consegue bloquear a superinfecção ao reduzir a expressão do correceptor viral 

CCR5, inviabilizando a penetração de partículas exógenas (SCHWARTZ et al., 2016). Apesar 

de não haver descrições na literatura sobre inibição de superinfecção relacionada à vírus 

gigantes que infectam amebas, dentro dos nucleocitovírus é possível encontrar um ótimo 

exemplo, os vaccínia vírus. Esses vírus não apenas bloqueiam a infecção por outros vírus, como 

também são capazes de repelir partículas exógenas para células vizinhas não infectadas por 

meio da formação de cauda de actina, acelerando a infecção da população de células 

hospedeiras. Foi demonstrado que expressar as proteínas A33 e A36 precocemente é necessário 

para que esse processo ocorra (CHRISTEN et al., 1990).  
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2- JUSTIFICATIVA 

 

Os mimivírus são entidades biológicas diversas geneticamente e amplamente 

distribuídas pelo planeta. Os anos que sucederam a descrição do APMV, o primeiro mimivírus 

a ser descoberto, foram marcados por numerosos estudos que revelaram a complexidade 

estrutural e genômica desse, até então, desconhecido grupo de vírus. Dentre as características 

estruturais mais marcantes no APMV, as fibrilas de superfície receberam atenção de alguns 

grupos de pesquisa nos últimos anos. Avanços em relação a sua composição e funcionalidades 

revelaram uma estrutura única na virosfera, que apesar de não essencial, parece favorecer o 

processo de penetração do APMV em amebas. Todavia, apesar dos referidos avanços no 

entendimento das fibrilas de superfície de APMV, há uma importante lacuna em relação a 

estrutura e função desse componente em outros grupos vírus gigantes, como os moumouvírus 

e megavírus. Muitas perguntas ainda não foram respondidas: como é a estrutura das fibrilas 

nesses vírus? Como aconteceu a evolução das proteínas que compõem sua estrutura? Como 

possíveis variações na estrutura das fibrilas de mimi-, moumou- e megavírus podem influenciar 

no processo de adesão e penetração desses vírus em amebas?  

Ainda no contexto da penetração viral em amebas, uma importante lacuna do 

conhecimento ainda não foi preenchida: existe superinfecção ou sua inibição? Tais fenômenos, 

anteriormente descritos para vírus de bactérias e animais, ainda não foram estudados em vírus 

gigantes de amebas. Embora o ciclo do APMV tenha sido analisado por meio de diferentes 

abordagens, metodologias e diversos grupos de pesquisa, uma pergunta ainda não foi 

respondida: amebas infectadas por mimivírus são induzidas a bloquear a penetração de novas 

partículas virais exógenas? Tal pergunta pode ser estendida a outros vírus gigantes de amebas, 

como os moumouvírus e megavírus. No caso de bloqueio de superinfecção, quais os 

mecanismos envolvidos? É possível reverter tal fenômeno? 

Portanto, o presente trabalho buscou investigar aspectos básicos da biologia de mimi-, 

moumou- e megavírus, no campo estrutural e do ciclo de multiplicação. Acreditamos que as 

contribuições aqui apresentadas podem preencher lacunas do conhecimento, e auxiliar no 

entendimento da diversidade e evolução deste grupo de vírus, e sua relação com seus 

hospedeiros. 
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3- OBJETIVOS 

 

3.1 Objetivos gerais 

Parte 1: Analisar a diversidade estrutural das fibrilas de mimi-, moumou- e megavírus, e 

investigar como tal diversidade pode impactar na adesão dos vírus em amebas hospedeiras. 

Parte 2: Analisar a ocorrência do fenômeno de superinfecção e sua inibição, em amebas 

infectadas por mimi-, moumou- e megavírus. 

