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RESUMO

Os morcegos sdo reconhecidos como hospedeiros de uma grande variedade de virus. No
entanto, a relagdo entre a presencga dos virus e o habito de vida dos morcegos quase ndo ¢ explorada.
O presente trabalho teve como objetivo entender um pouco melhor esta relagdo. Para tanto foi
realizado um levantamento bibliografico, apresentado no primeiro capitulo, sobre em quais
morcegos ja foram identificados virus e quais sdo esses virus, em um panorama global. Foi possivel
constatar que existe um maior numero de estudos nos continentes do Velho Mundo e que a maioria
dos trabalhos sobre virus em morcegos nas Américas € no Brasil é sobre o virus da raiva. Virus
pertencentes a 16 familias ja haviam sido identificados em morcegos no continente americano,
sendo que destas familias, apenas oito haviam sido identificadas no Brasil. Foi possivel constatar
que a familia de morcegos Phyllostomidae ¢ a que possui mais dados sobre virus tanto no Brasil
como nas Américas, seguida da familia Molossidae, no Brasil. Sabendo que a ordem Chiroptera
possui uma das dietas mais diversificadas entre todos os mamiferos, elaborei um estudo no capitulo
2 a fim de verificar a hipdtese de que o habito alimentar de quatro espécies de morcegos exerce
influencia sobre a sua diversidade viral, bem como a hipotese de que quanto mais especializada a
dieta dos morcegos, menor sera a diversidade de virus presentes em seus intestinos. Para tanto
foram capturados 15 individuos de cada uma das seguintes espécies: Artibeus lituratus
(Phyllostomidae) - frugivoro, Glossophaga soricina (Phyllostomidae) - nectarivoro, Desmodus
rotundus (Phyllostomidae) — hematofago e, Nyctinomops laticaudatus (Molossidae) — insetivoro,
em pontos aleatérios do Distrito Federal, no dominio Cerrado do Planalto Central, nos anos de 2014
e 2015. Os animais foram eutanasiados e tiveram seus intestinos armazenados a -80 °C para
posterior analise. As amostras passaram por um processo de enriquecimento viral e os acidos
nucleicos foram extraidos utilizando-se o Kit de extracdo Zymo ZR Virus DNA/RNA. O DNA foi a
seguir amplificado com polimerase phi29 e sequenciado usando o Kit de preparagdo Nextera DNA
Library na plataforma Illumina MiSeq. As sequencias obtidas (reads) foram processadas e

montadas usando CLC Genomics Workbench v.6.0.3. Os contigs resultantes foram comparados



com o banco de dados Viral RefSeq, utilizando o programa BLASTX. A hipétese de que a
diversidade viral varia de acordo com o habito alimentar dos morcegos foi confirmad, porém a
hipotese de que quanto mais especializada a dieta, dos morcegos, menor a diversidade viral
encontrada no intestino, foi refutada. A espécie N. laticaudatus apresentou a maior diversidade
viral, provavelmente porque os virus encontrados no intestino dos espécimes, derivam da maior
diversidade de insetos predados. As espécies G. soricina e A. lituratus apresentaram a mesma
diversidade, o que pode ser explicado pelo fato de as duas espécies eventualmente utilizarem como
alimentos plantas e esporadicamente insetos. D. rotundus foi a espécie com a menor diversidade
viral, devido a dieta ser bastante restrita, apenas sangue. Porém, nesta espécie foi encontrado o virus
da Anemia Infecciosa das Galinhas — CAV, aqui encontrado pela primeira vez em D. rotundus,
indicando que a espécie estd predando além de mamiferos, aves. No todo 54 novos virus foram
detectados nas quatro espécies de morcegos, reforcando que pouco se conhece sobre os virus

presentes €m morcegos.

Palavras chave: morcegos, virus, relacdo hospedeiro, guilda trofica, dieta.



ABSTRACT

Bats have been identified as a reservoir host of many viruses. However, the relationship
between the presence of virus and bats trophic guild has been underexplored. The present study
aimed to know this relationship better. To do this, I did a literature compilation in Chapter 1,
showing which bats have already been identified as hosts of viruses and which viruses are these at a
global scale. I found that most studies have been made in the Old World countries and that most of
the studies on viruses in bats in the Americas and Brazil are about rabies virus. Viruses belonging to
16 families have already been identified in bats on the American continent, but only eight of these
have been identified in Brazil. The bat family Phyllostomidae is the one with most data about
viruses, followed by the Molossidae family, in Brazil. Knowing that the Chiroptera order has one of
the most diversified diets of all mammals, I proposed a study, presented in Chapter 2, to verify the
hypothesis that viral diversity is guided by the feeding habits of four bat species and the hypothesis
that the more specialized the diet of the bats, the lower the viral diversity presente in their intestines.
I captured 15 individuals of each of the following species: Artibeus lituratus (Phyllostomidae) -
frugivorous, Glossophaga soricina (Phyllostomidae) - nectarivorous, Desmodus rotundus
(Phyllostomidae) — sanguivorous e, Nyctinomops laticaudatus (Molossidae) — insectivorous, during
the years of 2014 and 2015, in the Brazilian Cerrado (a savanna-like vegetation) areas in the Federal
District. The captured bats were euthanized, and their intestines were stored at -80 °C until
processing. After viral enrichment, nucleic acids were extracted using the Zymo ZR Virus
DNA/RNA Extraction kit. The resulting DNA was amplified with a phi29 polymerase and
sequenced using Nextera DNA Library Preparation Kit and Illumina MiSeq platform. The paired-
ends readings (881,946) were quality-filtered, re-assembled using CLC Genomics Workbench
v.6.0.3, and the resulting contigs were compared to the Viral RefSeq database using BLASTX. The
hypothesis that viral diversity varies according to the eating habits of the bats was confirmed, but
the hypothesis that the more specialized the diet of the bats, the lower the viral diversity present in

their intestines, was disproved. N. laticaudatus species had the highest viral diversity, probably



because the viruses found in the intestines of specimens reflect the diversity of insects predated by
them. The species G. soricina and A. lituratus showed the same viral diversity, which can be
explained by the fact that this two species feed on plants and sporadically in insects. D. rotundus
was the species with the lowest viral diversity due to its restricted blood feeding habits. However,
Chicken Anemia Virus — CAV was reported for the first time in D. rotundus, indicating that D.
rotundus bats are preying on avian hosts, despite preying on mammals too. Finally, altogether, 54
new viruses have been detected in the four bat species on this study, stressing that little is known

about viruses in bats.

Keywords: bats, viruses, host relationship, trophic guild, diet.



INTRODUCAO GERAL

A ordem Chiroptera, representada pelos morcegos, ¢ a segunda maior ordem de mamiferos
em nimero de espécies, atrds apenas dos roedores (Rodentia). Estima-se que atualmente existam
mais de 1300 espécies de morcegos descritas e estas espécies apresentam uma enorme diversidade
de habitos alimentares (Fenton and Simmons 2015). A ordem Chiroptera pode ser, dependendo do
autor, dividida em dezenove familias e 202 géneros (Gardner 2007; Miller-Butterworth et al. 2007;
Simmons 2005). A principal caracteristica da ordem ¢ reunir os Unicos mamiferos com habilidade

de voar, capazes de habitar todas as regides do globo, com exce¢do da Antartica (Simmons 2005).

Tradicionalmente a ordem Chiroptera era composta por duas subordens, Megachiroptera e
Microchiroptera, denominagdo essa indicativa dos tamanhos grandes e pequenos, respectivamente,
dos morcegos. Os Megachiroptera restritos ao Velho Mundo e os Microchiroptera cosmopolitas
(Simmons 2005). Porém, estudos filogenéticos recentes separam os morcegos em duas novas
subordens. Yinochiroptera, abrangendo espécies com pré-maxilares removiveis ou ausentes, €
Yangochiroptera, com espécies cujos pré-maxilares encontram-se fundidos (Jones and Teeling

2006). E na subordem Yangochiroptera que se encontram os morcegos da familia Phyllostomidae.

A familia Phyllostomidae se originou provavelmente no Mioceno, na regido Neotropical
(Koopman 1976) e se distingue das demais familias de morcegos por seus membros apresentarem
uma membrana nasal em forma de langa, ou folha, na extremidade do focinho. Esta estrutura tem
como provavel fun¢do auxiliar na ecolocalizagdo (Kuc 2011). Ela pode ser bem desenvolvida em
espécies que capturam insetos, ou modificada, como na subfamilia Desmodontinae. Nessa
subfamilia a folha se apresenta em forma de estrutura discoide, semelhante a uma ferradura (Aguiar
2007). Na subfamilia Stenodermatinae ela ¢ bastante reduzida, como na espécie Centurio scenex
(Hill and Smith 1986). Morcegos da familia Phyllostomidae podem ocorrer desde o sudoeste dos
Estados Unidos até o norte da Argentina, sendo a familia mais abundante na regido Neotropical

(Simmons 2005). No Brasil esta representada por 92 espécies descritas em 43 gé€neros pertencentes



a 10 subfamilias (Nogueira et al. 2014). E a familia que possui a maior diversidade de habitos

alimentares entre todos os morcegos (Forman et al. 1979).

Ainda na subordem Yangochiroptera encontra-se a familia Molossidae, com morcegos que
ocorrem em ambos 0s hemisférios e se caracterizam por possuirem a cauda livre, saindo do
uropatagio (Gardner 2007). No Brasil a familia Molossidae ¢ representada por 29 espécies descritas
em oito géneros pertencentes a uma Unica subfamilia (Nogueira et al. 2014). De habito insetivoro,
os morcegos dessa familia capturam suas presas durante o voo, e algumas espécies podem ser
comumente encontradas em habitacdes urbanas, utilizando frestas existentes nos telhados ou

prédios como abrigo diurno (Gardner 2007, Bredt et al. 1996).

Morcegos sdo tdo importantes para o meio ambiente que o seu desaparecimento poderia
levar a um desequilibrio ambiental, com maiores danos do que os causados pela sua proximidade
com o ser humano (Calisher et al. 2006; Mayen 2003; Wibbelt et al. 2010). Por exemplo, ao voarem
por longas distancias para buscar frutos, dispersam sementes pelo caminho. Essas sementes podem
rebrotar em 4reas propicias modificando a vegetacdo. Podem atuar também como polinizadores de
plantas com importancia econdmica ou social, como a planta da tequila (4gave sp.) e o pequi
(Caryocar brasiliensis) (Aguiar et al., 2014). Outro servigo ecossistémico prestado pelos morcegos
¢ o controle de pragas e insetos, alguns de importancia médica e agricola (Kunz et al., 2011). Além
disso, o guano excretado pelos morcegos pode ser usado como fertilizante, como matéria prima para
a fabricacdo de sabdo, combustivel e at¢ mesmo como antibidtico; além do fato de o sistema de
ecolocalizacdo utilizado por estes animais servirem de modelo para a criacdo de sistemas sonares

(Campbell 1925; Hill and Smith 1986; Sanderson et al. 2003).

A despeito de sua importancia ecoldgica, os morcegos podem atuar como hospedeiros,
geralmente assintomaticos, de uma grande variedade de virus (Wibbelt et al. 2010). Alguns desses
virus podem causar danos econdémicos, como o da raiva, e outros, doencas em seres humanos, como

o Coronavirus, responsavel por doengas respiratorias, e o Ebola-virus (Baker et al. 2013; Luis et al.



2013). Estima-se que mais de 200 diferentes tipos de virus, de 27 familias, ja tenham sido isolados
ou detectados em morcegos de ambas as subordens. A descoberta de novos virus em morcegos foi,
por muito tempo, negligenciada, devido a tendéncia dos pesquisadores procurarem apenas por virus
causadores de patologias. (Moratelli and Calisher 2015). No entanto, recetentemente, surtos como o
de Ebola na Africa tém suscitado a importancia da vigilincia epidemiologica nestes animais, fato
que pode ser comprovado pela vasta literatura sobre virus causadores de doengas, como o da raiva e
o Coronavirus, responsavel pela Sindrome Respiratoria Aguda Grave (SARS-CoV) (Anthony et al.

2013a; Anthony et al. 2013b).

Mesmo com o aumento do niimero de estudos relacionados aos morcegos a luz das doencas
emergentes, pouco se conhece sobre a relacdo entre a presenga dos virus e o modo de vida dos
morcegos. Apesar das crescentes descobertas de doengas causadas por virus, que tem morcegos
como hospedeiros, o campo de pesquisa sobre a biologia dos morcegos tem sido intocado por estes
novos achados (Wibbelt et al. 2010). Com excecdao de alguns poucos projetos de colaboragdo,
investigadores epidemioldgicos e pesquisadores que trabalham com morcegos ndo possuem uma
parceria significativa (Wibbelt et al. 2010). A maioria dos epidemiologistas conhece os morcegos
apenas por informagdes desatualizadas, sabendo pouco ou quase nada sobre a sua biologia, ecologia
e evolugdo (Moratelli and Calisher 2015). O fato dos morcegos serem historicamente
negligenciados pela comunidade cientifica e pelo publico em geral, leva a existéncia de uma lacuna
no conhecimento de dados basicos sobre a imunologia e ecologia de doencas nesses animais

(Halpin et al. 2007).

