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RESUMO 

Os vírus gigantes de amebas representam uma das áreas mais intrigantes da virologia moderna, 

não apenas por sua morfologia e genoma complexos, mas também por sua relevância evolutiva 

e taxonômica. Esses vírus estão classificados taxonomicamente no reino Bamfordvirae, sendo 

representados por diferentes famílias virais, como Marseilleviridae, Mimiviridae e 

Sputniviroviridae. Aqui, descrevemos novos isolados de bamfordvírus obtidos de amostras 

ambientais brasileiras. Na primeira parte, é descrito o Marseillevirus cajuinensis, primeiro 

isolado da família Marseilleviridae proveniente de água salgada. Este vírus apresenta um 

genoma com cerca de 380 mil pares de bases, contendo 515 ORFs, entre elas 38 ORFans, e um 

RNA transportador, um tipo de gene, até então, raramente descrito entre os Marseillevírus. As 

análises filogenéticas mostraram que o M. cajuinensis é um membro divergente da linhagem A 

e revelaram uma organização dos Marseillevírus em três grandes grupos, questionando a 

divisão tradicional em cinco linhagens e sugerindo a necessidade de reorganização taxonômica. 

Com base nesses dados, foi submetida ao Comitê Internacional de Taxonomia viral (ICTV) 

uma proposta de inclusão de novos táxons na família Marseilleviridae, incluindo a criação de 

novas espécies e gêneros para ampliar sua diversidade taxonômica. A segunda parte do trabalho 

aborda o isolamento de um sistema viral tripartite composto por um moumouvirus, um 

transpoviron e um novo virófago, denominado virófago Pantanal, a partir de amostras da região 

do Pantanal brasileiro. Embora filogeneticamente agrupado aos Sputnikvirus, o virófago 

Pantanal apresenta características genômicas distintas, incluindo três ORFans e regiões 

genômicas exclusivas. A baixa identidade de nucleotídeos e de aminoácidos quando comparado 

com outros Sputnikvírus, somada à filogenia de proteínas conservadas, confirmaram a 

divergência do virófago e ajudaram a sustentar sua proposta como uma nova espécie dentro do 

gênero Sputnikvirus. Juntos, os resultados revelam a importância dos esforços para prospecção 

e caracterização de novos vírus gigantes e de seus elementos associados, principalmente em 

ecossistemas ainda pouco explorados para tal feito, como o litoral e o Pantanal brasileiros. A 

inclusão desses novos isolados em análises comparativas permite aprofundar o entendimento 

das relações evolutivas entre vírus conhecidos e destaca a necessidade contínua de revisão e 

atualização da taxonomia viral, consolidando o papel desses estudos na ampliação do 

conhecimento básico sobre os vírus do reino Bamfordvirae. 

Palavras-chave: Marseillevírus cajuinensis, virófago, Pantanal, Bamfordvirae, taxonomia 



ABSTRACT 

Giant amoeba viruses represent one of the most intriguing areas of modern virology, not only 

because of their complex morphology and genomes, but also because of their evolutionary and 

taxonomic relevance. These viruses are taxonomically classified in the Bamfordvirae kingdom, 

which is represented by different viral families, such as Marseilleviridae, Mimiviridae and 

Sputniviroviridae. Here, we describe new isolates of bamfordviruses obtained from Brazilian 

environmental samples. In the first part of the work, we describe Marseillevirus cajuinensis, the 

first isolation of a Marseilleviridae family virus from saltwater. This virus has a genome with 

approximately 380 thousand base pairs, containing 515 ORFs, including 38 ORFans, and a 

transfer RNA (tRNA) which was a gene, util then, rarely described among Marseilleviruses. 

Phylogenetic analyses showed that M. cajuinensis is a divergent member of lineage A and 

revealed that Marseilleviruses can be organized into three major groups instead of the classical 

five, suggesting the need for taxonomic reorganization. Based on these data, a proposal was 

submitted to the International Committee on Viral Taxonomy (ICTV) for the inclusion of new 

taxa in the Marseilleviridae family, including the creation of new species and genera to expand 

their taxonomical diversity. The second part of the work addresses the isolation of a tripartite 

viral system composed of a moumouvirus, a transpoviron and a new virophage, called Pantanal 

virophage, from samples collected in Pantanal biome region. Although phylogenetically 

grouped with Sputnikviruses, the Pantanal virophage presents distinct genomic characteristics, 

including three ORFans and exclusive genomic regions. The low nucleotide and amino acid 

identity in comparison with other members of the group added to the phylogeny of conserved 

proteins confirmed their divergence and supported their proposal as a new species within the 

genus Sputnikvirus. Altogether, the results reveal the importance of efforts to prospect and 

characterize new giant viruses and their associated elements, especially from ecosystems that 

have not yet been explored for this purpose, such as the Brazilian coast and Pantanal. The 

inclusion of these new isolates in comparative analyses allows for a deeper understanding of 

the evolutionary relationships between known viruses and highlights the ongoing need for 

review and updating of viral taxonomy, consolidating the role of these studies in expanding 

basic knowledge about viruses in the Bamfordvirae kingdom. 

Keywords: Marseillevírus cajuinensis, virophage, Pantanal, Bamfordvirae, taxonomy



LISTA DE ILUSTRAÇÕES 

Figura 1 – Detalhes da partícula viral dos Marseillevírus.......................................................15 

Figura 2 – Classificação hierárquica família Marseilleviridae realizada pelo Comitê 

Internacional em Taxonomia de Vírus (ICTV).........................................................................18 

Figura 3 – Árvore filogenética baseada no gene para a proteína principal do capsídeo, 

indicando as 5 linhagens filogenéticas de Marseillevírus.........................................................19 

Figura 4 – Partículas de virófago associadas a um mimivírus dentro de uma ameba 

hospedeira.................................................................................................................................20 

Figura 5 – Árvore filogenética de máxima verossimilhança da proteína principal do capsídeo 

(MCP) dos virófagos isolados e algumas sequências de metagenômica..................................21 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 SUMÁRIO  

1 INTRODUÇÃO ................................................................................................................................ 13 

1.1 O reino Bamfordvirae e seus filos: Nucleocytoviricota e Preplasmiviricota. ........................ 13 

1.2 A família Marseilleviridae ...................................................................................................... 14 

1.2.1 Diversidade de isolados pertencentes à família .............................................................. 14 

1.2.2 Características genômicas dos Marseillevírus ...................................................................... 17 

1.2.2 Taxonomia atual e filogenia da família Marseilleviridae ................................................ 18 

1.3 Os virófagos: família Sputniviroviridae. ................................................................................. 20 

1.3.1 Descoberta e diversidade dos virófagos .......................................................................... 20 

1.3.2 Genoma, filogenia e taxonomia dos virófagos sputnik. ....................................................... 22 

2 JUSTIFICATIVA ............................................................................................................................... 25 

3  OBJETIVOS ......................................................................................................................................... 26 

3.1 Objetivo geral .............................................................................................................................. 26 