 

3.2 Objetivos específicos  

Parte 1: 

● Descrever e caracterizar um novo isolado de megavírus; 

● Analisar possíveis diferenças estruturais das fibrilas de superfície presentes em 

mimivírus, moumouvírus e megavírus, anteriormente referidos na literatura como 

linhagens A, B e C de mimivírus, respectivamente; 

● Analisar filogeneticamente sequências de proteínas hipoteticamente envolvidas na 

estrutura das fibrilas de superfície; 

● Analisar a divisão das linhagens A, B e C de mimivírus em relação à morfologia das 

fibrilas; 

● Analisar a relação entre as diferentes organizações de fibrilas de mimi-, moumou- e 

megavírus e a adesão e penetração desses vírus na célula hospedeira; 

 

Parte 2: 

● Investigar a relação de partículas de megavirus caiporensis dentro de vesículas no 

citoplasma da célula hospedeira com a possibilidade de liberação por exocitose; 

● Analisar a possibilidade de indução ou bloqueio da superinfecção em amebas infectadas 

por mimi-, moumou- ou megavírus;  

● Investigar os mecanismos de bloqueio da superinfecção em Acanthamoeba castellanii 

de forma comparativa entre mimi-, moumou- e megavírus. 
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4. RESULTADOS  

 

Metodologia, resultados e discussões parciais serão apresentados a seguir em forma de artigos 

publicados precedidos de um breve resumo. 

 

4.1 Artigo 1- Diversity of Surface Fibril Patterns in Mimivirus Isolates. 

 

Este artigo foi publicado no periódico Journal of Virology. 

 

Durante a caracterização do megavirus caiporensis, um novo isolado de vírus gigante de 

amebas, identificamos diferenças estruturais em suas fibrilas, filamentos proteicos que 

recobrem a superfície do capsídeo. As fibrilas são importantes para promover a adesão de 

partículas às células hospedeiras, desencadeando fagocitose e infecção celular. Esse novo 

isolado, relacionado à linhagem C de mimivírus e ao gênero Megavirus, apresenta fibrilas que 

se organizam formando grumos na superfície do capsídeo. Embora os mimivírus sejam uma 

das entidades virais mais abundantes em uma infinidade de biomas em todo o mundo, não houve 

análise comparativa sobre a organização e abundância de fibrilas entre distintos isolados de 

mimivírus até então. Após essa observação, decidimos expandir nossas análises para outros 

isolados de mimivírus. Por meio de técnicas incluindo microscopia eletrônica, processamento 

de imagens, sequenciamento genômico e prospecção viral, obtivemos evidências de pelo menos 

três padrões principais de fibrilas que podem ser encontrados: (i) isolados contendo partículas 

com fibrilas abundantes, distribuídas homogeneamente na superfície do capsídeo; (ii) isolados 

com partículas quase sem fibrilas; e (iii) isolados com partículas contendo fibrilas em 

abundância, mas organizadas em grumos, como observado em megavirus caiporensis. Um total 

de 15 isolados virais foram analisados por microscopia eletrônica, e seus genes da subunidade 

B da DNA polimerase foram sequenciados para análise filogenética. Observamos uma 

correspondência única entre vírus evolutivamente relacionados e seus perfis de fibrilas. Ensaios 

biológicos sugeriram que existe relação entre os padrões de fibrilas e a penetração viral nas 

células hospedeiras. Nossos dados contribuem para o conhecimento da organização e 

abundância das fibrilas do mimivírus, além de levantar questões sobre a evolução dessas 

estruturas intrigantes. 
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4.2 Artigo 2- Surface fibrils on the particles of nucleocytoviruses: A review 

 

Este artigo foi publicado no periódico Experimental Biology and Medicine. 

 

Após o estudo comparativo de fibrilas em mimivírus, decidimos expandir nossas análises para 

outros nucleocitovírus. O capsídeo tem um papel central no ciclo de vida dos vírus, 

desempenhando funções como proteger o genoma viral, bem como promover a interação com 

as células hospedeiras e desencadear a infecção. Considerando o cenário de múltiplas origens 

dos vírus ao longo da evolução viral, um número substancial de formas, tamanhos e simetrias 

de capsídeos foi descrito. Nesse contexto, as fibrilas de superfície encontradas no capsídeo de 

mimivírus, são uma das características mais intrigantes conhecidas da virosfera. São estruturas 

de 150 nm de comprimento ligadas a um capsídeo de 450 nm, resultando em uma grande 

partícula com aparência peluda. Fibrilas de superfície também foram descritas nos capsídeos 

de outros nucleocitovírus, embora possam diferir substancialmente entre eles. Nesta mini 

revisão para não especialistas, compilamos as informações mais importantes disponíveis sobre 

fibrilas de superfície de nucleocitovírus, discutindo suas supostas funções, composição, 

comprimento, organização e origens. 
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4.3 Artigo 3- Giant viruses inhibit superinfection by downregulating phagocytosis in 

Acanthamoeba 

 

Este artigo foi publicado no periódico Journal of Virology. 