Estudos a respeito da interacdo de virus com outros mamiferos sdo comuns. Doencas virais
e infecciosas foram responsaveis pelo declinio da populagdo de grandes primatas (Chapman and
Gogarten 2012). Na ordem Chiroptera, no entanto, ndo € possivel afirmar se, e quais, doengas virais
podem causar a morte de individuos em colonias. Sabe-se que a maioria dos virus ndo causam
doengas nos morcegos, porém a presenga de alguns virus pode levar ao aparecimento de sinais

clinicos, como o virus da raiva e o Tacaribe (Baker et al. 2012; George et al. 2011). Nos anos
9



recentes tem sido evidente que quanto maior a interacdo entre pesquisadores epidemioldgicos e
bidlogos que estudam morcegos, maiores serdo os beneficios a ambos os grupos, especialmente
para que se entenda o porqué dos morcegos estarem associados a um grande nimero de doengas

infecciosas (Wibbelt et al. 2010).

Assim, o objetivo desta dissertagdo foi entender um pouco melhor a relagdo entre os
morcegos e os virus. Para tanto, foi elaborado um levantamento bibliografico, apresentado no
capitulo 1, onde ¢ possivel verificar o que ja se conhece sobre virus descritos em morcegos ao redor
do mundo. Em seguida, no capitulo 2, foi analisada a possivel relagdo existente entre o habito
alimentar e a diversidade viral presente em quatro espécies de morcegos. Para isso, foram
selecionadas trés espécies de filostomideos: Glossophaga soricina, que utiliza como fonte primaria
o polen e o néctar; Artibeus lituratus, que ¢ predominantemente frugivoro, e Desmodus rotundus
que se alimenta obrigatoriamente de sangue, preferencialmente de mamiferos (Aguiar 2007;
Gardner 1977). A espécie Nyctinomops laticaudatus, da familia Molossidae, representa a guilda
alimentar de morcegos insetivoros e foi escolhida por se tratar de uma espécie comumente

encontrada em meio urbano e periurbano no Distrito Federal (Bredt et al. 1996).

10
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CAPITULO 1
O QUE CONHECEMOS SOBRE OS MORCEGOS E SEUS VIRUS

1.1 INTRODUCAO

A ordem Chiroptera ¢ a segunda maior ordem de mamiferos do mundo, com mais de 1300
espécies de morcegos descritas, amplamente distribuidas pelo globo, sendo encontradas em todos os
continentes, com exce¢do da Antartica (Fenton and Simmons 2015). A diversidade de morcegos nos
tropicos ¢ maior que a de qualquer outro grupo de mamiferos (Figura 1). Os morcegos sdo
considerados um dos vertebrados silvestres que mais interagem com seres humanos, seja por meio
do uso de habitacdes, se alimentando em arvores frutiferas ou cacando insetos em areas urbanas e

rurais (Cleveland et al. 2006; Weber et al. 2007).

Morcegos apresentam algumas caracteristicas que os tornam ideais para hospedarem e
disseminarem um maior numero de virus que a maioria dos outros animais (Halpin et al. 2007;
Wang et al. 2011). Por exemplo, o v6o, que permite aos morcegos um maior leque de contatos com
diversas outras espécies, em diferentes localidades, se comparados aos mamiferos ndo voadores, e
que facilita também a transmissdo de virus entre essas espécies (Wang et al. 2011). A vida longa
dos morcegos em relacdo ao seu tamanho corporal facilita a persisténcia viral por meio da
transmissao de infec¢des cronicas e a capacidade de morcegos entrarem em prolongado torpor, com
diminui¢do da imunidade causada pela queda da temperatura corporal, mantendo no corpo o virus.
O modo de vida gregario permite o contato inter e intra espécies, facilitando a transmissdo de
patdgenos e por ultimo, o fato de diferentes espécies possuirem diferentes dietas (Calisher et al.

2006; George et al. 2011; Halpin et al. 2007; Luis et al. 2013; Wang et al. 2011).

O comportamento alimentar de morcegos frugivoros também pode contribuir para a
transmissdo viral, pois a fim de sanar a sua demanda energética, os mesmos mastigam parte das
frutas que capturam para aproveitar o agtcar, cuspindo o restante da fruta parcialmente digerida,
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contendo saliva contaminada, facilitando a transmissdo a outros animais que, ao comerem O
alimento descartado, podem ser contaminados (Dobson 2005; Han et al. 2015). Ha ainda a
possibilidade da transmissdo do Coronavirus por morcegos insetivoros do género Rhinolophus a um
mamifero terrestre, o gato Civeta (Paguma larvata), pois tais morcegos descartariam as partes mais
duras do inseto que usam de alimento, sendo tais partes do inseto ingeridas pelo gato Civeta, sendo
este ultimo considerado um reservatério potencial de virus na epidemia do SARS-CoV (Dobson

2005).

Outra caracteristica que poderia explicar o fato de morcegos serem portadores de virus sem
se tornarem sintomaticos seria o fato de que desenvolveram ossos ocos, sem medula 6ssea como
nos demais mamiferos, a fim de facilitar o voo; a medula 6ssea ¢ responsavel por produzir linfocitos
B, um dos constituintes do sistema imune, sugerindo que a sua auséncia possa contribuir para a
capacidade desses mamiferos hospedarem inimeros virus sem serem afetados (Dobson 2005; Han
et al. 2015). E possivel também associar a capacidade de morcegos da subordem Yangoquiroptera
ecolocalizarem com a transmissdo de virus: o sinal de ecolocalizagdo produzido pela laringe ¢
emitido pela boca ou pela narina, podendo gerar goticulas ou pequenas particulas de aerossois
provenientes de fluidos, muco ou saliva da orofaringe, possibilitando a transmissdo de virus entre
individuos que se encontram nas proximidades (Calisher et al. 2006; Neuweiler 2000), como
demonstrado por Constantine et al. (1972) que isolaram o virus da raiva do muco presente em

morcego molossideo.
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Figura 1. Riqueza de espécies de morcegos em escala global. Fonte: Bat Conservation International at
http://www.batcon.org/our-work/regions/worldwide

A primeira vez que os cientistas estabeleceram uma conexao entre os morcegos € 0s virus
foi em 1906-1908 durante uma epidemia de raiva em Santa Catarina, no Brasil. Naquele surto uma
média de 4000 cabegas de gado e 1000 cavalos e mulas morreram de raiva paralitica. Como
morcegos hematdfagos foram observados se aproximando desses animais € os mordendo, dois
veterindrios alemdes foram chamados e constataram que o cérebro dos morcegos capturados

possuiam corptsculos de Negri (Halpin et al. 2007).

No inicio dos anos 50, a Fundacdo Rockefeller juntamente com algumas agéncias
governamentais criaram programas para encontrar os virus que estavam causando encefalites e
febres tropicais. Por meio de pesquisas realizadas em campo em varios paises tropicais, foram
descobertos novos virus, alguns deles isolados em morcegos (Downs 1982; Halpin et al. 2007). Em
1953, o virus da raiva foi isolado em morcegos insetivoros nos Estados Unidos, momento em que
investigadores comecaram a cogitar a possibilidade de que os morcegos poderiam servir de

reservatorio para outros tipos de virus (Halpin et al. 2007).
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Nos anos seguintes diversos novos virus foram encontrados em morcegos ao redor do
mundo, como flavivirus, arenavirus, paramyxovirus e alguns virus ndo classificados (Sulkin and
Allen 1974). Porém, foi a partir de 1990 que os estudos sobre virus encontrados em morcegos se
intensificaram, devido ao avango de doengas virais capazes de causar perdas humanas e econdmicas
(Halpin et al. 2007; Young et al. 1996). Diversos novos virus que t€ém o morcego do género
Pteropus como hospedeiro foram descobertos na Austrélia e na Asia, devido a ocorréncia de surtos
que levaram a morte de muitos animais e seres humanos, como ¢ o caso do Nipah virus, Hendra
virus e do virus responsavel pela Sindrome Respiratoria Aguda Grave — SARS (Halpin et al. 2007).
Novos virus pertencentes ao género Lyssavirus, semelhantes ao virus da raiva, capazes de causarem
encefalites, foram identificados em morcegos frugivoros do género Pforopus na Austrélia (Fraser et

al. 1996).

Assim, a longa historia evolutiva dos morcegos, datando de mais de 52,5 milhdes de anos,
possibilitou a coevolu¢do entre os morcegos e diversos tipos de virus (Han et al. 2015). Alguns
virus como os henipavirus e lyssavirus t€ém uma origem provavelmente antiga, sugerindo uma longa
historia de coespeciagdo (Calisher et al. 2006), assim como a coevolugdo entre morcegos, filovirus e
coronavirus (Plowright et al. 2015). Recentemente um estudo apontou evidéncias de coevolugdo
entre morcegos e herpesvirus (Zheng et al. 2016). Embora os morcegos sejam reconhecidos como
hospedeiros de uma grande variedade de virus, alguns dos quais podem cruzar barreiras e infectar
seres humanos, animais domésticos e selvagens (Calisher et al. 2006; O'Shea et al. 2014), o estudo
sobre a historia natural dos morcegos e a sua importdncia como reservatorio de virus foi
negligenciado por muitos anos, com exce¢do da relagdo com o virus da raiva (Calisher et al. 2006;

Halpin et al. 2007).

Quatro familias de virus merecem destaque por terem os morcegos como seus hospedeiros: a
familia Rhabdoviridae, cujo virus do géreno Lyssavirus ¢ responsavel pela Raiva; a familia
Flaviviridae, cujos virus do género Flavivirus possuem 18 espécies isoladas em morcegos, a familia

Bunyaviridae, com 12 virus isolados em morcegos e a familia Paramyxoviridae, sendo todas essas
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pertencentes a ordem Mononegavirales (Calisher et al. 2006). Cabe ressaltar que nem todos os virus
sdo de importancia médica, sendo que apenas sete dos virus encontrados nas duas ultimas familias
sdo responsaveis por viroses, como o virus da Febre do Nilo, da familia Flaviviridae e o Hantavirus,

da familia Bunyaviridae (Calisher et al. 2006; Halpin et al. 2007).

Dessa forma, o objetivo deste estudo foi compilar os dados sobre a existéncia de virus em
morcegos ao redor do mundo, para responder as seguintes questdes: a) em quais regides se
concentram os estudos sobre virus e morcegos? b) em quais morcegos foram encontrados virus e
quais sdo esses virus, na regido das Américas e do Brasil? ¢) quais as familias de morcegos que
possuem mais dados sobre virus nas Américas e no Brasil? d) quais virus ja foram descritos para as
espécies de morcegos Artibeus lituratus (frugivoro), Glossophaga soricina (nectarivoro), Desmodus

rotundus (hematofago) e Nyctinomops laticaudatus (insetivoro), no Brasil?
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1.2 MATERIAIS E METODOS

A fim de verificar o estado do conhecimento sobre os virus ja encontrados em morcegos ao
redor do mundo foram compilados, por meio da literatura, trabalhos publicados até o inicio do més
de junho de 2016. Foi utilizado como base para encontrar as referéncias o site

www.mgc.ac.cn/DBatVir/ - The Database of Bat-associated Viruses/DBatVir (Chen et al. 2014).

Essa base estava com dados atualizados desde julho de 2014 até o inicio de junho de 2016. Outra

base de dados utilizada foi a plataforma Google Académico (https://scholar.google.com.br/). Para a

busca foram utilizadas as palavras chave em portugués e inglés: morcego (bat), virus (virus),
hospedam (harbor). Os dados compilados foram organizados em uma planilha excel onde
constavam as familias de virus conhecidas para cada espécie de morcego por localidade geografica

(continente).
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1.3 RESULTADOS

A compila¢do de dados resultou no registro de 454 identificagdes de virus presentes em
morcegos ao redor do mundo (Tabela 1, apéndice). O continente asidtico apresentou o maior
namero de registros (34,58 %), seguido das Américas (25, 55%), Africa (18, 94%), Europa (16,74
%) e Oceania (4,19%) (Figura 2). Juntos os continentes do Velho Mundo (Asia, Africa e Europa)
sdo responsaveis por 57,71% do que se conhece sobre virus em morcegos, ou seja, mais da metade

dos dados se concentram nessa regido.

4.19%

m Asia

B América
w Africa

m Europa

¥ Oceania

Figura 2. Ocorréncia de estudos de virus registrados em morcegos ao redor do mundo.