4. METODOLOGIA, RESULTADOS E DISCUSSÃO. ................................................................................... 27 

4.1- PARTE 1: DESCOBERTA E CARACTERIZAÇÃO DE UM NOVO MEMBRO DA FAMÍLIA 

MARSEILLEVIRIDAE E PROPOSTA DE ATUALIZAÇÃO TAXONÔMICA DO GRUPO. ............................. 27 

4.1.1 ARTIGO  - The genomic and phylogenetic analysis of Marseillevirus cajuinensis raises 

questions about the evolution of Marseilleviridae lineages and their taxonomical organization 28 

4.1.2 PROPOSTA TAXONÔMICA – Criação de um novo gênero e inclusão de novas espécies 

dentro dos gêneros atuais da família Marseilleviridae (ordem Pimascovirales, classe 

Megaviricetes, filo Nucleocytoviricota) ......................................................................................... 48 

4. 2 – PARTE 2: ISOLAMENTO E CARACTERIZAÇÃO DE UM NOVO ISOLADO DE VIRÓFAGO PROPOSTO 

COMO NOVA ESPÉCIE DO GÊNERO SPUTNIKVIRUS. ......................................................................... 59 

4.2.1 MANUSCRITO: Pantanal Virophage: a divergent lineage of virophage associated with a 

moumouvirus and a transpoviron suggests an expansion of Sputnikvirus genus ......................... 59 

5 CONCLUSÕES ...................................................................................................................................... 89 

REFERÊNCIAS BIBLIOGRÁFICAS ............................................................................................................. 90 

PRODUÇÕES E ATIVIDADES REALIZADAS DURANTE O DOUTORADO ................................................... 94 

• Artigos científicos publicados durante o doutorado. ............................................................ 94 

• Eventos científicos ................................................................................................................. 95 

• Outras atividades .................................................................................................................. 95 

 

 

 



 

13 

 

1  INTRODUÇÃO 

 

1.1 O reino Bamfordvirae e seus filos: Nucleocytoviricota e Preplasmiviricota.  

 

A virosfera é o conjunto dos vírus que habitam o nosso planeta. Ela é vasta e muito diversificada, 

além de ser composta pelas entidades biológicas mais abundantes do globo. Além de abundantes e 

ubíquos, os vírus também apresentam uma grande diversidade de formas, tamanhos e genomas. Essa 

diversidade é tão grande, que ao analisar o conjunto de todos os vírus conhecidos, identifica-se 

grandes grupos virais que não compartilham uma ancestralidade comum, evidenciando o caráter 

polifilético dos vírus e dificultando a sua organização taxonômica (KOONIN et al., 2020). Por causa 

disso, ao longo da história (principalmente na era pré-genômica), os vírus conhecidos foram sendo 

classificados de acordo com características que não implicam necessariamente em ancestralidade 

comum e filogenia. Um exemplo é a classificação de Baltimore, que considera a estrutura do ácido 

nucleico viral e sua estratégia de replicação do genoma para organizá-los (BALTIMORE, 1971). 

Outro exemplo é a classificação de determinados grupos de vírus de acordo com características 

fenotípicas, como a forma de disseminação (por exemplo, os “arbovírus”) e a presença de envelope 

ao redor do capsídeo.  

O Comitê Internacional em Taxonomia de Vírus (ICTV - International Committee on Taxonomy 

of Viruses), estabelecido em 1966, tem direcionado esforços para organizar os vírus 

taxonomicamente, mesmo com toda sua diversidade de grupos. Dessa forma, embora existam outras 

formas de classificação viral válidas, como a classificação de Baltimore, apenas uma taxonomia 

viral oficial é considerada, sendo determinada e validada pelos membros do ICTV (SIDDELL et al., 

2023). Anteriormente, os vírus eram organizados taxonomicamente dentro de táxons que 

alcançavam somente até o nível de ordem. No entanto, desde 2016, o comitê executivo do ICTV 

vinha discutindo sobre a necessidade de reorganização hierárquica dos vírus, permitindo táxons em 

maior nível hierárquico. Dessa forma, foi feita uma proposta de organização taxonômica global dos 

vírus incluindo novos táxons, ficando os vírus classificados em: “domínio” (realm), reino 

(kingdom), filo, classe, ordem, família, gênero e espécie (ordem da maior hierarquia para a menor 

hierarquia) (GORBALENYA et al., 2020). É valido mencionar que ficou definido que as atribuições 

taxonômicas devem ser correspondentes à filogenia dos grupos de vírus, ou seja, os táxons devem 

ser monofiléticos (GORBALENYA et al., 2020). 

Apesar da falta de um ancestral comum entre todos os vírus conhecidos, existem genes 

amplamente conservados dentro de determinados grupos de vírus, codificando proteínas envolvidas 
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em funções centrais na replicação e morfogênese de partículas. Um exemplo desse tipo de gene é 

aquele que codifica proteínas principais de capsídeo do tipo “double-jelly-roll” (DJR), amplamente 

distribuído dentre os vírus de DNA dupla fita (KOONIN et al., 2020). Dessa forma, atualmente, 

existem 7 “domínios” (realms) de vírus (ICTV, 2024). Dentre eles, está o “domínio” Varidnaviria, 

formado por vírus de DNA dupla-fita (DNAdf). O táxon Varidnaviria é composto por dois reinos: 

Bamfordvirae e Abadenavirae (ICTV, 2024). O reino Bamfordvirae, formado com base na presença 

da proteína de capsídeo com a estrutura de DJR em seus componentes, será o principal táxon 

estudado neste trabalho. Esse reino é composto pelos filos Nucleocytoviricota e Preplasmiviricota.  

 O filo Nucleocytoviricota inclui famílias virais que, anteriormente, formavam um grupo não-

taxonômico chamado de Vírus Grandes Nucleocitoplasmáticos de DNA (NCLDV – Nucleo-

Cytoplasmic Large DNA Viruses). Esse é um grupo que compartilha um conjunto de genes 

ortólogos, que inclui a DNA polimerase tipo B/delta catalítica (IYER et al., 2006; IYER; 

ARAVIND; KOONIN, 2001).  O filo Nucleocytoviricota é, até então, dividido em 3 classes: 

Megaviricetes (inclui as famílias Phycodnaviridae, Mimiviridae, Ascoviridae, Iridoviridae e 

Marseilleviridae); Mriyaviricetes (inclui a família Yaraviridae) e Pokkesviricetes (inclui as famílias 

Asfarviridae e Poxviridae) (ICTV, 2024). Já o filo Preplasmiviricota, inclui, dentre outros vírus, os 

membros da família Adenoviridae, os polintonvírus, a família Tectiviridae e os membros da antiga 

família Lavidaviridae, responsável por agrupar virófagos, como o mavírus e os sputnikvírus (ICTV, 

2024).  

