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Os animais silvestres podem atuar como reservatórios de vírus 

potencialmente patogênicos, inclusive para humanos. Dentre estes, 

os morcegos se destacam como reservatórios de patógenos 

zoonóticos emergentes. Atualmente, o sequenciamento de alta 

performance vem sendo amplamente utilizado com o objetivo de 

identificar novos agentes infecciosos, o que tem viabilizado a 

identificação de diversos vírus previamente desconhecidos através 

de análises metagenômicas. Dentre outros achados, no presente 

estudo foi possível identificar parte do  genoma de um parvovírus, 

até então não reportado em morcegos da espécie Artibeus lituratus. 
 

Suabes anais e orofaríngeos de 69 morcegos da espécie Artibeus 

lituratus foram coletados, eluídos em PBS e armazenados em pools. 

Aproximadamente 20 mL foram filtrados (0,22μM) e 

ultracentrifugados sobre um colchão de sacarose 25%. O sedimento 

obtido foi ressuspendido em tampão TE. O material foi então extraído 

com clorofórmio e submetido a tratamento com RNAse e DNAse 

par,a eliminar ácidos nucléicos não encapsidados. Após, procedeu-

se a extração de DNA com fenol e precipitação com etanol. O DNA 

extraído foi submetido à amplificação randômica utilizando primers 

K- random e K. A seguir, foram construídas as bibliotecas genômicas 

para sequenciamento de alta performance. 

INTRODUÇÃO RESULTADOS E DISCUSSÃO 

Até o presente, foram identificados dois fragmentos genômicos com 

similaridade de 70,9% à proteína do capsídeo viral e de 79,8% à proteína não 

estrutural de um parvovírus identificado na espécie Desmodus rotundus. Este 

achado representa o primeiro registro de parvovírus em morcegos da espécie 

Artibeus lituratus. Por meio da análise filogenética também foi possível 

demonstrar a formação de um cluster contendo Artibeus lituratus parvovirus e 

Desmodus rotundus parvovirus. Não obstante, a distância evolutiva entre o 

cluster formado e as demais sequências indica que essas duas amostras 

podem formar um novo gênero de parvovírus distinto dos reportados até o 

momento. 

Sequenciamento 

Tabela 1. Resultados do Blastx dos fragmentos de parvovírus detectados. 

Figura 2: Árvore filogenética baseada no fragmento do gene da proteína do capsídeo de Parvovirus. Destacado 

em vermelho o cluster formado pelo A. lituratus parvovirus e D. rotundus parvovirus. 

Figura 3: Árvore filogenética baseada no fragmento do gene da proteína não-estrutural 1 de Parvovirus. Destacado 

em vermelho o cluster formado pelo A. lituratus parvovirus e D. rotundus parvovirus. 

Figura 1 : Imagens de Artibeus lituratus. 
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