Ao todo 16 familias de virus ja foram identificadas em quatro familias de morcegos das
Américas (Figura 3). No Brasil este nimero cai para oito familias de virus em apenas trés familias
de morcegos. A familia do virus da raiva, Rhabdoviridae, foi a mais identificada, tanto nas
Américas como no Brasil. Das 114 descri¢des de virus em morcegos nas Américas, quase a metade
(46,49%) pertence a esta familia enquanto no Brasil, esta familia ¢ responsavel por mais da metade

das descrig¢des (60,97%) (Figura 3).
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Figura 3. Familias de virus encontradas em morcegos nas Américas e no Brasil.

O continente americano possui a maior riqueza de espécies de morcegos do planeta, sendo a
América Latina a maior responsavel por isso (Figura 1), sendo que apenas no Brasil podem ser
encontradas nove das 18 familias de morcegos do planeta (Nogueira et al. 2014). No entanto apenas
quatro familias de quirdpteros possuem dados sobre virus no continente americano (Figura 4). No
Brasil, este nimero ¢ ainda menor, apenas trés das nove familias de morcegos encontradas no pais
possuem dados sobre virus (Figura 4). Tanto nas Américas como no Brasil, a familia
Phyllostomidae possui mais espécies de morcegos com descricdes de virus: 45 espécies nas
Américas e 18 no Brasil. No continente americano as seguintes familias de morcegos também
possuem dados sobre virus: Vespertilionidae (41 espécies), Molossidae (23 espécies) e
Mormoopidae (6 espécies), totalizando 114 espécies de morcegos. No Brasil as seguintes familias
de quiropteros possuem estudos sobre virus, além da Phyllostomidae: Molossidae (16 espécies) e

Vespertilionidade (7 espécies), totalizando 41 espécies de morcegos (Figura 4).
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Figura 4. Familias de morcegos com dados sobre virus nas Américas e no Brasil.

Quanto as guildas alimentares, no continente americano 0Ss morcegos insetivoros
apresentaram uma maior variedade de familias de virus (10), seguido pelos frugivoros (9). Os
morcegos hematofagos e nectarivoros possuem a mesma variedade (6 cada), enquanto os onivoros o
menor numero (3). No Brasil os morcegos frugivoros, hematofagos, nectarivoros e insetivoros
apresentam o mesmo numero de familias de virus, cada uma com quatro diferentes familias de
virus, enquanto os onivoros, tal como no continente americano, possuem uma menor variedade (3)

(Figura 5).
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Figura 5. Variedade de familias de virus por habito alimentar dos morcegos nas Américas e no
Brasil.

A Tabela 1 sintetiza quantas familias de virus foram descritas por localidade geografica
(pais), no continente americano, em morcegos Desmodus rotundus (hematdfato), Artibeus lituratus
(frugivoro), Glossophaga soricina (nectarivoro) e Nyctinomops laticaudatus (insetivoro), as quatro
espécies previamente selecionadas para este estudo, que possuem diferentes habitos alimentares.
Desmodus rotundus apresentou o maior nimero de descrigdes de virus, 10 ao todo, sendo mais da
metade desses virus pertencentes a familia Rhabdoviridae. Artibeus lituratus e Glossophaga
soricina, apresentaram cada uma, trés descri¢des de virus e Nyctinomops laticaudatus apresentou
apenas duas descrigdes. Analisando as familias de virus encontradas nas quatro espécies de
morcegos, pode ser observado que a familia Rhabdoviridae possui uma maior representatividade,

sendo responsavel por metade das descri¢cdes de virus, seguida da familia Coronaviridae (Figura 6).
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Tabela 1. Familias de virus descritas em morcegos das espécies Artibeus lituratus, Desmodus rotundus, Glossophaga. soricina e Nyctinomops laticaudatus por
localidade (pais) no continente americano.

Subordem Familia Género Espécie Dieta Virus (Familia)  Virus (Género) Localidade (Pais) Fonte
Coronaviridae unknown Panama; México 1,8,
Artibeus Artibeuss lituratus Frugivoro
Rhabdoviridae Lyssavirus Brasil 16,17, 18, 19, 22, 26, 30
Adenoviridae Mastadenovirus Brasil 21
Flaviviridae Pegivirus Guatemala 25
Paramyxoviridae unknown Brasil 10
Polyomaviridae Polyomavirus Guiana Francesa 11
Phyllostomidac Desmodus Desmodus rotundus Hematofago

23,31, 34, 13, 3, 9, 20, 23, 32, 4, 5,
Paraguai; Argentina; 12, 14, 15, 17,18, 16, 19, 22, 27,
Rhabdoviridae Lyssavirus Peru; México; 28,33
Brasil; Uruguai

Yangochiroptera

Coronaviridae ~ Alphacoronavirus ~ Trinidad e Tobago 7
Glossophaga Glossophaga soricina Nectarivoro  Paramyxoviridae unknown Brasil 10
Rhabdoviridae Lyssavirus Brasil 1
Coronaviridae Betacoronavirus México 2
Molossidae Nyctinomops  Nyctinomops laticaudatus ~ Insetivoro
Rhabdoviridae Lyssavirus Brasil 6,16, 17, 18, 24, 29, 33,
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Figura 6. Familias de virus ja descritas nas quatro espécies de morcego: Artibeus lituratus, Desmodus
rotundus, Glossophaga soricina e Nyctinomops laticaudatus.
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1.4 DISCUSSAO

Observando-se os resultados do levantamento bibliografico realizado percebe-se que grande
parte dos estudos sobre morcegos e virus se concentram na Asia, Africa e Europa, continentes do
Velho Mundo. Tal fato ocorre provavelmente por que ha uma intensificacdo de estudos sobre virus
em morcegos a partir de 1990, nessa regido, devido a ocorréncia de doengas que afetam seres
humanos e animais. Dois virus altamente patogé€nicos para os seres humanos, causadores de
encefalites que podem ser letais, foram descobertos nessa €época (Eaton et al. 2006). Em 1994, uma
doenga respiratoria causada pelo que mais tarde seria chamado Hendra virus (Paramyxoviridae),
levou cavalos e seres humanos a 6bito na Australia (Murray et al. 1995). Ainda em 1994 descobriu-
se que o mesmo virus seria capaz de causar encefalites (O'Sullivan et al. 1997). Em 1998 vérios
suinos e alguns seres humanos morreram na Malasia, Bangladesh e India (paises asiaticos) devido a
encefalites causadas pelo entdo descoberto, Nipah virus (Paramyxoviridae) (Chua et al. 2000).
Logo foi constatado que morcegos frugivoros do género Pteropus (Pteropodidae) estariam atuando
como hospedeiros desses virus, na Asia e na Australia (Chua et al. 2000; Rahman et al. 2010;
Young et al. 1996), assim como morcegos do género Eidolon (Pteropodidae), na Africa (Baker et al.
2012; Drexler et al. 2009). A partir de entdo pesquisas de virus em morcegos da familia
Pteropodidae, presentes apenas no Velho Mundo, se intensificaram, mantendo os estudos sobre

morcegos € zoonoses virais concentrados nesta regido (Moratelli and Calisher 2015).

Pelo fato do continente americano apresentar a maior riqueza de espécies de quirdpteros do
planeta, e ocupar o segundo lugar em niimero de estudos sobre virus em morcegos, tem-se a falsa
impressdo de que existe uma grande diversidade de familias de virus identificadas em morcegos
nessa regido, tal qual ocorre no Velho Mundo. No entanto, essa percep¢do ¢ devida ao grande
numero de pesquisas sobre o virus da raiva (Rhabdoviridae). Essa relagdo ¢ ainda maior quando se
observam as descrigdes de virus em morcegos no Brasil, onde mais da metade dos estudos faz
referéncia a familia Rhabdoviridae, indicando a lacuna de conhecimento sobre os virus em

morcegos neotropicais. Além disso, o resultado desta revisdo mostrou que das 16 familias de virus
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que se hospedam em morcegos nas Américas, apenas oito sdo conhecidas no Brasil, ou seja, a

deficiéncia no conhecimento de quais virus estdo presentes nos morcegos do Brasil, ¢ enorme.

A provavel razdo para a maior parte dos estudos no continente americano e mais
especificamente no Brasil, se concentrarem na familia de virus Rhabdoviridae, género Lyssavirus,
se deve ao fato de que apenas nas Américas os morcegos atuam como hospedeiros do virus da raiva
(Kuzmin et al. 2011). Na Europa, Africa, Asia e Austrélia a raiva é transmitida por carnivoros
domésticos e selvagens, mas ndo por morcegos, sendo estes, reservatorios de outros tipos de
Lyssavirus, causadores de encefalites que ndo causam maiores danos em mamiferos (Escobar et al.

2015; Freuling et al. 2011; Racey et al. 2013).

Cabe destacar que a raiva ¢ uma das mais importantes zoonoses virais, sendo responsavel
por mais de 55.000 mortes de seres humanos ao ano, além das perdas econdmicas devido a morte de
animais de producgdo e que 22,5% das espécies de morcegos da América Latina seriam positivas
para o virus da raiva, sendo o Brasil o lider nesse ranking (Escobar et al. 2015; Rupprecht et al.
2002). No entanto, mesmo sabendo que a densidade de caes e gatos em assentamentos humanos
pode ser mais importante do que a simples presenca de morcegos na determina¢do do risco de
transmissao da raiva, (Escobar et al. 2015), muito do que se conhece sobre morcegos € virus vem
justamente de estudos sobre a raiva (Baker et al. 2013; Calisher et al. 2006). Como ja citado no
inicio desta discussdo, outras familias de virus, como a Paramyxoviridae, causam encefalites que

geram perdas humanas e econdmicas em continentes como a Europa, Africa, Asia e Australia.

A familia de morcegos Phyllostomidae ¢ a mais estudada em relagdo aos seus virus, tanto
nas Américas como no Brasil. Provavelmente isso ocorre por, ndo apenas ter se originado nesta
regido, mas também ser a mais abundante em espécies nos Neotropicos (Tavoloni 2007). No Brasil,
a familia de morcegos insetivoros, Molossidae, ¢ a terceira mais estudada. Estes dados coincidem
com o status do conhecimento das familias de morcegos em areas urbanas levantados por Pacheco

et al. (2010) que apontaram que das 47 espécies brasileiras registradas em seu trabalho, 36%
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pertenciam a familia Phyllostomidae e 34% a familia Molossidae. No entanto a escassez de dados
sobre virus em morcegos no pais estd refletida no fato de apenas trés, das nove familias de
morcegos presentes no Brasil (Nogueira et al. 2014), apresentarem algum tipo de dado. Os estudos
existentes sobre virus em morcegos partem do ponto de vista da pesquisa por virus especificos,
causadores de doengas, ndo estando na grande maioria das vezes relacionados aos habitos de vida

dos morcegos.

Assim, no levantamento de dados ndo foi encontrado nenhum trabalho que correlacionasse
diretamente a diversidade de virus presente em determinada espécie de morcego com o seu habito
alimentar. Partindo desse fato e considerando a grande diversidade de habitos alimentares dos
morcegos e ainda, a lacuna do conhecimento sobre a relagdo entre morcegos e virus, futuros estudos
que correlacionem o habito alimentar dos quirdpteros com a sua diversidade viral, certamente serdo
de grande valia para expandir o conhecimento sobre esta relagdo. Tal conhecimento serd importante
ndo apenas para embasar estudos voltados para o efeito desses virus nos morcegos, mas também
para informar as pessoas que trabalham com morcegos sobre as probabilidades de encontrarem
determinados tipos de virus em determinadas espécies de quirdpteros. Dessa forma, os
pesquisadores terdo mais tranquiladade ao trabalhar com os quirdpteros, e, com mais informagdes a

esse respeito, menor serd o panico em relagdo a esses animais.
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CAPITULO I1

O HABITO ALIMENTAR DE MORCEGOS (MAMMALIA, CHIROPTERA)

E SUA RELACAO COM A DIVERSIDADE VIRAL

2.1 INTRODUCAO

A ordem Chiroptera, representada pelos morcegos, ¢ a segunda maior ordem de mamiferos,
com mais de 1300 espécies descritas, amplamente distribuidas pelo globo, sendo encontradas em
todos os continentes, com exce¢do da Antartida (Fenton and Simmons 2015). Os morcegos
apresentam uma enorme diversidade de habitos alimentares (Gardner 1977) e desempenham
importantes fungdes ecologicas e econdmicas (Kunz et al. 2011). Morcegos frugivoros podem atuar
como dispersores de sementes, € os nectarivoros como polinizadores, duas atividades que
influenciam na estrutura da vegetacdo (Fleming 1982a; Fleming and Heithaus 1981). Estudos
recentes sugerem que morcegos insetivoros nos Estados Unidos, geram uma economia de 22,9

bilhdes de dolares por ano, ao atuarem no controle de pragas e insetos (Boyles et al. 2011).