 

No contexto da virosfera, as partículas virais podem competir pelas células hospedeiras. Nesse 

cenário, alguns vírus bloqueiam a penetração de partículas exógenas ao infectar uma célula, 

fenômeno conhecido como inibição de superinfecção. Os mecanismos moleculares associados 

à inibição da superinfecção variam dependendo da espécie viral e do hospedeiro, mas 

geralmente, o bloqueio da superinfecção garante a supremacia genética da progênie do vírus 

que primeiro infecta a célula. Os vírus gigantes que infectam amebas têm atraído a atenção da 

comunidade científica devido à complexidade de suas partículas e genomas. Porém, não 

existem estudos sobre a ocorrência de superinfecção e sua inibição induzida por vírus gigantes. 

Nesse contexto, durante o estudo do ciclo do megavirus caiporensis, notamos a presença de 

partículas dentro de vesículas em estágios tardios do ciclo, em que a fábrica viral se encontrava 

funcional para a produção de novas partículas. Após analisarmos que as vesículas não estavam 

relacionadas a uma liberação por exocitose, como é observado para outros vírus gigantes, 

partimos para uma investigação de possível fenômeno de superinfecção. Este estudo mostra que 

mesmo vírus evolutivamente relacionados, como mimivírus, moumouvírus e megavírus, 

exibem diferentes estratégias para a infecção de Acanthamoeba. Pela primeira vez, relatamos 

que o mimivírus e o moumouvírus induzem a inibição da superinfecção em amebas, e que os 

megavírus não exibem esta capacidade, permitindo a entrada contínua de vírions exógenos nas 

amebas infectadas. Nossa investigação sobre os mecanismos por trás do bloqueio da 

superinfecção revela que o mimivírus e o moumouvírus causam mudanças significativas na 

morfologia e atividade das células hospedeiras ao inibir a fagocitose amebiana. Em contraste, 

as amebas infectadas por megavírus continuam incorporando vírions recém-formados, afetando 

negativamente a progênie viral disponível. Este efeito, entretanto, é reversível com a inibição 

química da fagocitose. Este trabalho contribui para a compreensão da superinfecção e sua 

inibição em mimivírus, moumouvírus e megavírus, demonstrando que apesar de seu parentesco 

evolutivo, esses vírus apresentam diferenças profundas em suas interações com seus 

hospedeiros. 
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5- DISCUSSÃO 

Desde o isolamento do primeiro mimivírus, APMV, em 2003, vários outros mimivírus 

e vírus gigantes que infectam amebas foram descritos na literatura (LA SCOLA et al., 2003). 

Apesar de não ter se tornado um foco de estudo até então, é possível observar que diferenças 

morfológicas e genéticas entre estes isolados já eram exibidas por meio de imagens de 

microscopias eletrônicas (ME) das partículas e dos dados de sequenciamento e anotação dos 

genomas em trabalhos anteriores (ANDRADE et al., 2018; ARSLAN et al., 2011; DOS 

SANTOS SILVA et al., 2020; LA SCOLA et al., 2003). 

Com base nessas observações, nas observações do banco de isolados do nosso grupo de 

pesquisa e no isolamento e caracterização de um novo isolado similar a mimivírus, decidimos 

tornar o estudo comparativo de diferentes mimivírus o foco deste trabalho. Durante o processo, 

nomeamos o novo vírus de megavírus caiporensis, fazendo menção à literatura folclórica 

brasileira e ao gênero ao qual foram relacionados por meio de análises de genoma e filogenias. 

Além disso, a caracterização morfológica desse isolado chamou nossa atenção acerca das 

fibrilas desses vírus, que exibem um padrão de organização em grumos (DE AQUINO et al., 

2023).  