 

1.2  A família Marseilleviridae   

1.2.1 Diversidade de isolados pertencentes à família 

 

A família Marseilleviridae, cujos membros são chamados de Marseillevírus (MsV), foi o 

segundo grupo de vírus de amebas isolados. A descoberta dos Marseillevírus ocorreu graças ao 

interesse que a descrição do primeiro vírus gigante de ameba, o mimivírus, causou na comunidade 

científica, em 2003  (LA SCOLA et al., 2003). Os mimivírus, incluídos na família Mimiviridae, 

chamaram a atenção pelo tamanho da sua partícula e de seu genoma, além dos genes que são capazes 

de codificar, tendo características absolutamente diferentes do que se conhecia sobre os vírus até 

então (LA SCOLA et al., 2003). Diversos outros membros da família Mimiviridae foram sendo 

descritos posteriormente, formando o que atualmente é uma família composta por 3 diferentes 

subfamílias. Dentre essas subfamílias, está a Megamimivirinae, que inclui 5 gêneros, dentre os quais 

se agrupam os primeiros isolados de mimívírus. O gênero Mimivirus abriga vírus filogeneticamente 
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relacionados ao primeiro isolado (Acanthamoeba polyphaga mimivirus ou APMV), anteriormente 

chamados de linhagem A de mimivírus.  Já o gênero Moumouvirus abriga vírus relacionados à 

chamada linhagem B de mimivírus. O gênero Megavirus é responsável por agrupar os isolados 

filogeneticamente relacionados à chamada linhagem C de mimivírus (ICTV, 2024).  

 Graças a descoberta dos primeiros mimivírus, esforços para o isolamento de novos vírus de 

ameba surgiram, levando ao isolamento do primeiro Marseillevírus, o qual se revelou não só como 

um outro vírus de ameba, mas também como um componente de uma nova família viral. O primeiro 

isolado de Marseillevírus, chamado de Marseillevirus T19 ou Marseillevirus marseillevirus foi 

descoberto em 2007, na cidade de Marseille (França), a partir de amostras de água de uma torre de 

refrigeração de Paris (BOYER et al., 2009).  Durante o isolamento do primeiro Marseillevírus foram 

observadas grandes partículas icosaédricas, com cerca de 250 nanômetros (nm) (Figura 1). O 

capsídeo é circundado por pequenas fibrilas (~12 nm) e dentro dele existe um nucleocapsídeo que 

é cercado por uma membrana interna (BOYER et al., 2009)(Figura 1 B, setas vermelhas).  

 

Figura 1 –Partícula viral dos Marseillevírus. (A) Reconstrução em 3D, por crio-microscopia eletrônica, da partícula 

de Marseillevírus (MsV), mostrando sua morfologia icosaédrica. (B) Imagem de microscopia eletrônica de transmissão 

das partículas de MsV, mostrando a membrana interna que circunda o nucleocapsídeo (setas vermelhas). Imagens 

adaptadas de: (ARANTES et al., 2016; BOYER et al., 2009) 

O isolamento do Marseillevírus T19 foi o primeiro de diversos outros isolados similares 

descritos até então. Em 2011, foi descrito o Lausannevírus, segundo membro da família 

Marseilleviridae, obtido de amostras de água do Rio Sena, em Paris (THOMAS et al., 2011). Nos 

anos seguintes, a busca por novos MsV, principalmente em amostras de água, levou à descrição do 

Cannes8 virus, isolado da água de uma torre de refrigeração em Cannes, na França (AHERFI et al., 

2013). Diversos outros isolados obtidos de amostras relacionadas à água doce foram descritos 

posteriormente (Tabela 1). Dentre eles, destacam-se o Tunisvírus, o Melbourne vírus, o 
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Noumeavírus e o Tokyovírus (AHERFI et al., 2014; DOUTRE et al., 2014; FABRE et al., 2017; 

TAKEMURA, 2016) 

 Tabela 1 – Lista dos principais Marseillevírus isolados e as respectivas características do seu isolamento.  

 

Nota: Dados analisados até junho de 2025. 

Posteriormente, outros tipos de amostra começaram a ser testadas para o isolamento de MsV. 

Em 2015, um isolado de MsV foi obtido a partir da água salobra de uma nascente cárstica e chamado 

de Port-miou vírus (DOUTRE et al., 2015). Entretanto, alguns anos antes, dois tipos de amostras 

bem diferentes resultaram no isolamento de dois Marseillevírus. O primeiro é o Senegal vírus, 

isolado de amostras de fezes humanas de um homem senegalês (COLSON et al., 2013). Já o segundo 

é o insectomime vírus, obtido a partir dos órgãos internos e trato digestivo de uma larva de inseto 

da ordem Diptera (BOUGHALMI et al., 2013).  

No Brasil, o primeiro Marseillevírus isolado foi o Brazilian Marseillevírus, a partir de 

amostras de água da Lagoa da Pampulha, Belo Horizonte. Esse vírus foi classificado como um 

membro fundador de uma nova linhagem de MsV, devido às análises genômicas e filogenéticas 

realizadas (DORNAS et al., 2016). Pouco tempo depois, outro trabalho brasileiro descreveu o 

isolamento do Golden Marseillevírus, obtido de amostras de água de dentro de um mexilhão 

(Limnoperna fortunei) do Rio Guaíba, no Rio Grande do Sul. Isso evidenciou ainda mais a 

diversidade de amostras nas quais os MsV podem ser detectados. Além disso, o Golden 

Marseillevírus apresentou várias divergências genômicas e filogenéticas, sendo responsável, 

também, por fundar uma nova linhagem de MsV (DOS SANTOS et al., 2016). Um terceiro isolado 
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de Marseillevírus brasileiro foi descrito em 2018 em amostras de esgoto, em meio a um painel de 

68 isolados de vírus gigantes de diferentes grupos (ANDRADE et al., 2018). Dessa forma, os 

trabalhos que descrevem Marseillevírus brasileiros evidenciam o quanto esses isolados foram 

capazes de expandir o conhecimento acerca da diversidade, evolução e distribuição de 

Marseilleviridae. Por causa disso, os trabalhos de prospecção utilizando diferentes amostras 

mostram-se muito relevantes para garantir que novos vírus sejam, cada vez mais, isolados.  

Além de diversos isolados já descritos, existem também estudos de metagenômica que 

descrevem sequências divergentes de MsV em sedimentos de uma fonte hidrotermal no Oceano 

Atlântico, localizada em um campo de fontes hidrotermais ativas chamado Castelo de Loki (Loki’s 

Castle). Nesse estudo, 5 sequências foram descritas e chamadas de LCMAC 101, LCMAC 102, 

LCMAC 103, LCMAC 201 e LCMAC 202 (BÄCKSTRÖM et al., 2019). Considerando que a 

maioria dos Marseillevírus isolados estão relacionados a amostras de água doce (Tabela 1), essas 

descobertas de metagenômica em ambientes diferentes, como regiões profundas do oceano, 

expandem o conhecimento sobre os diferentes locais onde MsV podem ser isolados.   