Apesar de sua importancia para o meio ambiente, os morcegos representam um potencial
reservatorio de patdgenos com potenciais zoonoticos (Wibbelt et al. 2010), pois possuem diversas
caracteristicas peculiares (Wynne and Wang 2013), tais como: (i) a habilidade de voar; (ii) a vida
relativamente longa em relagdo ao seu tamanho corporal; (iii) a capacidade de algumas espécies
entrarem em prolongado torpor; (iv) o fato de algumas espécies serem gregdrias e viverem em
ambientes populosos com multiplas espécies interagindo; (v) e o fato de diferentes espécies
possuirem dietas incomuns e diversificadas (Calisher et al. 2006; George et al. 2011; Halpin et al.

2007; Luis et al. 2013; Wang et al. 2011).

A longa historia evolutiva dos morcegos, datando de mais de 52,5 milhdes de anos,
possibilitou a sua coevolugdo com diversos tipos de virus (Han et al. 2015). Alguns virus como os

henipavirus e lyssavirus tém uma origem provavelmente antiga, sugerindo uma longa historia de
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coespeciacdo (Calisher et al. 2006), assim como a coevolucdo entre morcegos, filovirus e
coronavirus (Plowright et al. 2015). Recentemente um estudo apontou evidéncias de coevolugdo

entre morcegos e herpesvirus (Zheng et al. 2016).

A diversidade de espécies e a ampla distribuicdo geografica dos morcegos (Koopman 1976)
exercem influencia na riqueza de seus parasitas (Maganga et al. 2014). Sabendo que, além desses
fatores, os morcegos também possuem uma dieta diversificada (Gardner 1977), foi levantada a
hipétese de que o habito alimentar exerce influencia sobre a diversidade viral dos morcegos e de
que quanto mais especializado o habito alimentar, menor a diversidade viral encontrada no intestino
das espécies. Em um trabalho realizado em 2010 na Califérnia e no Texas, foram encontrados
diversos virus de insetos e plantas no guano de morcegos insetivoros (Li et al. 2010b), levando a
pressupor que os virus presentes no intestino estdo ligados a dieta. No entanto, ndo ha estudos que

permitam afirmar que exista relagdo entre o habito alimentar dos morcegos e a diversidade viral.

Estudos sobre virus em morcegos, na maioria das vezes, partem do ponto de vista da
pesquisa por virus especificos, geralmente os que causam doengas. A maioria dos estudos existentes
sobre o assunto se concentram no Velho Mundo (Asia, Africa e Europa), provavelmente devido ao
surgimento, a partir de 1990, de epidemias nessa regido que levaram seres humanos e animais a
6bito, tais como as encefalites provocadas pelo Hendra e Nipah virus, na Australia e na Asia, e os
surtos de Ebola na Africa (Chua et al. 2000; Murray et al. 1995). A maioria dos estudos sobre
morcegos e virus no Brasil, se concentra no virus da raiva, uma importante zoonose, responsavel
por mais de 55000 mortes de seres humanos ao ano, e por enormes perdas econdomicas devido a
morte de animais de producdo (Escobar et al. 2015). Estima-se que 22,5 % das espécies de
morcegos da América Latina sejam positivas para o virus da raiva (Rupprecht et al. 2002). Existe,
portanto, uma lacuna no conhecimento de virus em morcegos na regido das Américas, bem como no

estudo sobre a relagdo entre os habitos de vida dos morcegos e a diversidade viral.
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Nesse trabalho ¢ avaliado se a dieta influencia a diversidade viral em quatro espécies de
morcegos: Artibeus lituratus (frugivoro), Glossophaga soricina (nectarivoro) e Desmodus rotundus
(hematofago), pertencentes a familia Phyllostomidae, e uma espécie da familia Molossidae,
Nyctinomops laticaudatus (insetivoro) (Figura 1). As quatro espécies sdo comumente encontradas

no meio urbano e nas proximidades do Distrito Federal (Bredt et al. 1999).

Nyctinomops laticaudatu ¢ caracterizado por apresentar a cauda espessa e livre,
ultrapassando a borda distal do uropatagio (Fabian e Gregorin 2007). Possui ampla distribui¢ao, do
Meéxico a América do Sul, e forma colonias que variam de 150 a 1000 individuos (Avila-Flores et
al. 2002). E uma espécie bastante comum, tanto em areas urbanas quanto selvagens, e pode se
abrigar em frestas em edificagdes urbanas. N. laticaudatus se alimentam exclusivamente de insetos
capturados em voo e suas presas prediletas sdo Coleopteros e Lepiddpteros, cagados por meio da
ecolocalizagdo (Fenton 1982). E interessante ressaltar que esses insetos representam as maiores
ordens, sendo a primeira representada por mais de 165.000 espécies descritas (Regier et al. 2009), e

a segunda mais de 350.000 (http://www.ento.csiro.au/education/insects/coleoptera.html).

Outra espécie de morcego com dieta especializada ¢ Desmodus rotundus. Essa espécie ¢
hematofaga, e se alimenta preferencialmente de sangue de mamiferos (Aguiar 2007). D. rotundus
formam colonias com estrutura social bem desenvolvida, onde os individuos compartilham
alimentos. Podem voar grandes distancias a fim de encontrar as presas (Altringham and Fenton
2003; Mayen 2003). D. rotundus é a espécie mais estudada no Brasil, principalmente por causa da
sua relagdo com o virus da raiva e o ciclo de transmissdo para outros animais domésticos (Halpin et

al. 2007).

Glossophaga soricina ¢ uma espécie que tem como principal alimento o pdlen e o néctar,
mas se alimenta de frutos e insetos ocasionalmente (Helversen and Winter 2003). Essa espécie
utiliza o olfato, a ecolocalizacdo e a visdo para localizar seu alimento (Helversen and Winter 2003).

G. soricina pairam no ar enquanto se alimentam com a longa e afilada lingua, com papilas e cerdas
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que permitem capturar o pdlen e o néctar das flores com grande eficiéncia (Harper et al. 2013;
Winter and Helversen 2003). G. soricina tem ampla distribuicdo, ocorrendo do México até as

Guianas, o Brasil e norte da Argentina (Simmons 2005).

Ja a espécie Artibeus lituratus ¢ primariamente frugivora, mas eventualmente consome
insetos, flores e folhas (Aguiar and Marinho-Filho 2007), desempenhando um importante papel de
dispersores de sementes, influenciando a estrutura da vegetacdo (Fleming 1982b; Fleming e
Heithaus 1981). Tem ampla distribuicdo, ocorrendo do México até o norte da Argentina, Bolivia,

Trinidad e Tobago, Pequenas Antilhas, Ilhas Trés Marias e Brasil (Simmons 2005).

Assim, considerando o fato da abundancia dos virus, ndo tipicos de mamiferos, encontrados
em fezes de morcegos em alguns estudos anteriores, estarem geralmente associados ao tipo de dieta
dos morcegos (Li et al. 2010b; Wu et al. 2016), ¢ esperado que o viroma intestinal varie de acordo
com o habito alimentar das espécies de morcegos selecionadas. Portanto, foram testadas as
seguintes hipoteses: 1) o habito alimentar influencia na diversidade viral, 2) quanto mais

especializada a dieta, menor serd a diversidade viral encontrada no intestino dos morcegos.
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Figura 1: espécies de morcego estudadas (A) Nyctinomops laticaudatus (B) Glossophaga soricina.
Fonte (http://www.gesneriads.ca/paliav08.htm), acessada em 10/05/16) (C) Artibeus lituratus Fonte
(http://www.flicker.com), acessada em  08/06/2016) (D)  Desmodus  rotundus. Fonte:
(http://www.morcegosdobrasil.blogspot.com, acessada em 09/06/2016).
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2.2 MATERIAIS E METODOS
2.2.1 LOCAL E METODOS DE COLETA

Foram coletados em pontos aleatdrios do Distrito Federal, no dominio Cerrado do Planalto
Central (Figura 2), nos anos de 2014 e 2015, 15 individuos de cada uma das quatro espécies de
morcego selecionadas: Artibeus lituratus, Glossophaga soricina, Desmodus rotundus e
Nyctinomops laticaudatus. A escolha das espécies foi baseada nos fatores dieta e na facilidade de
serem encontradas no meio urbano e rural. Os fatores sexo e idade foram levados em conta no

momento da coleta, evitando-se coletar f€meas em periodo reprodutivo.

As capturas foram realizadas com redes de neblina 12 x 2,6 metros, abertas das 18 horas até
as 24 horas, dispostas em sequéncia em bordas e corredores de mata, entrada de cavernas ou frestas
de edificagdes. As redes eram vistoriadas a cada quinze minutos. Em capturas realizadas no s6tao

de residéncias foi utilizado puca.

Os individuos capturados foram identificados em campo segundo Vizzoto and Taddei
(1973), pesados e encaminhados ao Laboratorio de Virologia e Microscopia da Universidade de
Brasilia onde foram eutanasiados com Isoflurano. Apds a eutandsia foram necropsiados em Cabine
de Biosseguranca NBII e amostras de intestino armazenadas a -80 graus de temperatura. As
carcagas dos individuos coletados foram depositadas na cole¢do do Laboratorio de Biologia e

Conservacao de Morcegos da Universidade de Brasilia.

40



rianaina GO-430

' ()
Formosa
(020) DF-001 (020}
- F-22
DF-100
[eo) | (oeg) D)
1as Lin T (479) ——— . [DF-100]
e Sore s e ~gro) g C=
(o70) (oro) T o DF-320
o547 070 ST HA Brasilia
VICENTE PIRES
ASA'SUL
2
:
[0s0) N
[E ' &
Santo Antonio | & [OF-100]
do Descoberto [251) [OF-VBs] (251) 5 DF-12
] r -:‘ -12
[251) DF-140
[DF-a80] ~—
DF-290 A DF-285
) (040) DF-285
060 =Sl e
' % Valparaiso
Aa Rnaide [anen

Figura 2. Locais de captura dos morcegos no Distrito Federal. Vermelho (Desmodus rotundus),
Amarelo (4rtibeus lituratus), verde (Nyctinomops laticaudatus), azul (Glossophaga soricina). Fonte: Google
Maps.

2.2.2 ULTRACENTRIFUGACAO E EXTRACAO DE ACIDO NUCLEICO VIRAL

Para o enriquecimento de particulas virais e eliminacio de DNA do hospedeiro e
microrganismos associados, as amostras foram submetidas a alguns tratamentos antes da extracao
dos acidos nucleicos. Todas as amostras de intestino coletadas foram individualmente depositadas
em tubos Falcon de 15 ml e misturadas ao tampao SM Buffer (50 mM Tris, 10 mM MgSo4, 0,1 M
Nacl, pH 7,5), sendo entdo maceradas. A solucdo foi centrifugada a 16000 x G por 20 minutos. O
sobrenadante foi novamente centrifugado a 16000 x G por mais 10 minutos. Os homogenatos foram
filtrados por membrana de 0,22 micrémetros e ultracentrifugados por duas horas a 290.000 x G. O
sobrenadante foi descartado e 200 microlitros de SM Buffer filtrados foram adicionados ao
conteudo centrifugado e mantidos em geladeira a 4 °C durante a noite. No dia seguinte cada amostra
foi transferida para tubos e armazenada a -80 °C. Posteriormente, foram acrescentados 2,5U/ul de
DNAse e 0,25 /ul de RNAse as amostras que ficaram incubadas em estufa a 37 °C durante 01 hora a

fim de remover os acidos nucleicos livres (Rosario et al. 2014). Apds esse periodo o DNA e o RNA
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das amostras foram extraidos utilizando o protocolo estabelecido no Kit ZR Viral DNA/RNA

(Zymo). A Figura 3 apresenta um organograma dos procedimentos realizados.

2.2.3 SEQUENCIAMENTO, MONTAGEM E ANALISE DA DIVERSIDADE VIRAL

A fim de identificarmos o maior numero de virus, de maneira ndo enviesada, o
sequenciamento foi realizado por NGS. Uma fracdo do DNA extraido foi utilizada para a
amplificacdo de DNA viral por circulo rolante — RCA (rolling circle amplification) (Inoue-Nagata
et al. 2004) com a enzima Phi-29 DNA polymerase (NEB). Apods confirmacdo da amplifica¢do as
amostras foram agrupadas por espécie para sequenciamento. As bibliotecas foram preparadas com o
kit Nextera DNA Library e sequenciadas na plataforma Illumina MiSeq System com o kit MiSeq
Reagent Kit v2 (2 x 150 cycles), na Universidade Catélica de Brasilia (UCB). As sequencias
obtidas (reads) foram processadas e montadas usando software CLC Genomics Workbench v.6.0.3.
Os contigs resultantes foram comparados com o banco de dados Viral RefSeq (GenBank),
utilizando o programa BLASTX. A anotag¢do dos genomas foi realizada com auxilio do programa
Geneious 9.1 (http://www.geneious.com, (Kearse et al. 2012). Os alinhamentos dos genomas ¢ as
analises filogenéticas foram realizados com os algoritmos MAFFT (Katoh et al. 2002) e PhyML
(Guindon and Gascuel 2003), respectivamente, ambos implementados no programa Geneious 9.1. O

organograma apresentado na Figura 3 mostra a sequencia de procedimentos realizados.