Durante nosso estudo, mostramos que existem pelo menos três padrões diferentes de 

fibrilas para mimivírus. Esses padrões estão ligados à forma como esses vírus são capazes de 

interagir com a ameba hospedeira, estimulando a fagocitose e iniciando a infecção no 

citoplasma (DE AQUINO et al., 2023). Considerando que as fibrilas são estruturas importantes 

para a adesão ao hospedeiro (RODRIGUES et al., 2015), vírus que apresentam maior 

quantidade de fibrilas homogeneamente distribuídas em torno de seus capsídeos, como os 

mimivírus, apresentarão uma maior superfície de contato para a adesão, levando 

consequentemente ao sucesso na penetração viral. Em contrapartida, os momouvírus, que 

exibem menos fibrilas e que não estão distribuídas ao longo de todo o capsídeo, sofrerão o efeito 

contrário, exibindo uma menor capacidade de estímulo da fagocitose pela ameba hospedeira 

desencadeada pela adesão mediada pelas fibrilas de superfície. Isso pode explicar os maiores 

títulos virais recuperados de inóculos de infecção em Acanthamoeba com moumouvírus quando 

comparado à mimivírus e megavírus. Ou seja, uma quantidade menor de partículas de 

moumouvírus foi capaz de estimular a fagocitose por adesão e penetrar no citoplasma 

hospedeiro, ficando disponível no sobrenadante titulado. Apesar de os megavírus apresentarem 

muitas fibrilas, a organização em forma de grumos também pode diminuir a superfície de 

contato desses vírus com a ameba hospedeira (DE AQUINO et al., 2023). Ao fornecer 
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evidências de que a abundância das fibrilas está ligada à penetração dos vírus na célula 

hospedeira, esse trabalho corrobora dados anteriores da literatura sobre o papel das fibrilas de 

superfície dos mimivírus (RODRIGUES et al., 2015). Além disso, é importante destacar que o 

número maior de isolados de mimivírus descritos relacionados à linhagem A (ANDRADE et 

al., 2018; DORNAS et al., 2015), possivelmente está ligado a um maior fitness conferido pelo 

padrão de organização de fibrilas apresentado por esses vírus. 

Quanto à estrutura das fibrilas, mostramos que é possível encontrar diferenças a nível 

molecular nas proteínas R135, L829 e L725; relacionadas à composição das mesmas em 

trabalhos anteriores. A manutenção da topologia separando os isolados em linhagens A, B e C 

ao construirmos filogenias com base nas sequências de aminoácidos dessas proteínas, mostra 

que essas diferenças moleculares podem estar ligadas aos diferentes fenótipos aqui observados. 

Durante nossas análises, encontrar imagens de isolados relacionados à linhagem B de mimivírus 

se mostrou uma tarefa difícil, uma vez que são escassas na literatura. Por isso, apesar de o 

padrão B ter se mantido entre os nossos isolados, é importante que essa análise seja expandida. 

Com os resultados apresentados, propomos que o padrão de fibrilas pode ser utilizado como 

um marcador viral de relação com as linhagens A, B e C de mimivírus (ou mimi-, moumou- e 

megavírus) e que podem servir como complementos para dados moleculares na caracterização 

de novos isolados (DE AQUINO et al., 2023). 

Ao expandir nossos estudos sobre fibrilas de superfície para os nucleocitovírus, 

percebemos o quão diversas essas estruturas podem ser. No entanto, é preciso destacar que a 

maior parte das informações encontradas na literatura são referentes às fibrilas de vírus gigantes 

que infectam amebas. Isso mostra a necessidade de se investir na busca por mais conhecimento 

acerca delas, como estruturas tridimensionais (3D) de fibrilas; expressão, purificação e 

obtenção de estruturas cristalizadas ou criomicroscopia eletrônica. Análises desse tipo podem 

ajudar a elucidar a organização estrutural das fibrilas. Atualmente, é possível encontrar imagens 

em alta resolução geradas por microscopia de força atômica de fibrilas do APMV na literatura, 

que são a maior fonte de conhecimento acerca da composição bioquímica dessas estruturas 