 

1.2.2 Características genômicas dos Marseillevírus 

 

 Os Marseillevírus apresentam um genoma composto por uma molécula de DNA de dupla 

fita de topologia circular. O tamanho das sequências varia em torno de 348 a 404 kpb e o conteúdo 

de guanina-citosina (G-C) gira em torno de 42,9 a 44,8%. Já o número de genes preditos que foram 

descritos vai de 386 a 491 (SAHMI-BOUNSIAR et al., 2021).  O grupo de sequências detectadas 

por metagenômica, a partir das amostras da região de Loki’s Castle, apresenta, curiosamente, 

tamanhos de genoma, número de genes preditos e conteúdo de G-C maiores do que dos outros 

Marseillevírus. Por exemplo, o tamanho das sequências pode chegar a 763 kpb, o número de genes 

preditos a 793, enquanto o conteúdo de G-C alcança 62,3 % (BÄCKSTRÖM et al., 2019; SAHMI-

BOUNSIAR et al., 2021)  

O genoma dos Marseillevírus é composto por uma grande quantidade de genes que 

codificam proteínas não caracterizadas, das quais não se sabe a função, assim como acontece com 

os outros vírus gigantes. Dentre as proteínas com funções preditas, destacam-se as que apresentam 

homólogos com outros nucleocitovírus, como a DNA polimerase. Além disso, os MsV também 

codificam um conjunto de genes cujos produtos são proteínas homólogas a histonas, que estão 

envolvidas na proteção do DNA viral (BRYSON et al., 2022; LIU et al., 2021). Ao contrário do que 

acontece com outros vírus gigantes, como os mimivírus, os MsV não apresentam uma diversidade 
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de genes envolvidos na tradução de proteínas. Embora seja descrita a codificação de alguns fatores 

de tradução, não é comum encontrar a descrição de genes que codificam RNAs transportadores e 

aminoacil-tRNA sintetases (ABRAHÃO et al., 2017; SAHMI-BOUNSIAR et al., 2021). No caso 

de RNAs transportadores, eles são descritos apenas em Tokyovírus e nas sequências de 

metagenômica de Loki’s Castle (BÄCKSTRÖM et al., 2019; TAKEMURA, 2016). Em 

contrapartida ao que é descrito para a maioria dos MsV, no caso das sequências de Loki’s Castle 

são descritos até 26 genes que codificam RNAs transportadores e 15 que codificam aminoacil-tRNA 

sintetases, valor maior até mesmo do que o encontrado em mimivírus. Isso mostra a divergência 

dessas sequências em relação aos outros MsV (BÄCKSTRÖM et al., 2019).  

Outra característica que se destaca no genoma dos MsV é sua alta taxa de mosaicismo, ou 

seja, presença de um repertório de genes com várias origens. Além de compartilhar homólogos com 

os outros NCLDV, uma parte dos genes do Marseillevírus marseillevírus existe também em 

bactérias e fagos. Outra parte dos genes tem homólogos em amebas e em outros eucariotos (BOYER 

et al., 2009). A existência de genes com origens múltiplas pode estar ligada com o estilo de vida dos 

hospedeiros dos MsV, as amebas, uma vez que elas podem ser infectadas por diferentes tipos de 

organismos ao mesmo tempo. A coexistência de vírus gigantes e outros organismos dentro da 

mesma ameba, torna essa célula um ambiente favorável para transferência gênica horizontal (TGH), 

transformando-a no chamado “caldeirão” (melting pot) de genes (BOYER et al., 2009).  

1.2.2 Taxonomia atual e filogenia da família Marseilleviridae 

 

Como citado anteriormente, os Marseillevírus fazem parte de uma família viral própria, 

chamada de Marseilleviridae. Atualmente, o ICTV classifica os MsV hierarquicamente da seguinte 

maneira:  

 

Figura 2 – Classificação hierárquica família Marseilleviridae realizada pelo Comitê Internacional em Taxonomia 

de Vírus (ICTV). Fonte: (ICTV, 2024)  
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Utilizando análises filogenéticas, geralmente baseadas na proteína DNA polimerase ou na 

proteína principal do capsídeo (MCP), os Marseillevírus tm sido divididos com base na existência 

de cinco linhagens filogenéticas, chamadas de A, B, C, D e E (Figura 3).  A linhagem A é 

representada pelo primeiro isolado, o Marseillevírus marseillevírus e vírus filogeneticamente 

relacionados. Já a linhagem B é representada pelo Lausannevirus, segundo MsV isolado, e outros 

vírus relacionados. As linhagens A e B, são as que possuem o maior número de isolados descritos. 

A terceira linhagem (C) é formada por Tunisvírus e Insectomime virus. Já as linhagens D e E, são 

compostas pelos isolados brasileiros, Brazilian Marseillevírus e Golden Marseillevírus, 

respectivamente.  As sequências de MsV detectadas por metagenômica na região de Loki’s Castle, 

quando incluídas nas árvores com os outros MsV, formam dois grupos externos às cinco linhagens 

(SAHMI-BOUNSIAR et al., 2021).  

 

Figura 3 – Árvore filogenética baseada no gene para a proteína principal do capsídeo, indicando as 5 linhagens 

filogenéticas de Marseillevírus. Árvore sem raiz, construída com o método de máxima verossimilhança. Fonte: (AOKI 

et al., 2019). Obs.: os vírus destacados na árvore correspondem a sequências obtidas na ocasião do trabalho que publicou 

essa árvore  (AOKI et al., 2019). 

Ao considerar a filogenia da família Marseilleviridae e compará-la com a taxonomia do 

grupo proposta oficialmente pelo ICTV, é possível perceber a existência de algumas lacunas, uma 
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vez que estão incluídos apenas membros de três das cinco linhagens aqui descritas. A família é 

composta por dois diferentes gêneros. O primeiro gênero, Marseillevirus, é composto por duas 

espécies: Marseillevirus massiliense and Marseillevirus senegalense, ambas representando 

membros da linhagem A. Já o segundo gênero,  Losannavirus, também é formado por duas espécies: 

Losannavirus lausannense (vírus relacionados filogeneticamente à linhagem B) e Losannavirus 

tunisense (vírus filogeneticamente relacionados à linhagem C) (ICTV, 2024).  

1.3  Os virófagos: família Sputniviroviridae.  

1.3.1 Descoberta e diversidade dos virófagos  

 

Os virófagos são definidos como vírus de DNAfd, com tamanho de partícula variando entre 

50 e 74 nm. Eles são comumente chamados de “vírus que infectam vírus”, pois são caracterizados 

por dependerem não apenas da célula hospedeira, mas também da presença de um vírus gigante, do 

filo Nucleocytoviricota, para completar seu ciclo (Figura 4) (KRUPOVIC; KUHN; FISCHER, 

2016; MOUGARI et al., 2019b). Eles foram descritos pela primeira vez em associação com um 

vírus da família Mimiviridae e do gênero Mimivirus, chamado de mamavírus, que foi obtido a partir 

de amostras de água coletadas de uma torre de resfriamento localizada em Paris, França. (LA 

SCOLA et al., 2008). Os virófagos despertaram o interesse científico por apresentarem uma 

interação incomum tanto com o mamavírus, quanto com a célula hospedeira.  