Ap6s a identificagdo dos genomas, a similaridade entre os diferentes viromas foi avaliada
por andlise multidimensional (MDS), implementada no programa R (Team 2014), utilizando

distancia euclidiana.
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Figura 3. Organograma dos procedimentos realizados para a obtengdo dos genomas virais presentes

no intestino das quatro espécies de morcegos estudadas.
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2.3 RESULTADOS

Um resumo do sequenciamento das quatro bibliotecas ¢ apresentado na Tabela 1. Todas as bibliotecas apresentaram rendimento maior que 700
mil leituras (reads) e com tamanho médio de aproximadamente 100 nucleotideos. A montagem de novo de cada biblioteca gerou de 300 até 3339

contigs (>200nt), com valores de N50 variando de 334 até 617 (Tabela 1).

Tabela 1. Resultado do sequenciamento MiSeq e da montagem de novo.

. Qualidade .
#leituras .00 o # de contigs N50
Biblioteca (Q30)*
(reads) médio (nt) %) (>200 nt) (nt)**
0
Nyctinomops laticaudatus 930,256 105 99,8 2142 530
Glossophaga soricina 752,542 102 99,7 410 617
Desmodus rotundus 700,120 110 99,7 300 562
Artibeus lituratus 762,500 109 99.8 3339 334

*QQ30:1 base errada a cada 1000 bases sequenciadas.

** tamanho minimo de 50% contigs.
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Ap6s a analise dos contigs por BLASTX, 54 genomas virais (51 completos e 3 incompletos) foram identificados e anotados, como pode ser
verificado na Tabela 2. Houve uma grande diferenca no niimero de virus encontrados nas quatro espécies. As andlises filogenéticas dos virus das

familias Anelloviridae, Circoviridae € Polyomaviridae sdo apresentadas nas Figuras 4, 5 e 6, respectivamente.
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Tabela 2. Grupos de virus (Familia/Género) encontrados em cada espécie de morcego: Nyctinomops laticaudatus (4), Glossophaga soricina (B), Desmodus
rotundus (C) e Artibeus lituratus (D).

Virus (familia) Virus (genéro) A B C D Total

Girovirus 0 0 3 0 3
Anelloviridae

Nao classificados 2 3 4 3 12
Circovirus 3 2 0 0 5
Circoviridae Cyclovirus 4 0 0 0 4
Nao classificados 2 2 0 1 5
Polyomaviridae Polyomavirus 1 1 0 0 2
Parvoviridae Tetraparvovirus 0 0 0 1 1
Bidnaviridae Bidensovirus 1 0 0 0 1
ssDNA niio Gemycircularvirus 8 0 1 0 9
classificado outros 7 4 0 1 12
Total 10 28 12 8 6 54
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Analisando do ponto de vista da diversidade de grupos de virus descritos nas quatro
espécies, observa-se que N. laticaudatus apresentou a maior diversidade, G. soricina e A. lituratus

apresentaram a mesma diversidade e D. rotundus a menor diversidade (Figura 7).

Morcegos da espécie Nyctinomops laticaudatus apresentaram o maior nimero de virus,
tendo sido identificados 28 novas espécies de virus: (i) 15 virus ssDNA, sendo oito pertencentes ao
género Gemycircularvirus, (ii) dois Torque Teno virus — TTV (Anelloviridae) (Figura 4), (iii) trés
Circovirus (Circoviridae) (Figura 5), (iv) quatro Cyclovirus (Circoviridae) (Figura 5), (v) dois virus
ndo classificados pertencentes a familia Circoviridae (Figura 5), (vi) um Polyomavirus
(Polyomaviridae) (Figura 6), (vii) um Bidensovirus (Bidnaviridae). Alguns destes virus, como os
dois representantes da familia Anelloviridae, provavelmente pertencem a novos géneros dentro da
familia (Figura 4), visto que se agrupam em clados unicos e distantes dos virus de géneros ja
reconhecidos. A maioria dos representantes da familia Circoviridae estdo agrupados proximos a
insetos ou outros artropodes presentes no ambiente, com exce¢do do género Circovirus (Figura 5).
O novo polyomavirus (Polyomaviridae) agrupou-se com outros virus de morcegos dos géneros

Tadarida, Molossus, Otomops e Chaeriphon, todos Molossidae.

A segunda espécie a apresentar o maior niimero de virus foi a Glossophaga soricina, tendo
sido identificados 12 genomas virais completos: (i) quatro novos virus ssDNA ndo classificados, (ii)
trés novos Torque Teno virus — TTV (Anelloviridae) (Figura 4), (iii) 2 novos Circovirus
(Circoviridae) (Figura 5) e (iv) 2 virus ndo classificados pertencentes a familia Circoviridae (Figura
5), (v) um novo Polyomavirus (Polyomaviridae) (Figura 6). Os trés Torque Teno (Anelloviridae)
presentes no intestino de Glossophaga agrupam-se com virus de outras espécies de morcegos
(Figura 4). Trés dos virus pertencentes a familia Circoviridae estdo agrupados com virus, ainda nao
classificados, de mamiferos (Figura 5). O novo Polyomavirus (Polyomaviridae) agrupou-se com
virus descritos em Carollia perspicillata, outro morcego frugivoro, da familia Phyllostomidae

(Figura 6).
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Foram identificados oito genomas virais completos em morcegos da espécie Desmodus
rotundus, sendo a terceira com maior nimero de virus: (i) um novo Gemycircularvirus (virus
ssDNA ndo classificado), (ii) quatro novos Torque Teno virus - TTV (4nelloviridae) (Figura 4),
(iii) dois novos Gyrovirus (Anelloviridae) (Figura 4) e (iv) virus da Anemia Infecciosa das Galinhas
- CAV (4nelloviridae) (Figura 4). Observa-se na Figura 4 que todos os Torque Teno virus
encontrados em Desmodus se encontram no mesmo gurpo de outras espécies de morcegos, porém,
os trés Gyrovirus (dois novos e o Chicken Anemia virus), provavelmente sdo virus que infectam

exclusivamente aves, sugerindo que estes morcegos estejam se alimentando de aves domésticas.

Morcegos da espécie Artibeus lituratus apresentaram o menor numero de contigs
relacionados a virus, com a identificagdo de apenas seis novos genomas virais: (i) um novo virus
ssDNA ndo classificado, (ii) trés novos Torque Teno virus — TTV (4nelloviridae) (Figura 4), (iii)
um novo (Circoviridae) (Figura 5) e (iv) um novo Tetraparvovirus (Parvoviridae). Os Torque Teno
virus (Anelloviridae), semelhantemente ao das demais encontrados neste trabalho, se encontram no
clado compartilhado com outros virus de morcegos (Figura 4). Ja o circovirus (Circoviridae),

agrupou-se com virus descritos em N. laticaudatus e insetos (Figura 5).
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Figura 7. Diversidade de virus encontrados no intestino de Nyctinomops laticaudatus, Glossophaga
soricina, Desmodus rotundus e Artibeus lituratus.

A Figura 8 apresenta o resultado da analise multidimensional (MDS) do viroma encontrado
no intestino das quatro espécies de morcego estudadas. Observa-se que, apesar de possuir alguns
virus em comum (Tabela 2), as quatro espécies ndo possuem um perfil similar, sugerindo, portanto

que a dieta ¢ um fator importante na defini¢ao.

MDS ordination of viral family composition
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Figura 8. Analise multidimensional (MDS) do viroma intestinal das quatro espécies de morcegos:
Nyctinomops laticaudatus, Glossophaga soricina, Desmodus rotundus e Artibeus lituratus.
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2.4 DISCUSSAO

As quatro espécies de morcegos, Artibeus lituratus (frugivoro), Desmodus rotundus
(hematdfago), Glossophaga soricina (nectarivoro) e Nyctinomops laticaudatus (insetivoro),
apresentaram varia¢do quanto aos grupos de virus encontrados em seus intestinos, confirmando a
hipotese de que o habito alimentar exerce influéncia sobre a diversidade viral. No entanto, a
hipétese de que quanto mais especializada a dieta dos morcegos, menor a diversidade de virus
encontrada no intestino, foi refutada, uma vez que D. rotundus, especialista em se alimentar de
sangue, apresentou a menor diversidade viral, enquanto N. laticaudatus, especialista em insetos,
apresentou a maior diversidade viral. Tal fato ocorreu justamente pelo fato da dieta influenciar na
diversidade de virus presente no intestino dos morcegos, pois o viroma intestinal de N. laticaudatus

foi fortemente influcenciado pelos virus presentes em sua dieta.

Apesar de se alimentarem apenas de insetos, a riqueza e a diversidade de virus encontrada
no intestino dos individuos desta espécie, se devem a vasta dieta dos insetos predados. Das 28
diferentes provaveis novas espécies de virus encontradas, 15 ainda ndo estdo indexadas em familias,
sendo que destas oito pertencem ao género Gemycirculavirus. Esses ultimos virus possuem genoma
de DNA fita simples (ssDNA) circular e podem causar diarreia e encefalite (Phan et al. 2015). Ja
foram descritos em diversos mamiferos, fungos, insetos, plantas e em seres humanos (Dayaram et
al. 2015; Li et al. 2015; Phan et al. 2015; van den Brand et al. 2012; Yu et al. 2010). Apenas
recentemente foi isolado em fezes de morcegos, nas espécies Pteropus tonganus (frugivoro) e
Rhinolophus ferrumequinum (insetivoro) (Male et al. 2016; Wu et al. 2016), duas espécies que ndo
ocorrem no Brasil. Como o Gemycirculavirus ja foi descrito ndo apenas em mamiferos, mas
também em insetos, fungos e plantas, o achado no intestino de N. laticaudatus nio permite
pressupor se 0s mesmos estariam apenas de passagem pelo intestino dos morcegos devido ao seu
habito alimentar, ou se N. laticaudatus estariam atuando como hospedeiros deste grupo de virus. O

fato de ja ter sido encontrado em morcegos frugivoros e insetivoros, também ndo permite concluir
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se estariam ou ndo apenas de passagem pelo intestino, uma vez que morcegos frugivoros podem se

alimentar eventualmente de insetos.

Outro virus identificado no intestino de N. laticaudatus foi o Torque Teno virus, da familia
Anelloviridae. Esses virus possuem genoma de DNA fita simples (ssDNA) circular e sdo
conhecidos por causar doencas gastrointestinais (Fatholahi and Bouzari 2015; Hino and Miyata
2007; Tang et al. 2014). J& foram isolados no intestino e fezes de seres humanos, primatas nao
humanos, animais de criagdo como, galinhas, suinos, bovinos, ovinos, € em animais domésticos
como, gatos e cachorros, além de tupaias e ledes marinhos (Cibulski et al. 2014; Hino and Miyata
2007). Em morcegos esse virus somente recentemente foi descrito em Tadarida brasiliensis
(Cibulski et al. 2014), outro Molossidae comum na regido Neotropical e que pode viver e

compartilhar recursos com morcegos do género Nyctinomops (Matthews et al. 2010).

Ainda no intestino de N. laticaudatus foram encontrados trés novos Circovirus, quatro
novos Cyclovirus, e dois virus ndo classificados, todos pertencentes a familia Circoviridae (Ge et
al. 2011; Lima et al. 2015). Os virus desta familia sdo circulares e possuem genoma de DNA fita
simples (ssDNA), infectando diversos vertebrados e insetos (Ge et al. 2011; Lima et al. 2015).
Representantes do género Circovirus sao responsaveis por causar doencas em suinos e em diversas
espécies de aves, como candarios, gansos, papagaios e pinguins, gerando prejuizos econdmicos ao
redor do mundo (Allan and Ellis 2000; Bassami et al. 1998; Todd et al. 2001; Xie et al. 2012). Esses
virus foram também detectados em chimpanzés, e em animais de producdo, como suinos, além de ja
descritos em insetos e em seres humanos (Blinkova et al. 2010; Garigliany et al. 2015; Ge et al.
2011; Li et al. 2010a). Ha relatos de Circovirus em fezes de morcegos frugivoros e insetivoros, na
Asia e na América, sendo um deles no Brasil em Molossus molossus, também da familia
Molossidae (Ge et al. 2011; Lima et al. 2015). Virus pertencentes ao género Cyclovirus ja foram
identificados em baratas, libélulas, seres humanos, aves domésticas, suinos e outros animais de
producdo, além de morcegos da espécie Tadarida brasilienses, outro Molossidae, nos Estados

Unidos e no Brasil (Dayaram et al. 2013; Li et al. 2011; Lima et al. 2015; Padilla-Rodriguez et al.
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2013; Phan et al. 2015; Rosario et al. 2011). Analisando a arvore filogenética da familia
Circoviridae (Figura 5), € possivel observar que o género Cyclovirus estd comumente presente em

nsetos.