(BOYER et al., 2011). Uma vez que aqui apontamos que existem diferenças morfológicas entre 

as fibrilas de mimivírus, moumouvírus e megavírus, é de interesse que se realize análises futuras 

como essas para se compreender a composição bioquímica das fibrilas de vírus relacionados 

aos outros dois gêneros. Aprofundar os estudos sobre a composição genética das fibrilas é de 

suma importância, bem como a utilização de outros modelos que não o APMV para diversificar 

nosso conhecimento acerca dessas estruturas e sua evolução (AQUINO et al., 2023).  
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Assim como o estudo de fibrilas, o ciclo dos mimivírus mais bem estudado teve como 

modelo o APMV (ANDRADE et al., 2017; SUZAN-MONTI et al., 2007). Apesar de os 

trabalhos que descrevem isolados de mimi, moumou e megavírus muitas vezes citarem as etapas 

críticas do ciclo desses vírus e às vezes até ilustrar (ARSLAN et al., 2011; DOS SANTOS 

SILVA et al., 2020; YOOSUF et al., 2012), poucos se aprofundam em ciclos de representantes 

de um dos dois outros gêneros, como encontramos para Mimivirus. Dessa forma, procurando 

contribuir com mais informações sobre o ciclo dos megavírus, decidimos que analisaríamos o 

ciclo desse vírus de forma mais profunda, principalmente após notarmos nas etapas de 

multiplicação viral do m. caiporensis que esse isolado parecia ser mais lento quando comparado 

ao APMV na produção de novas partículas virais. O ciclo do m. caiporensis se assemelha muito 

ao descrito para o megavírus chilensis, trabalho no qual Arslan e colaboradores (2011) já 

haviam demonstrado que a duração do ciclo é maior em comparação ao APMV (ARSLAN et 

al., 2011). Com uma duração de 17 horas em comparação a 12h do APMV (ARSLAN et al., 

2011), os megavírus são mais lentos, e no caso do nosso isolado, um pouco mais, uma vez que 

por volta de 20 h.p.i em uma MOI de 10, é que observamos o rompimento massivo de células 

infectadas com o nosso isolado em imagens geradas por MET (AQUINO et al., 2024). 

Após observarmos, durante o estudo do ciclo, a presença de partículas dentro de 

vesículas a partir de 6 h.p.i e adiante, sendo visualizadas até 24 h.p.i, analisamos a possibilidade 

de exocitose como forma de liberação, algo que poderia ser inédito para mimivírus em geral. 

Porém, em nossos resultados essa possibilidade foi descartada, mostrando mais uma vez a 

similaridade do ciclo do m. caiporensis com o m. chilensis, onde a liberação de partículas foi 

descrita como lise celular (ARSLAN et al., 2011). Descartada a hipótese de exocitose, partimos 

para a pesquisa da possibilidade de superinfecção de Acanthamoeba castellanii por megavirus 

caiporensis e de as vesículas se tratarem na verdade de fagossomos. Até então, não havia sido 

descrito esse fenômeno ou sua inibição relacionado a vírus gigantes que infectam amebas, mas 

sim para outro nucleocitovírus, o vaccínia vírus, também em bacteriófagos e para o vírus HIV 

(CHRISTEN et al., 1990; DOCEUL et al., 2010; HUTCHISON; SINSHEIMER, 1971; 

SCHWARTZ et al., 2016). Nossos resultados mostraram que não só esse fenômeno pode ser 

encontrado para vírus gigantes de amebas, como existe uma diferença na interação dos vírus 

com a célula hospedeira que permita ou não a ocorrência da superinfecção. Pela primeira vez, 

descrevemos que mimivírus e moumouvírus são capazes de induzir a inibição da superinfecção 

de A. castellanii ao impedirem a fagocitose após a penetração, estimulando mudanças celulares 

significativas como a redução do tamanho e a inibição da formação de vacúolos e pseudópodes 

pela célula hospedeira. Já os megavírus não inibem o processo, e uma consequência disso é a 
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incorporação constante de partículas virais exógenas até os estágios finais do ciclo. No entanto, 

esta propriedade pode ser revertida quando um inibidor farmacológico da fagocitose é 

empregado (AQUINO et al., 2024).  