 

Figura 4 – Partículas de virófago (setas pretas) associadas a um mimivírus dentro de uma ameba hospedeira. A 

figura evidencia a diferença de tamanho entre as partículas dos tipos de vírus. Fonte: Adaptado de AZEVEDO et al., 

2022 
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Foi observado que os virófagos se multiplicavam dentro da fábrica viral dos mimivírus e que 

não eram capazes de se multiplicar sozinhos na ameba, ou seja, sem uma coinfecção com o vírus 

gigante. Em vez de recorrerem diretamente à maquinaria transcricional da célula hospedeira, os 

virófagos se aproveitam da fábrica viral e dos recursos do vírus gigante para ativar a expressão de 

seus próprios genes. Essa interferência pode, em algumas situações, comprometer a produção de 

novos vírus gigantes. Além disso, os estudos também evidenciaram que é possível que os virófagos 

causem o aumento significativo da formação de partículas de mamavírus defeituosas, o que causa 

um impacto para a produtividade do vírus gigante (LA SCOLA et al., 2008).  Para definir a natureza 

dessas pequenas partículas recém-descobertas, foi proposto o termo virófago, fazendo referência 

aos bacteriófagos, que são os vírus que infectam bactérias. O primeiro virófago descrito foi chamado 

de sputnik (LA SCOLA et al., 2008). 

A descoberta do virófago sputnik abriu portas para a posterior descrição de outros isolados de 

virófagos. Em 2011, o virófago mavírus, foi obtido a partir de águas costeiras do Texas, nos Estados 

Unidos, associado ao Cafeteria roenbergensis vírus (CroV) que é membro da família Mimiviridae, 

porém de uma subfamília diferente (Allimimivirinae) daquela que agrupa os mimivírus “clássicos” 

(Megamimivirinae) (FISCHER; SUTTLE, 2011).  Assim como o CroV, os mavírus compõem uma 

linhagem filogenética mais divergente em relação à linhagem dos virófagos sputnik. Algum tempo 

depois, outros isolados da linhagem de virófagos sputnik, chamados de sputnik 2 e sputnik 3, foram 

descobertos na França, a partir de amostras de fluido de lentes de contato e de amostras de solo, 

respectivamente  (DESNUES et al., 2012; GAIA et al., 2013). Posteriormente, outra linhagem de 

virófagos que infectam Megamimivirinae foram descritos e chamados de zamilon, zamilon 2 e 

zamilon vitis (BEKLIZ et al., 2015; GAIA et al., 2014; JEUDY et al., 2020). Os virófagos zamilon 

são intrigantes, pois apresentam uma especificidade de hospedeiros. Eles são capazes de infectar os 

membros do gênero Megavirus (antiga linhagem C de mimivírus), mas não são capazes de se 

multiplicar em coinfecção com os membros do gênero Mimivirus (antiga linhagem A de mimivírus). 

Pesquisas desenvolvidas depois dessa descoberta propuseram a existência de um mecanismo de 

defesa contra virófagos nos mimivírus gênero Mimivirus (LEVASSEUR et al., 2016). 

No Brasil, o primeiro virófago, chamado de virófago Rio Negro, foi isolado em associação com 

o sambavírus, a partir de amostras de água do Rio Negro, na Amazônia (CAMPOS et al., 2014). O 

segundo isolado de virófago brasileiro, chamado de virófago Guarani, foi obtido a partir de amostras 

de água da Lagoa da Pampulha, em Belo Horizonte (MOUGARI et al., 2019a). Por fim, foi descrito 

o Sputnik argentum, que é genotipicamente similar aos outros virófagos sputnik, mas que foi 
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descoberto em uma relação tripla envolvendo o virófago, um mimivirus e um elemento genético 

móvel chamado de transpoviron, presente no genoma do vírus gigante (AZEVEDO et al., 2022). 

É importante ressaltar que a existência de vários estudos com abordagem metagenômica, 

visando detectar sequências de novos virófagos em diferentes ambientes, tem sido bastante 

significativa ao contribuir para a expansão da diversidade conhecida de virófagos. São exemplos de 

sequências completas de virófagos obtidas por metagenômica o “Organic Lake Virophage” (OLV), 

obtida a partir de amostras de um lago orgânico hipersalino da Antártida e os Yellowstone Lake 

virophages” (YSLVs), cujas sequências foram detectadas de amostras do  lago Yellowstone, nos 

Estados Unidos (YAU et al., 2011; ZHOU et al., 2013, 2015). Além de genomas completos, algumas 

sequências incompletas ou genes específicos de virófagos também vêm sendo descritas e detectadas 

por metagenômica. Essa abordagem metagenômica tem permitido a detecção de virófagos em 

ambientes muito diversos e, até mesmo, extremos (BELLAS; ANESIO; BARKER, 2015; YUTIN; 

KAPITONOV; KOONIN, 2015; ZABLOCKI et al., 2014). Em conjunto, esses estudos evidenciam 

que os virófagos podem estar presentes em diversos ambientes ao redor do mundo e que novos 

estudos visando o isolamento das partículas nesses ambientes podem ser bem-sucedidos.  

1.3.2 Genoma, filogenia e taxonomia dos virófagos sputnik. 

Os genomas dos isolados de virófago sputnik apresentam alta similaridade um com o outro, 

sendo formados por uma molécula de DNA de dupla fita circular. Os genomas apresentam um 

número de pares de bases que, normalmente, variam em torno de 17 e 18 mil, com uma alta 

porcentagem de adenina e timina (A+T). Já o número de genes codificadores de proteínas (ORFs) 

pelos virófagos sputnik varia entre 20 e 22 (MOUGARI et al., 2019b). Os produtos desses genes 

incluem algumas proteínas conservadas entre os virófagos. As proteínas conservadas estão 

associadas à morfogênese da partícula dos virófagos e, dentre elas, se inclui a proteína principal do 

capsídeo (MCP), a proteína secundária do capsídeo (mCP), uma ATPase da superfamília FtsK-HerA 

relacionada ao empacotamento do DNA para dentro da partícula e uma protease responsável por 

clivar a MCP durante a maturação do capsídeo (BORN et al., 2018; LA SCOLA et al., 2008; 

YUTIN; RAOULT; KOONIN, 2013).  O par de proteínas de capsídeo MCP-mCP é bastante 

conservado, e está presente em todos os virófagos, o que evidencia a sua importância para esses 

organismos (FISCHER, 2021). Além disso, não existem homólogos detectáveis para essas proteínas 

em outros organismos, além dos virófagos, o que também é indicativo de uma ancestralidade em 

comum (YUTIN; RAOULT; KOONIN, 2013). É interessante destacar que, assim como em muitos 

vírus gigantes de ameba, uma parte dos genes dos virófagos sputnik também não apresentaram 

homólogos nos bancos de dados analisados até então, o que caracteriza esses genes como ORFans 
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(LA SCOLA et al., 2008). As proteínas conservadas mencionadas acima, em especial a MCP, são 

frequentemente utilizadas em análises filogenéticas do grupo (Figura 5).  