Outro virus encontrado foi o Bidensovirus, familia Bidnaviridae. Esses virus possuem
genoma de DNA fita simples (ssDNA) e sdo comumente encontrados em invertebrados, como
mosquitos e bicho da seda, levando a conclusdo de que a presenca destes no intestino de M.
laticaudatus ¢ fruto do habito alimentar desses morcegos, que tem inclusive preferencia alimentar

por Lepidopteros (Boonnak et al. 2015; Cotmore et al. 2014; Hu et al. 2016; Ito et al. 2016).

Por ultimo, foi descoberto um novo Polyomavirus em N. laticaudatus. Apesar de uma
proposta de dividir a familia em trés géneros (Johne et al. 2011), atualmente ela é composta apenas
pelo género Polyomavirus, com virus de genoma DNA fita dupla (d&sDNA), com potencial para
causar infeccdes e tumores em hospedeiros imunossuprimidos (Krumbholz et al. 2009).
Polyomavirus sdo geralmente conhecidos por infectar mamiferos e aves, ja tendo sido descritos em
humanos, macacos, roedores e aves (Cole 1996.; Delos et al. 1993; Imperiale 2001.; Montross et al.
1991; White and Khalili 2004). No entanto, estudos recentes sobre a filogenia da familia
Polyomaviridae apontam que os virus desta familia eram originalmente encontrados em peixes e
artropodes, passando por um longo periodo de coevolugdo com os seus atuais hospedeiros, ao longo
de bilhdes de anos (Buck et al. 2016; Peretti et al. 2015). Em morcegos, ja foram descritos em
espécies frugivoras e insetivoras na Africa, América e Asia, das subordens Yinochiroptera e
Yangochiroptera (Anthony et al. 2013; Fagrouch et al. 2012; Kobayashi et al. 2015; Misra et al.
2009; Tao et al. 2013; Yuan et al. 2014). Um trabalho apontou que o polyomavirus aparenta nao
causar doencas nos morcegos que os hospedam (Misra et al. 2009). Sabe-se que moscas
ectoparasitas de algumas aves sdo as responsaveis pela transmissao vertical de Polyomavirus (Potti
et al. 2007); com base nisso ¢ especulado se a transmissdo do virus entre os morcegos também

ocorreria via ectoparasitas (Misra et al. 2009).
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A espécie de morcego Glosshophaga soricina, que utiliza o polen e o néctar como principais
alimentos, apresentou a segunda maior diversidade viral, atendendo ao esperado, pois essa espécie,
também utiliza, mesmo que esporadicamente, insetos como alimento, levando a pressuposicao de
que a diversidade viral hospedada nestes morcegos seja menor que a de N. laticaudatus e maior que
de D.rotundus. Doze genomas virais, pertencentes a trés diferentes familias, foram identificados em
G. soricina, sendo que quatro dos virus encontrados nessa espécie nao estdo indexados em nenhuma
familia ou género, e apresentam similaridade com virus descritos associados a plantas,

provavelmente oriundos da alimenta¢do dessa espécie.

Semelhantemente a espécie G. soricina, Artibeus liturauts pode eventualmente se alimentar
de insetos, que se encontram nos frutos (Gardner 1977). De habito predominantemente frugivoro,
esta espécie de Phyllostomidae foi a terceira a apresentar a maior diversidade viral. Seis novos
virus, pertencentes a trés familias, foram identificados em A. lituratus: trés novos Torque Teno
virus (A4nelloviridae), um novo virus circovirus (Circoviridae), ainda sem género, um parvovirus

(Parvoviridae) e um virus ssDNA ndo classificado.

A espécie A. lituratus foi a Unica a apresentar virus da familia Parvoviridae. Parvovirus
possuem genoma de DNA fita simples (ssDNA) e sdo divididos em duas subfamilias: Parvovirinae,
cujos virus possuem hospedeiros vertebrados, como mamiferos e aves, e Densovirinae, cujos virus
se hospedam em artropodes (Cotmore et al. 2014; Han et al. 2007; Schirtzinger et al. 2015). Essa
familia de virus ja foi descrita em morcegos frugivoros e insetivoros, nas Américas, Asia e Africa.
O virus encontrado neste trabalho pertence ao género Tetraparvovirus, da subfamilia Parvovirinae

(Cotmore et al. 2014), permitindo inferir que A. lituratus esté servindo de reservatorio a estes virus.

A espécie Desmodus rotundus apresentou a menor diversidade de virus, com oito novos
virus identificados, sendo sete pertencentes a familia Anelloviridae e um sem classificagdo familiar.
Existem apenas trés espécies de morcegos de habito exclusivamente hematofagos, todos

pertencentes a subfamilia Desmodontidae: Desmodus rotundus, Diphylla ecaudata e Diaemus
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youngi (Aguiar 2007). A literatura relata que Diphylla ecaudata e Diaemus youngi tém preferencia
pelo sangue de aves, embora o ultimo também se alimente de mamiferos (Aguiar 2007; Castilho et
al. 2010). Como anteriormente citado, Desmodus rotundus t€ém preferéncia pelo sangue de
mamiferos, especialmente de animais de producdo, pelo facil acesso a estes animais (Aguiar 2007;
Gardner 1977). No entanto, um estudo recentemente conduzido em areas rurais da Amazodnia
brasileira, verificou que entre as cinco presas comumente utilizadas por D. rotundus (gado, porcos,
cachorros, humanos e galinhas), porcos sdo os preferidos e galinhas s3o utilizadas como recurso

secundario (Bobrowiec et al. 2015).

Foi encontrado um Gemycirculavirus no intestino de D. rotundus. Apesar de ja ter sido
descrito em mamiferos, plantas, fungos e insetos (Male et al. 2016; Wu et al. 2016), infere-se que
D. rotundus esteja atuando como reservatorio natural desse virus, uma vez que sua dieta € restrita a
sangue, ndo havendo explicacdo para o achado de virus de plantas, fungos ou insetos em seu

intestino.

Dos sete virus encontrados, pertencentes a familia Anelloviridae, quatro sdo novos Torque
Teno e os outros trés pertencem ao género Gyrovirus, sendo dois ainda ndo reconhecidos pelo
International Committee on Taxonomy of Viruses — ICTV. O ICTV reconhece apenas uma Unica
espécie de Gyrovirus, o virus da Anemia Infecciosa das galinhas — CAV (Ge et al. 2011). O CAV
pode ser encontrado em todo o mundo e causar deple¢do linfoide, imunossupressao e anormalidades
em galinhas, gerando prejuizos econdomicos (Ge et al. 2011; Lima et al. 2015; Schat 2009; Smyth et
al. 2006). Virus semelhantes ao CAV ja foram descritos em codornas (Farkas et al. 1998). Outros
Gyrovirus, embora ainda nio oficialmente reconhecidos, ja foram descritos em diferentes espécies
como ferrets, gatos e humanos, mas nunca em morcegos (Fehér et al. 2015; He et al. 2013; Ye et al.
2015; Zhang et al. 2012; Zhang et al. 2014). Esse ¢ o primeiro registro desse virus em morcegos

(Figura 4) e, especialmente, em um morcego hematofago.
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O fato de um virus de ave ser encontrado no intestino de D. rotundus, cujo habito alimentar
preferencial ¢ o sangue de mamiferos, corrobora o encontrado por (Bobrowiec et al. 2015), que
apontaram as galinhas como recurso alimentar secundédrio na regido da Amazdnia. Assim, D.
rotundus pode predar aves em uma regido de Cerrado, no Planalto Central. Deve-se enfatizar que a
deteccdo de DNA viral do virus da Anemia Infecciosa das galinhas - CAV no intestino destes
morcegos, nao garante que esteja ocorrendo replicacdo viral, podendo ser uma mera passagem do
sangue digerido pelo trato digestivo dos morcegos. Mais estudos sdo necessarios para afirmar se D.
rotundus estaria atuando como um simples reservatorio de virus ou se teria algum papel na

transmissdo de CAV.

As quatro espécies de morcegos estudadas neste trabalho, tiveram o Torque Teno virus
(Anelloviridae) presente em seus intestinos. O Torque Teno, €, ndo apenas, um virus normalmente
encontrado em mamiferos, como também apresenta evidéncias de coevolucdo com diversos
mamiferos ao redor do mundo (Manzin et al. 2015; Okamoto 2009), levando a conclusdo que as
quatro espécies de morcegos servem de reservatorio natural para este virus. Essa informagao reforca
a comprovagdo da hipdtese de que o habito alimentar influencia na diversidade viral dos morcegos,
pois os demais virus encontrados, responsaveis pelas variacdes nas diversidades virais entre as
quatro espécies, parecem ser fruto dos diferentes habitos alimentares dos morcegos. Cabe ressaltar,
que assim como no trabalho de Cibulski et al. (2014), que identificaram o Torque Teno pela
primeira em morcegos (7Tadarida brasiliensis), as sequencias de genomas identificadas nos
morcegos do presente trabalho, apresentam pouca identidade com os genomas ja existentes na
familia Anelloviridae, sugerindo que os Torque Teno virus de morcegos formariam um novo género

(Figura 4).

Os polyomavirus (Polyomaviridae) encontrados no intestino de N. laticaudatus e G. soricina
parecem ndo derivar da dieta destes morcegos, pois sdo virus que normalmente utilizam as aves e os
mamiferos como hospedeiros naturais, tendo coevoluido com os mesmos. A andlise filogenética da

familia Polyomaviridae, reforca esta informagdo, uma vez que tanto o polyomavirus de
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Nyctinomops como o de Glossophaga, foram agrupados em clados com outras espécies de
morcegos, sendo o virus de N. laticaudatus agrupado com os de outras espécies de Molossidae e o
polyomavirus de G. soricina, agrupado com virus de outro morcego frugivoro da familia

Phyllostomidae, sugerindo coevolugdo entre polyomavirus e morcegos (Figura 5).

Apesar da diversidade viral encontrada em N. laticaudatus, G. soricina e A. lituratus ser
diferente ¢ interessante comparar os virus encontrados nessas trés espécies, uma vez que elas t€ém
em comum o habito de predar insetos, mesmo que eventualmente. As trés espéceis apresentaram em
comum, trés grupos de virus, a saber: Torque Teno virus, virus ssSDNA ndo classificados e virus
pertencentes a familia Circovirus. Como ja discutido, a presenga do Torque Teno virus nestas

espécies € explicado por este virus utilizar mamiferos como hospedeiro natural.

Os virus ssDNA ndo classificados encontrados nas trés espécies de morcego supracitadas,
provavelmente sdo virus de insetos e plantas. Um trabalho realizado em 2010 na Califérnia e no
Texas encontrou diversos virus de insetos e plantas no guano de morcegos insetivoros (Li et al.
2010b). A presenca de tais virus no intestino das espécies confirma que o habito alimentar
influencia na diversidade viral e que morcegos nectarivoros e frugivoros podem sim utilizar como
alimento, além de plantas, os insetos. Os resultados comparados da diversidade viral e do nimero
de espécies de virus encontrados nas espécies insetivora e frugivora corroboram com o que foi
observado em um trabalho realizado em provincias chinesas entre os anos de 2010 e 2013, sendo o
viroma encontrado nos morcegos insetivoros mais abundante do que o encontrado nos frugivoros

(Wu et al. 2016).

Analisando os virus da familia Circoviridae, presentes nas trés espécies de morcegos, N.
laticaudatus, G. soricina e A. lituratus, é possivel observar que virus do género Circovirus estao
presentes em N. laticaudatus e G. soricina, ao passo que virus pertencentes ao género Cyclovirus
foram encontrados apenas em morcegos da espécie N. laticaudatus. As trés espécies apresentaram

virus ainda ndo classificados na familia Circoviridae. Os virus do género Circovirus encontrados
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neste trabalho, se agruparam com virus de aves e outros mamiferos (Figura 5), ndo permitindo
inferir se estariam presentes em N. laticaudatus e G. soricina oriundos do habito alimentar destes
morcegos ou se estariam naturalmente hospedados nestas espécies. Ja os quatro Cyclovirus
encontrados em N. laticaudatus, se agrupam em clados com outros virus de insetos. Este dado,
associado ao fato de Cyclovirus serem comumente descritos em insetos e ja terem sido encontrados
em outra espécie de morcego Molossidae, faz pressupor que o achado de tais virus no intestino de
N. laticaudatus, se deva ao habito alimentar insetivoro da espécie. Virus ainda ndo classificados da
familia Circoviridae foram identificados nas trés espécies de morcegos, sendo que tais virus se
agruparam com virus de artrépodes aquaticos (Acartia tomsa), de equinodermos marinhos
(Lytechinus variegatus), ou virus encontrados em estuarios (Figura 5), permitindo inferir que tais
virus estariam presentes no intestino destas espécies, devido ao habito alimentar, tendo sido,

provavelmente ingeridos com a agua.

O fato de D. rotundus ter apresentado a menor diversidade viral j& era esperado, uma vez
que seu habito alimentar ¢ muito restrito. Porém ndo era esperado encontrar o virus da anemia
infecciosa das galinhas — CAV, virus de importancia econdmica e tipico de aves. Mais estudos sao
necessarios para confirmar se D. rotundus atua como hospedeiro do CAV ou se o virus esta apenas

de passagem pelo intestino.