Ao observarmos partículas dentro de fagossomos sofrendo desnudamento 12 h.p.i, 

liberando seus genomas e proteínas virais em um citoplasma já em estágios finais da 

morfogênese de novas partículas, entendemos que parte da progênie recém-formada é 

prontamente fagocitada e sofre desnudamento em células já infectadas. Porém, não observamos 

em nossas análises de imagens por microscopia eletrônica de transmissão (MET) mais de uma 

fábrica viral, sugerindo que partículas exógenas fagocitadas não são capazes de causar uma 

infecção produtiva e resultar na formação de progênie. Ao pensarmos pela perspectiva da 

população de amebas, a fagocitose de partículas recém-formadas de megavírus poderia ser 

considerada um processo antiviral, uma vez que a quantidade reduzida de partículas virais no 

meio extracelular diminui a chance de infecção das células vizinhas saudáveis. Possivelmente, 

os mimi e moumouvírus superaram esta desvantagem desenvolvendo mecanismos para 

controlar a atividade fagocítica de seus hospedeiros (AQUINO et al., 2024). 

Esse trabalho contribui com informações pioneiras e adicionais sobre o estudo dos vírus 

gigantes e de nucleocitovírus. Ao buscar informações sobre a morfologia, biologia, genética, 

filogenia e relações ecológicas e com o hospedeiro, nos aproximamos mais alguns passos para 

a compreensão da evolução de vírus gigantes.  
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6- CONCLUSÕES 

- Descrevemos pela primeira vez diferentes padrões de organização para fibrilas de 

superfície de mimi-, moumou- e megavírus, que se diferem de acordo a linhagem/gênero 

com o qual estão intimamente relacionados; 

 

-  O sequenciamento do genoma e análise filogenética indica o megavírus caiporensis 

como um mimivírus pertencente à linhagem C/gênero Megavirus; 

 

- Mostramos que a abundância e organização das fibrilas parece estar relacionada com a 

capacidade de adesão e consequentemente desencadeamento de fagocitose e penetração 

na ameba hospedeira; 

 

- Encontramos diferenças importantes nas sequências de aminoácido preditas para 

proteína mais abundante relacionada às fibrilas, GMC-oxidorredutase (gene R135), ao 

compararmos diversos isolados pertencentes aos mimi-, moumou- e megavírus; 

 

- O estudo das fibrilas sugere que estas podem representar um possível marcador para 

identificação de mimi-, moumou- e megavírus; 

 

- O estudo do ciclo do megavirus caiporensis mostrou que apesar de partículas terem sido 

observadas em vesículas em estágios tardios, esses vírus não são liberados por 

exocitose; 

 

- Demonstramos pela primeira vez, a existência do processo de superinfecção por vírus 

gigantes que infectam amebas, e sua inibição; 

 

- Mimivírus e moumouvírus induzem o bloqueio da superinfecção em amebas por meio 

da inibição da fagocitose, causando redução do volume celular e inibindo a formação 

de vacúolos e pseudópodes; 
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- Megavírus não são capazes de induzir o bloqueio da fagocitose e consequentemente, a 

superinfecção, permitindo a incorporação contínua de vírions recém-formados, afetando 

negativamente a progênie viral disponível; 

 

- Apesar do parentesco evolutivo, mimi-/moumou- e megavírus exibem diferenças 

profundas em suas interações com a ameba hospedeira. 
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7- PERSPECTIVAS 

 

- Explorar a fibrila de outros vírus gigantes, em relação à morfologia, composição, etc; 

 

- Explorar a composição molecular e a diversidade morfológica das fibrilas de moumouvírus e 

megavírus; 

 

- Explorar a superinfecção em outros vírus de amebas, incluindo aqueles que penetram 

utilizando mecanismos diferentes da fagocitose; 

 

- Analisar quais genes estão envolvidos com a inibição da superinfecção em mimivírus; 

 

- Avaliar a natureza da superinfecção em megavírus, incluindo a possibilidade de se tratar de 

um mecanismo antiviral de Acanthamoeba. 
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