A taxonomia dos virófagos foi recentemente atualizada e aprovada pelo ICTV. 

Anteriormente, foi proposto que eles fossem classificados em uma única família viral chamada de 

Lavidaviridae (KRUPOVIC; KUHN; FISCHER, 2016), que foi incluída no “domínio” 

Varidnaviria, junto aos outros vírus de DNAdf. Como a proteína principal do capsídeo dos virófagos 

apresenta a estrutura DJR, o grupo também foi incluído no reino Bamfordvirae, formando o filo 

Preplasmiviricota, ao lado dos Nucleocytoviricota (KOONIN et al., 2020). Entretanto, apesar de 

terem sido mantidos no filo Preplasmiviricota, a organização interna desse filo foi alterada e, até 

então, os virófagos isolados (linhagem dos mavírus, linhagem dos sputnik e linhagem dos zamilon) 

estão incluídos no subfilo Polisuviricotina e na classe Virophaviricetes. 

 

Figura 5 – Árvore filogenética de máxima verossimilhança da proteína principal do capsídeo 

(MCP) dos virófagos isolados e algumas sequências de metagenômica. Fonte: Adaptado de 

Azevedo et. al, 2022 
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A classe Virophaviricetes é composta por 4 ordens, dentre elas as ordens Lavidavirales e 

Mividavirales, que abrigam os virófagos isolados. A ordem Lavidavirales inclui a família 

Maviroviridae e seu único gênero Mavirus, contendo a espécie Mavirus cafeteriae, correspondente 

a linhagem dos mavírus. Já a ordem Mividavirales é composta pela família Sputniviroviridae e seu 

gênero Sputnikvirus, que é formado por duas espécies: Sputnikvirus mimiviri (inclui os isolados de 

virófago sputnik), e Sputnikvirus zamilonense (inclui os isolados da linhagem dos zamilon). As 

outras ordens da classe incluem sequências diversas de virófagos detectados por metagenômica.   

Essa atualização compreensiva da taxonomia dos virófagos feita nos últimos anos somada 

às contantes atualizações na filogenia dos MsV e às lacunas existentes na taxonomia desse grupo 

demonstram o quanto o conhecimento sobre a evolução desses vírus tem se expandido, graças aos 

esforços para novos isolamentos e para estudos relacionados. Além disso, reflete-se também a 

necessidade de uma proposta taxonômica que reflita toda a diversidade conhecida das famílias 

Marseilleviridae e Sputniviroviridae, o que contribui para o melhor entendimento da taxonomia e 

evolução do reino Bamfordvirae.  
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2 JUSTIFICATIVA 

 

Os vírus são as entidades mais abundantes do planeta Terra e apresentam uma ampla 

distribuição e diversidade. Os vírus gigantes atraíram a atenção da comunidade científica nas últimas 

décadas, devido a sua singularidade. A descoberta e a caracterização de novos vírus por meio da 

prospecção de diferentes amostras ambientais, incluindo as de origem brasileira, têm mostrado o 

seu potencial no isolamento de diferentes grupos de vírus pertencentes ao reino Barmfordvirae, 

incluindo os Marseillevírus e os mimivírus, componentes do filo Nucleocytoviricota, e os virófagos, 

componentes do filo Preplasmiviricota.  

Os Marseillevírus são vírus de ameba do filo Nucleocytoviricota cujos isolados conhecidos 

são classicamente divididos em 5 linhagens filogenéticas (A, B, C, D e E). O surgimento de novas 

linhagens foi acontecendo graças aos esforços para isolamento e detecção de novos vírus, incluindo 

dois isolados brasileiros que são, ainda, os únicos membros pertencentes às linhagens D e E.  Os 

mimivírus e os virófagos passaram pelo mesmo processo de expansão da diversidade de linhagens 

e do conhecimento sobre sua biologia e evolução, graças ao isolamento e caraterização de novos 

vírus, além da detecção de sequências por metagenômica.  

O potencial dos estudos de prospecção, isolamento e caracterização de novos vírus de 

amebas é reforçado neste trabalho, pois nele descreveremos novos isolados pertencentes às famílias 

Marseilleviridae, Mimiviridae e Sputniviroviridae e suas respectivas características genômicas e 

filogenéticas. A caracterização desses novos isolados trouxe novos dados e observações a respeito 

da filogenia de Marseilleviridae e de Sputniviroviridae, como a identificação de lacunas a serem 

preenchidas na taxonomia oficial e a observação de uma necessidade de se estabelecer parâmetros 

para a classificação dos vírus, além da necessidade de manter uma constante atualização da 

taxonomia viral. A taxonomia é uma ciência dinâmica e que vai se desenvolvendo na medida em 

que novos métodos e dados vão surgindo ou sendo melhorados. Com base nisso, esse trabalho se 

faz importante, pois evidencia que o isolamento de novos vírus de ameba e sua caracterização podem 

contribuir enriquecendo o conhecimento sobre os aspectos biológicos, genômicos, evolutivos dos 

vírus do reino Barfordvirae, bem como contribuindo com a dinâmica da taxonomia desses vírus.   
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3  OBJETIVOS 

3.1 Objetivo geral  

 

Descrever o isolamento e a caracterização genômica e filogenética de novos isolados de 

bamfordvírus brasileiros, das famílias Marseilleviridae e Sputniviroviridae, bem como classificar 

esses isolados, propondo mudanças na taxonomia oficial dos grupos.  

 

3.2 Objetivo específicos  

 

• Analisar, de maneira geral, as características morfológicas das partículas dos vírus isolados.   

• Caracterizar os genomas dos vírus isolados, incluindo a identificação de genes codificadores 

de proteínas (ORFs). 

• Caracterizar as proteínas dos vírus isolados, identificando possíveis funções biológicas.  

• Investigar as relações filogenéticas de diferentes proteínas conservadas dentro do grupos aos 

quais pertencem os vírus isolados. 

• Comparar a sintenia entre diferentes genomas virais dos grupos estudados. 

• Identificar genes relacionados a RNAs transportadores em diferentes linhagens de 

Marseillevírus. 

• Analisar o pangenoma e o coregenoma dos Marseillevírus. 

• Comparar a presença de Clusters of Orthologous Groups (COGs ou grupos de proteínas 

ortólogas) exclusivas e compartilhados entre as diferentes linhagens de Marseillevírus 

descritas. 

• Explorar as relações fenéticas entre diferentes linhagens de Marseillevírus com base na 

presença e ausência de COGs. 

• Avaliar a similaridade genômica e proteica entre vírus isolados e sequências relacionadas, 

visando estabelecer parâmetros quantitativos que facilitem a sua classificação taxonômica.  
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4. METODOLOGIA, RESULTADOS E DISCUSSÃO. 