O resultado da andlise multidimensional (MDS) reforgou a comprovacao tanto da hipotese
de que o habito alimentar dos morcegos exerce influencia sobre a sua diversidade viral, uma vez
que as quatro espécies ndo apresentaram um perfil similar; como a negagdo da hipotese de que
quanto maior a especializagdo da dieta dos morcegos, menor a diversidade viral encontrada, uma
vez que houve consideravel distancia de similaridades dos perfis das duas tinicas espécies com dieta
especializada neste estudo, D. rotundus e N. laticaudatus. Pode-ser afirmar, com base na analise da
Figura 8 que a dieta ¢ um fator importante na definicdo de similaridade entre os viromas presentes

no intestino das quatro espécies.
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Por fim, cabe ressaltar que o estudo de virus em hospedeiros pode servir de ferramenta de
amostragem para futuros estudos sobre a ecologia dos morcegos. Sabe-se que os virus evoluem
mais rapido que os seus hospedeiros, podendo funcionar como potenciais marcadores genéticos de
populagdes, embora esse potencial venha sendo pouco explorado no estudo de populagdes de
animais selvagens (Biek et al. 2006). Um trabalho conduzido com Pumas (Puma concolor)
infectados por um tipo especifico de virus da imunodeficiéncia felina — FIV mostrou que através de
analises genéticas do virus da FIV foi possivel obter informacdes sobre a histéria recente dos
felinos, informagdes que nao seriam obtidas através da andlise genética do proprio hospedeiro (Biek
et al. 2006). Conhecer melhor a relagdo entre virus e morcegos pode abrir precedentes para futuros

trabalhos sobre a ecologia de populacdes dos individuos.

Membros do Segundo Encontro Internacional de Morcegos em Berlim, “Biologia dos
Morcegos e Doengas Infeciosas”, realizado em fevereiro de 2010, ressaltaram que a percepgao das
pessoas sobre os morcegos ¢ alimentada pelo medo de contrair uma doenga como o Ebola, febre
hemorragica ou a raiva e ¢ de responsabilidade da academia cientifica promover uma melhor
compreensdo dos riscos reais, bem como ressaltar que é possivel a coexisténcia pacifica entre
humanos e morcegos, € que esses exercem importancia global para o ecossistema, mesmo

carregando potenciais patogenos (Wibbelt et al. 2010).

Dessa forma, além de aumentar o conhecimento sobre a diversidade de virus em mamiferos,
estudar a relagdo entre virus e morcegos pode contribuir para a preservacdo dos morcegos, uma vez
que, sabendo quais virus se hospedam nos individuos, é possivel conhecer o que esses individuos
estdo utilizando como alimento, ressaltando desta forma os efeitos benéficos dos morcegos ao meio

ambiente, como o controle de insetos e seu papel como polinizadores (Li et al. 2010b).
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CONCLUSOES

A maior parte do conhecimento sobre virus em morcegos se concentra nos continentes do
Velho Mundo: Asia, Africa e Europa. No continente americano e no Brasil, a maioria dos estudos é
sobre o virus da raiva e a familia Phyllostomidae ¢ a mais estudada. No capitulo 1 foi possivel
constatar que existe umas escasses de dados sobre virus em morcegos no continente americano, €
mais especificamente, no Brasil, ndo havendo também dados suficientes na literatura que permita
correlacionar o habito alimentar dos morcegos com a sua diversidade viral. O estudo realizado no
capitulo 2 possibilitou a descoberta de 54 novos virus nas quatro espécies de morcegos
selecionadas, Artibeus lituratus, Desmodus rotundus, Glossophaga soricina, Nyctinomops
laticaudatus, reforcando que pouco se conhece sobre virus em morcegos. Foi possivel confirmar a
hipdtese inicialmente proposta de que o habito alimentar dos morcegos exerce influéncia sobre a
sua diversidade viral. No entanto, a hipdtese de que quanto maior a especializagdo da dieta dos
morcegos, menor a diversidade viral encontrada, foi refutada. O presente estudo permitiu ainda
identificar um virus tipico de aves, o virus da Anemia Infeciosa das Galinhas — CAV, no intestino
de Desmodus rotundus, permitindo inferir que esses morcegos, conhecidos por predar mamiferos,
estejam se alimentando também de aves. Os resultados apontam uma necessidade urgente de se
conhecer mais sobre a relacdo entres os morcegos € os seus virus, contribuindo desta forma para a

preservagdo dos morcegos.
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APENDICE

Tabela 1. Familias de virus descritas em morcegos ao redor do mundo, por continente.

AMERICA
Familia virus . Nun.lero (1e Familia Morcego Espécie Morcego Dieta
identificacoes
Adenoviridae 1 Phyllostomidae Desmodus rotundus Hematofago
Anelloviridae 1 Molossidae Tadarida Brasiliensis Insetivoro
Diphylla ecaudata Hematofago
Bunyaviridae 2 Phyllostomidae
Anoura caudifer Nectarivoro
Tadarida Brasiliensis Insetivoro
Circoviridae 2 Molossidae
Molossus molossus Insetivoro
Nyctinomops laticaudatus Insetivoro
Tadarida Brasiliensis Insetivoro
Molossidae
Molossus currentium Insetivoro
Molossus rufus Insetivoro
Pteronotus parnellii Insetivoro
Mormoopidae
Pteronotus davyi Insetivoro
Carollia sowelli Frugivroro
Artibeus phaeotis Frugivroro
Artibeus jamaicensis Frugivroro
Aritbues lituratus Frugivroro
Coronaviridae 22 Carollia brevicaudata Frugivroro
Phyllostomidae
Carollia perspicillata Frugivroro
Lonchorhina aurita Nectarivoro
Glossophaga soricina Nectarivoro
Anoura geoffiroyi Nectarivoro
Phyllostomus discolor Onivoro
Eptesicus fuscus Insetivoro
Myotis volans Insetivoro
Vespertilionidae Pipistrellus subflavus Insetivoro
Myotis velifer Insetivoro
Mpyotis lucifugus Insetivoro
Molossidae Nyctinomops macrotis Insetivoro
Flaviviridae 10
Mormoopidae Pteronotus parnellii Insetivoro
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Sturnira lilium Frugivroro
Carollia perspicillata Frugivroro
Artibeus glaucus Frugivroro
Phyllostomidae Sturnira ludovici Frugivroro
Desmodus rotundus Hematofago
Glossophaga commissarisi Nectarivoro
Trachops cirrhosus Onivoro
Hepadnaviridae 1 Phyllostomidae Uroderma bilobatum Frugivroro
Hepeviridae 1 Phyllostomidae Vampyrodes caraccioli Frugivroro
Phyllostomidae Lonchophylla thomasi Nectarivoro
Herpesviridae 3 Eptesicus fuscus Insetivoro
Vespertilionidae
Myotis velifer Insetivoro
Sturnira lilium Frugivroro
Orthomyxoviridae 2 Phyllostomidae
Artibeus planirostris Frugivroro
Mormoopidae Pteronotus parnellii Insetivoro
Carollia brevicaudata Frugivroro
Sturnira lilium Frugivroro
Paramyxoviridae 6
Phyllostomidae Carollia perspicillata Frugivroro
Desmodus rotundus Hematofago
Glossophaga soricina Nectarivoro
Parvoviridae 1 Phyllostomidae Artibeus jamaicensis Frugivroro
Picornaviridae 1 Vespertilionidae Eptesicus fuscus Insetivoro
Molossidae Molossus molossus Insetivoro
Pteronotus davyi Insetivoro
Mormoopidae
Pteronotus parnellii Insetivoro
Carollia perspicillata Frugivroro
Polyomaviridae 8
Artibeus planirostris Frugivroro
Phyllostomidae
Sturnira lilium Frugivroro
Desmodus rotundus Hematofago
Vespertilionidae Mpyotis lucifugus Insetivoro
Poxviridae 1 Vespertilionidae Eptesicus fuscus Insetivoro
Molossus abrasus Insetivoro
Molossidae Tadarida Brasiliensis Insetivoro
Rhabdoviridae 54
Eumops bonariensis Insetivoro
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Eumops patagonicus Insetivoro
Molossus molossus Insetivoro
Eumops glaucinus Insetivoro

Nyctinomops macrotis Insetivoro
Cynomops abrasus Insetivoro
Eumops auripendulus Insetivoro
Eumops perotis Insetivoro
Molossops neglectus Insetivoro
Molossus rufus Insetivoro
Nyctinomops laticaudatus Insetivoro

Tadarida laticaudata Insetivoro

Artibeus jamaicensis Frugivroro
Artibeus fimbriatus Frugivroro
Aritbues lituratus Frugivroro

Artibeus planirostris Frugivroro

Phyllostomidae
Desmodus rotundus Hematofago
Diaemus youngi Hematofago
Glossophaga soricina Nectarivoro
Phyllostomus rastatuts Onivoro
Myotis keenii Insetivoro
Myotis californicus Insetivoro
Lasiurus blossevillii Insetivoro
Lasiurus ega Insetivoro
Histiotus montanus Insetivoro
Eptesicus diminutus Insetivoro
Myotis nigricans Insetivoro
Vespertilionidae Lasionycteris noctivagans Insetivoro
Lasiurus borealis Insetivoro
Myotis evotis Insetivoro
Mpyotis lucifugus Insetivoro
Moyotis chiloensis Insetivoro

Eptesicus Brasiliensis Insetivoro

Antrozous pallidus Insetivoro
Corynorhinus townsedii Insetivoro
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Euderma maculatum Insetivoro
Lasiurus intermedius Insetivoro
Lasiurus xanthinus Insetivoro
Myotis austroriparius Insetivoro
Mpyotis ciliolabrum Insetivoro
Mpyotis thysanodes Insetivoro
Myotis velifer Insetivoro
Nycticeius humeralis Insetivoro
Parastrellus herperus Insetivoro
Pipistrellus subflavus Insetivoro
Eptesicus fuscus Insetivoro
Lasiurus cinereus Insetivoro
Eptesicus furinalis Insetivoro
Histiotus velatus Insetivoro
Myotis yumanensis Insetivoro
Myotis levis Insetivoro
Total 116
AFRICA
Familia virus ii‘;‘g::;gg:s Familia Morcego Espécie Morcego Dieta
Adenoviridae 1 Pteropodidae Eidolon helvum Frugivroro
Nycteridae Nycteris hispida Insetivoro
Pteropodidae Micropteropus pusillus Frugivroro
Bunyaviridae 4
Rhinolophidae Hipposideros caffer Insetivoro
Vespertilionidae Neoromicia nanus Insetivoro
Megadermatidae Cardioderma cor Insetivoro
Chaerephon pumilus Insetivoro
Mops condylurus Insetivoro
Molossidae
Mops midas Insetivoro
Coronaviridae 14 Otomops martiensseni Insetivoro
Eidolon dupreanum Frugivroro
Eidolon helvum Frugivroro
Pteropodidae
Pteropus rufus Frugivroro
Rousettus aegyptiacus Frugivroro
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Miniopterus africanus Insetivoro
Miniopterus inflatus Insetivoro
Vespertilionidae Miniopterus natalensis Insetivoro
Neoromicia capensis Insetivoro
Scotoecus sp. Insetivoro
Epomops franqueti Frugivroro
Pteropodidae Myonycteris torquata Frugivroro
Filoviridae 4
Rousettus aegyptiacus Frugivroro
Rhinolophidae Hipposideros caffer Insetivoro
Mops condylurus Insetivoro
Molossidae Otomops martiensseni Insetivoro
Tadarida limbata Insetivoro
Cynopterus brachyotis Frugivroro
Eidolon helvum Frugivroro
Flaviviridae 11 Pteropodidae Epomophorus labiatus Frugivroro
Megaloglossus woermanni Frugivroro
Rousettus aegyptiacus Frugivroro
Rhinolophidae Hipposideros vittatus Insetivoro
Scotoecus sp. Insetivoro
Vespertilionidae
Scotophilus dinganii Insetivoro
Hipposideros ruber Insetivoro
Hepadnaviridae 2 Rhinolophidae
Rhinolophus alcyone Insetivoro
Hepeviridae 1 Rhinolophidae Hipposideros abae Insetivoro
Eidolon helvum Frugivroro
Herpesviridae 3 Pteropodidae Pteropus lylei Frugivroro
Eidolon dupreanum Frugivroro
Papillomaviridae 1 Pteropodidae Eidolon helvum Frugivroro
Coleura afra Insetivoro
Emballonuridae
Coleura kibomalandy Insetivoro
Mops leucostigma Insetivoro
Paramyxoviridae 29 Mops midas Insetivoro
Molossidae Mormopterus acetabulosus Insetivoro
Mormopterus francoismoutoui Insetivoro
Mormopterus jugularis Insetivoro
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Chaerephon leucogaster Insetivoro