A metodologia e os resultados desse trabalho serão apresentados a seguir na forma de artigos  

científicos já publicados ou em processo de submissão. Os manuscritos serão apresentados em duas 

partes diferentes e cada um será precedido de um breve resumo, de forma a otimizar a compreensão 

da conexão entre eles.  

 

4.1- PARTE 1: DESCOBERTA E CARACTERIZAÇÃO DE UM NOVO MEMBRO DA 

FAMÍLIA MARSEILLEVIRIDAE E PROPOSTA DE ATUALIZAÇÃO TAXONÔMICA DO 

GRUPO. 

 

Nessa primeira parte do trabalho serão descritos o isolamento e a caracterização genômica e 

filogenética do Marseillevírus cajuinensis, um novo isolado de Marseillevírus brasileiro. Os 

Marseillevírus são membros da família Marseilleviridae, que por sua vez pertence a filo 

Nucleocytoviricota e ao Reino Bamfordvirae. A caracterização realizada levou a novas observações 

e inferências a respeito da evolução e classificação taxonômica desses vírus. Primeiramente, será 

apresentado o artigo, já publicado, que descreve o isolamento e a caracterização dos vírus, trazendo 

as análises genômicas e filogenéticas em detalhes. Em segundo lugar, será apresentada a proposta 

de alteração taxonômica para a família Marseilleviridae, que deve ser submetida ao ICTV para que 

os membros do comitê avaliem as mudanças propostas e as considerem oficialmente.  
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4.1.1 ARTIGO  - The genomic and phylogenetic analysis of Marseillevirus cajuinensis raises 

questions about the evolution of Marseilleviridae lineages and their taxonomical organization 

 

 

Esse artigo foi publicado no periódico Journal of Virology (DOI: 

https://doi.org/10.1128/jvi.00513-24) 

 

Resumo: Os Marseillevírus (MsV) são vírus gigantes de ameba pertencentes ao filo 

Nucleocytoviricota. Os MsV já foram isolados de diferentes tipos de amostras, sendo amostras de 

água doce as mais frequentemente descritas. Esses vírus são classificados em 5 linhagens 

filogenéticas (A, B, C, D e E), mas a taxonomia oficial da família Marseilleviridae ainda não reflete 

a diversidade de MsV conhecida. Nesse artigo descrevemos o isolamento e a caracterização 

genômica e filogenética do Marseillevírus cajuinensis, obtido de água salgada do litoral brasileiro. 

Após o sequenciamento e montagem do genoma, as análises mostraram que o Marseillevírus 

cajuinensis apresenta uma sequência de 380.653 pares de bases. Esse genoma codifica 515 ORFs, 

dentre as quais 38 foram consideradas ORFans, pois não foi encontrada similaridade nos bancos de 

dados. Além disso, o MsV cajuinensis codifica um RNA transportador (RNAt), uma categoria 

gênica raramente descrita para os Marseillevírus. Nesse contexto, analisamos a presença de RNAt 

em outros MsV e os resultados revelaram a codificação de RNAt em 5 isolados de Marseillevírus, 

além do Tokyovírus. As análises filogenéticas sugeriram que o MsV cajuinensis é um membro 

divergente dentro da linhagem A dos MsV e mostraram também que o ancestral dos Marseillevírus 

das cinco linhagens se diversificou em três grandes grupos. Outras análises como a distribuição de 

Clusters of Orthologous Groups (COGs) nos MsV, uma análise de distância evolutiva relativa 

(RED) e análises da média de identidade de aminoácidos e de nucleotídeos entre os diferentes 

isolados de Marseillevírus reforçaram as observações realizadas, revelando uma nova perspectiva 

sobre a classificação dos Marseillevírus, tanto com base em suas linhagens filogenéticas, quanto em 

sua taxonomia oficial. Tomados em conjunto, os resultados deste artigo mostram que a descoberta 

de novos vírus pode expandir o conhecimento básico sobre famílias virais já conhecidas e pode 

ajudar a entender cada vez melhor as relações evolutivas existentes entre diferentes isolados. Com 

uma maior diversidade descoberta, a classificação desses vírus torna-se um desafio e as análises 

aqui apresentadas podem ajudar a preencher lacunas existentes na taxonomia da família 

Marseilleviridae.  

https://doi.org/10.1128/jvi.00513-24
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4.1.2 PROPOSTA TAXONÔMICA – Criação de um novo gênero e inclusão de novas espécies 

dentro dos gêneros atuais da família Marseilleviridae (ordem Pimascovirales, classe 

Megaviricetes, filo Nucleocytoviricota) 

 

Essa é uma proposta taxonômica submetida ao Comitê Internacional de Taxonomia de Vírus 

(ICTV) como parte do protocolo para que as mudanças taxonômicas sejam avaliadas e consideradas 

oficialmente. Posteriormente, essa proposta será publicada como um artigo. 

Resumo: As análises realizadas durante a descrição do Marseillevirus cajuinensis abriram as portas 

para uma reorganização da taxonomia oficial da família Marseilleviridae. Para tal é necessário que 

uma proposta de alteração taxonômica seja feita oficialmente ao ICTV, para que os membros do 

comitê analisem tal proposta. As mudanças foram sugeridas, pois a taxonomia atual da família 

Marseilleviridae, apesar de recentemente atualizada, ainda não abrange boa parte da diversidade 

conhecida de linhagens virais da família. Atualmente, a família é composta por dois gêneros. O 

primeiro gênero, Marseillevirus, é composto por duas espécies: Marseillevirus massiliense e 

Marseillevirus senegalense. Os membros desse gênero são filogeneticamente relacionados a 

linhagem A de Marseillevirus. Tradicionalmente, os Marseillevirus isolados vinham sendo 

classificados não oficialmente em 5 linhagens filogenéticas chamadas de A, B, C, D e E. O segundo 

gênero atual da família é o Losannavirus, que também é composto por duas espécies: Losannavirus 

lausannense  e Losannavirus tunisense, que representam as linhagens B e C, respectivamente. Dessa 

forma, as linhagens D e E não estão representadas na taxonomia atual e outros isolados poderiam 

ser incluídos nos táxons já existentes. Com base na filogenia da DNA polimerase e nas análises de 

média de identidade de nucleotídeo e aminoácidos, foi proposta a criação de duas novas espécies 

dentro do gênero Marseillevirus: Marseillevirus cajuinensis e Marseillevirus tokyoensis. Ambas são 

compostas por isolados filogeneticamente divergentes dentro da linhagem A de Marseillevírus. 

Quanto ao gênero Losannavirus, foi proposto que ele agrupasse vírus que estejam filogeneticamente 

associados tanto às linhagens B e C, quanto à linhagem D. Assim, propusemos que duas novas 

espécies fosse incluídas nesse gênero: Losannavirus noumeaensis, que é representada por um 

membro divergente da linhagem B, e Losannavirus brasiliensis, representada pelo isolado brasileiro 

Brazilian Marseillevirus, fundador da linhagem D. Por fim, para agrupar a linhagem E, foi proposta 

a criação de um terceiro gênero para a família, chamado Goldenvírus, contendo uma única espécies 

que representa o único isolado dessa linhagem, o brasileiro Golden Marseillevirus.  
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4. 2 – PARTE 2: ISOLAMENTO E CARACTERIZAÇÃO DE UM NOVO ISOLADO DE 

VIRÓFAGO PROPOSTO COMO NOVA ESPÉCIE DO GÊNERO SPUTNIKVIRUS.  

 

A parte dois deste trabalho descreve o isolamento e caracterização genômica e filogenética 

do virófago Pantanal, associado a um moumouvírus e a um transpoviron. O virófago aqui descrito 

faz parte da família Sputniviroviridae, que está incluída no filo Preplasmiviricota, fazendo parte, 

portanto, do reino Bamfordvirae.  

4.2.1 MANUSCRITO: Pantanal Virophage: a divergent lineage of virophage associated with a 

moumouvirus and a transpoviron suggests an expansion of Sputnikvirus genus 

 

Este manuscrito está em processo de submissão ao periódico Journal of Virology.  

Obs.: As figuras e suas legendas estão listadas em sequência, ao final do manuscrito, após a 

descrição dos resultados.  

 

Resumo: Este artigo descreve a descoberta e caracterização de um novo virófago, chamado de 

virófago Pantanal (Pantanal virophage), isolado a partir de amostras do bioma Pantanal, no Brasil. 

O vírus foi obtido em associação com um moumouvirus (denominado Moumouvirus pantanalensis) 

e um transpoviron, formando um sistema tripartite que pela primeira vez foi obtido de uma mesma 

amostra para a linhagem dos moumouvírus. A presença simultânea desses três elementos sugere 

uma complexa rede de interações entre vírus gigantes, virófagos e elementos genéticos móveis. A 

caracterização morfológica, genômica e filogenética teve foco no virófago, devido as suas 

características mais divergentes. O virófago possui um genoma que codifica com 21 ORFs, 

incluindo genes conservados e três ORFans, ou seja, genes cuja função ainda não é conhecida. A 

análise filogenética posiciona o virófago Pantanal como um ramo divergente dentro do gênero 

Sputnikvirus. A análise de média de identidade de nucleotídeos e de aminoácidos confirmou essa 

distinção, com valores abaixo do limite de 95% usados como parâmetro para demarcar de espécies 

virais, indicando que o isolado se trata de uma nova espécie de Sputnikvirus. Este trabalho amplia 

o conhecimento sobre a diversidade e evolução de virófagos, contribuindo para o avanço e 

atualização da taxonomia viral e destaca a importância de investigar ecossistemas como o bioma 

pantanal que ainda são pouco explorados como fonte de novos vírus gigantes e de seus elementos 

associados.  
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5 CONCLUSÕES 

 

A primeira parte do trabalho traz um artigo onde está descrito o primeiro isolado de 

Marseillevirus de água salgada, o qual apresenta um genoma com elementos raramente descritos 

para esse grupo de vírus, os RNAs transportadores. Além disso, a filogenia revelou uma divergência 

do isolado dentro dos Marseillevírus de linhagem A e uma organização dos Marseillevírus em três 

grandes grupos ao invés de cinco linhagens, o que implica em uma reorganização em níveis 

taxonômicos como gênero e espécie. Ainda na primeira parte, uma proposta de reorganização 

taxonômica oficial foi construída e submetida ao comitê de taxonomia viral (ICTV), destacando 

ainda mais a importância da descoberta do Marseillevírus cajuinensis para a virologia.   

A segunda parte deste trabalho é composta por um artigo que descreve o isolamento de um 

moumouvírus envolvido em uma relação tripla com um virófago e um transpoviron, a partir de uma 

amostra do Pantanal brasileiro. Embora esteja agrupo junto aos Sputnikvirus, o virófago pantanal 

apresenta características genômicas e filogenéticas que o distinguem dos virófagos já descritos. Ele 

apresenta 3 ORFans, cujas funções ainda são completamente desconhecidas. A sintenia dos 

genomas de diferentes Sputnikvirus, bem como a filogenia das principais protéinas conservadas 

entre os virófagos revelou a divergência do novo isolado em relação aos Sputnikvirus já descritos. 

Por fim, dados de identidade de aminoácidos e nucleotídeos reforçam essa divergência e ajudam a 

classificar o virófago pantanal como uma nova espécie de Sputnikvirus, expandindo esse gênero 

viral.  

Em conjunto os resultados desse trabalho mostram que a adição de novos vírus nas análises 

genômicas e filogenéticas ajuda a entender cada vez melhor as relações evolutivas existentes entre 

os diferentes isolados e que com uma maior diversidade descoberta, se faz necessária uma constante 

atualização taxonômica. A taxonomia é uma ciência que demanda constantes atualizações e 

melhorias, na medida em que novas informações e métodos são descritos. Isso evidencia que o 

isolamento de novos vírus e sua caracterização podem contribuir para preencher lacunas que existam 

no conhecimento sobre seus aspectos biológicos, genômicos, evolutivos e taxonômicos, 

enriquecendo, portanto, o conhecimento básico acerca dos vírus do reino Barmfordvirae.  
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mimivirus isolate reveals a provirophage fully integrated in its genome” 

 

✓ Participação no VIII Simpósio de Microbiologia da UFMG – CONECTA SIM, 2021. – 

Resumo: “Caracterização do genoma de um isolado de mimivírus e seus elementos genéticos 

associados” 

 

✓ Participação e apresentação de poster no IX Simpósio de Microbiologia da UFMG, 2022. 

(Belo Horizonte, Minas Gerais) – Poster: “A descoberta de um novo isolado de mimivírus 

em associação com um virófago e um transpoviron no Brasil destaca as principais 

características genômicas e evolutivas desse sistema tripartite.”  

o Obs.: esse trabalho foi destacado por Relevância Acadêmica no evento. 

 

✓ Participação e apresentação de poster no X Simpósio de Microbiologia da UFMG, 2023. 

(Belo Horizonte, Minas Gerais) – Poster: “As análises genômicas e filogenéticas de 

Marseillevírus cajuinensis levantam questões sobre a evolução das linhagens de 

Marseilleviridae e sua organização taxonômica.” 

 

• Outras atividades  

 

✓ Curso: “Introdução à estrutura, evolução e análise por NGS de genomas virais”. (Sociedade 

Brasileira de Virologia, 2021) 

✓ Participação na equipe de diagnóstico de COVID-19, durante a pandemia da doença, no 

Laboratório de Vírus (ICB/UFMG), no ano de 2021. 

✓ Trabalho como professora de Biologia nos Ensinos Fundamental e Médio, desde 2022, com 

carga horária fixa de 30-40h semanais.  

 

 

https://doi.org/10.7554/eLife.103492