Otomops madagascariensis Insetivoro

Eidolon helvum Frugivroro

Epomophorus gambianus Frugivroro

Hypsignathus monstrosus Frugivroro

Megaloglossus woermanni Frugivroro
Pteropodidae

Myonycteris torquata Frugivroro

Pteropus lylei Frugivroro

Pteropus rufus Frugivroro

Rousettus aegyptiacus Frugivroro

Hipposideros abae Insetivoro

Hipposideros caffer Insetivoro

Rhinolophidae Hipposideros ruber Insetivoro

Paratriaenops furculus Insetivoro

Triaenops menamena Insetivoro

Miniopterus gleni Insetivoro

Miniopterus griveaudi Insetivoro

Miniopterus inflatus Insetivoro

Vespertilionidae Miniopterus mahafaliensis Insetivoro

Miniopterus sororculus Insetivoro

Myotis goudoti Insetivoro

Neoromicia nanus Insetivoro

Parvoviridae Pteropodidae Eidolon helvum Frugivroro

Pteropodidae Eidolon helvum Frugivroro

Piconaviridae Glauconycteris sp. Insetivoro

Vespertilionidae

Miniopterus magnater Insetivoro

Megadermatidae Cardioderma cor Insetivoro

Polyomaviridae Molossidae Otomops martiensseni Insetivoro

Vespertilionidae Miniopterus africanus Insetivoro

Poxviridae Pteropodidae Eidolon helvum Frugivroro

Retroviridae Pteropodidae Eidolon helvum Frugivroro

Nycteridae Nycteris thebaica Insetivoro

Rhabdoviridae Eidolon helvum Frugivroro
Pteropodidae

Epomophorus wahlbergi Frugivroro
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Micropteropus pusillus Frugivroro
Rousettus aegyptiacus Frugivroro
Rhinolophus eloquens Insetivoro
Rhinolophidae
Rhinolophus hildebandtii Insetivoro
Total 86
ASIA
Familia virus . Nun.nero (le Familia Morcego Espécie Morcego Dieta
identificacoes
Pteropus dasymallus Frugivroro
Pteropodidae
Pteropus giganteus Frugivroro
Hipposideros armiger Insetivoro
Rhinolophidae
Rhinolophus ferrumequinum Insetivoro
Adenoviridae 8
laio Insetivoro
Myotis horsfieldii Insetivoro
Vespertilionidae
Myotis ricketti Insetivoro
Scotophilus kuhlii Insetivoro
Emballonuridae Taphozous melanopogon Insetivoro
Pteropodidae Pteropus giganteus Frugivroro
Pteropodidae Rousettus leschenaultii Frugivroro
Rhinolophidae Hipposideros armiger Insetivoro
Rhinolophidae Hipposideros cineraceus Insetivoro
Rhinolophidae Hipposideros larvatus Insetivoro
Rhinolophidae Hipposideros pomona Insetivoro
Rhinolophidae Rhinolophus affinis Insetivoro
Rhinolophidae Rhinolophus ferrumequinum Insetivoro
Astroviridae 24
Rhinolophidae Rhinolophus pearsonii Insetivoro
Rhinolophidae Rhinolophus pusillus Insetivoro
Rhinolophidae Rhinolophus rouxii Insetivoro
Rhinolophidae Rhinolophus sinicus Insetivoro
Vespertilionidae la io Insetivoro
Vespertilionidae Miniopterus fuliginosus Insetivoro
Vespertilionidae Miniopterus magnater Insetivoro
Vespertilionidae Miniopterus pusillus Insetivoro
Vespertilionidae Miniopterus schreibersii Insetivoro
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Vespertilionidae Mpyotis chinensis Insetivoro
Vespertilionidae Mpyotis horsfieldii Insetivoro
Vespertilionidae Mpyotis ricketti Insetivoro
Vespertilionidae Pipistrellus abramus Insetivoro
Vespertilionidae Scotophilus kuhlii Insetivoro
Vespertilionidae Tylonycteris robustula Insetivoro
Emballonuridae Taphozous melanopogon Insetivoro
Molossidae Charephon plicatus Insetivoro
Pteropodidae Rousettus leschenaultii Frugivroro
Rhinolophidae Hipposideros pomona Insetivoro
Bunyaviridae 9 Rhinolophidae Rhinolophus affinis Insetivoro
Rhinolophidae Rhinolophus monoceros Insetivoro
Rhinolophidae Rhinolophus sinicus Insetivoro
Vespertilionidae Mpyotis blythii Insetivoro
Vespertilionidae Pipistrellus abramus Insetivoro
Caliciviridae 1 Rhinolophidae Hipposideros pomona Insetivoro
Pteropodidae Rousettus leschenaultii Frugivroro
Rhinolophidae Hipposideros armiger Insetivoro
Rhinolophidae Rhinolophus ferrumequinum Insetivoro

Circoviridae 6
Rhinolophidae Rhinolophus luctus Insetivoro
Rhinolophidae Rhinolophus pusillus Insetivoro
Vespertilionidae Miniopterus schreibersii Insetivoro
Taphozous melanopogon Insetivoro

Emballonuridae

Taphozous perforatus Insetivoro
Megadermatidae Megaderma lyra Carnivoro
Molossidae Charephon plicatus Insetivoro
Cynopterus brachyotis Frugivroro
Cynopterus sphinx Frugivroro

Coronaviridae 40
Dobsonia moluccensis Frugivroro
Pteropodidae Megaerops kusnotoi Frugivroro
Ptenochirus jagori Frugivroro
Pteropus giganteus Frugivroro
Rousettus leschenaultii Frugivroro
Rhinolophidae Hipposideros armiger Insetivoro
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Hipposideros cineraceus Insetivoro

Hipposideros larvatus Insetivoro

Hipposideros lekaguli Insetivoro

Hipposideros pomona Insetivoro

Rhinolophus affinis Insetivoro

Rhinolophus ferrumequinum Insetivoro

Rhinolophus macrotis Insetivoro

Rhinolophus pearsonii Insetivoro

Rhinolophus pusillus Insetivoro

Rhinolophus shameli Insetivoro

Rhinolophus sinicus Insetivoro

Rhinopomatidae Rhinopoma hardwickii Insetivoro
Miniopterus fuliginosus Insetivoro

Miniopterus fuscus Insetivoro

Miniopterus magnater Insetivoro

Miniopterus pusillus Insetivoro

Miniopterus schreibersii Insetivoro

Murina leucogaster Insetivoro

Myotis daubentonii Insetivoro

Vespertilionidae Mpyotis davidii Insetivoro
Myotis ricketti Insetivoro

Pipistrellus abramus Insetivoro

Pipistrellus kuhlii Insetivoro

Scotophilus heathii Insetivoro

Scotophilus kuhlii Insetivoro

Tylonycteris pachypus Insetivoro

Vespertilio sinensis Insetivoro

Filoviridae Pteropodidae Rousettus leschenaultii Frugivroro
Cynopterus brachyotis Frugivroro

Pteropodidae Pteropus giganteus Frugivroro
Flaviviridae Rousettus leschenaultii Frugivroro
Rhinolophidae Rhinolophus affinis Insetivoro
Vespertilionidae Mpyotis ricketti Insetivoro
Hepadnaviridae Vespertilionidae Miniopterus fuliginosus Insetivoro
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Pteropodidae Pteropus giganteus Frugivroro
Rhinolophidae Rhinolophus ferrumequinum Insetivoro
Miniopterus fuliginosus Insetivoro
Herpesviridae 7 Miniopterus schreibersii Insetivoro
Vespertilionidae Mpyotis ricketti Insetivoro
Scotophilus kuhlii Insetivoro
Tylonycteris robustula Insetivoro
Emballonuridae Taphozous melanopogon Insetivoro
Molossidae Charephon leucogaster Insetivoro
Acerodon celebensis Frugivroro
Eonycteris spelaea Frugivroro
Pteropus giganteus Frugivroro
Paramyxoviridae 11 Pteropodidae Pteropus hypomelanus Frugivroro
Pteropus lylei Frugivroro
Pteropus vampyrus Frugivroro
Rousettus leschenaultii Frugivroro
Hipposideros armiger Insetivoro
Rhinolophidae
Hipposideros cineraceus Insetivoro
Pteropodidae Pteropus giganteus Frugivroro
Hipposideros larvatus Insetivoro
Rhinolophus affinis Insetivoro
Rhinolophidae

Rhinolophus macrotis Insetivoro
Rhinolophus sinicus Insetivoro
Parvoviridae 12 Miniopterus fuliginosus Insetivoro
Miniopterus schreibersii Insetivoro
Myotis daubentonii Insetivoro

Vespertilionidae
Myotis myotis Insetivoro
Myotis ricketti Insetivoro
Scotophilus kuhlii Insetivoro
Rhinolophus affinis Insetivoro
Rhinolophidae Hipposideros armiger Insetivoro
Picornaviridae 6 Rhinolophus sinicus Insetivoro
laio Insetivoro

Vespertilionidae
Miniopterus pusillus Insetivoro
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Miniopterus magnater Insetivoro
Acerodon celebensis Frugivroro
Dobsonia moluccensis Frugivroro
Pteropodidae
Polyomaviridae 5 Pteropus giganteus Frugivroro
Pteropus vampyrus Frugivroro
Rhinolophidae Hipposideros pomona Insetivoro
Pteropus hypomelanus Frugivroro
Pteropodidae
Rousettus leschenaultii Frugivroro
Reoviridae 4
Rhinolophus hipposideros Insetivoro
Rhinolophidae
Rhinolophus pusillus Insetivoro
Emballonuridae Taphozous melanopogon Insetivoro
Megadermatidae Megaderma lyra Carnivoro
Eonycteris spelaea Frugivroro
Pteropodidae
Rousettus leschenaultii Frugivroro
Retroviridae 11 Rhinolophus affinis Insetivoro
Rhinolophus ferrumequinum Insetivoro
Rhinolophidae
Rhinolophus pearsonii Insetivoro
Rhinolophus pusillus Insetivoro
Vespertilionidae Mpyotis ricketti Insetivoro
Vespertilionidae Mpyotis blythii Insetivoro
Rhabdoviridae 4 Rhinolophidae Rhinolophus cornutus Insetivoro
Murina leucogaster Insetivoro
Vespertilionidae
Myotis mystacinus Insetivoro
Total 157
EUROPA
Familia virus . Nun.lero (le Familia Morcego Espécie Morcego Dieta
identificacoes
Rhinolophidae Rhinolophus ferrumequinum Insetivoro
Adenoviridae 3 Nyctalus noctula Insetivoro
Vespertilionidae
Pipistrellus pipistrellus Insetivoro
Astroviridae 1 Vespertilionidae Myotis myotis Insetivoro
Myotis nattereri Insetivoro
Bornaviridae 2 Vespertilionidae
Pipistrellus pipistrellus Insetivoro
Bunyaviridae 2 Vespertilionidae Pipistrellus kuhlii Insetivoro
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Myotis mystacinus

Insetivoro

Rhinolophus blasii Insetivoro
Rhinolophus euryale Insetivoro
Rhinolophidae Rhinolophus ferrumequinum Insetivoro
Rhinolophus hipposideros Insetivoro
Rhinolophus mehelyi Insetivoro
Mpyotis dasycneme Insetivoro
Eptesicus serotinus Insetivoro
Hypsugo savii Insetivoro
Miniopterus schreibersii Insetivoro
Myotis bechsteinii Insetivoro
Coronaviridae 21 Mpyotis blythii Insetivoro
Myotis daubentonii Insetivoro
Myotis myotis Insetivoro

Vespertilionidae
Myotis nattereri Insetivoro
Nyctalus lasiopterus Insetivoro
Nyctalus noctula Insetivoro
Nyctaus leisleri Insetivoro
Pipistrellus kuhlii Insetivoro
Pipistrellus nathusii Insetivoro
Pipistrellus pipistrellus Insetivoro
Pipistrellus pygmaeus Insetivoro
Flaviviridae 1 Vespertilionidae Pipistrellus pipistrellus Insetivoro
Eptesicus serotinus Insetivoro
Hepeviridae 3 Vespertilionidae Mpyotis bechsteinii Insetivoro
Myotis daubentonii Insetivoro
Pteropodidae Rousettus aegyptiacus Frugivroro
Myotis nattereri Insetivoro
Nyctalus noctula Insetivoro
Pipistrellus nathusii Insetivoro

Herpesviridae 8

Vespertilionidae Pipistrellus pipistrellus Insetivoro
Plecotus auritus Insetivoro
Eptesicus serotinus Insetivoro
Eptesicus isabelinus Insetivoro
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Rhinolophidae Rhinolophus ferrumequinum Insetivoro
Papilomaviridae 3 Eptesicus isabelinus Insetivoro
Vespertilionidae
Eptesicus serotinus Insetivoro
Myotis alcathoe Insetivoro
Myotis bechsteinii Insetivoro
Myotis capaccinii Insetivoro
Paramyxoviridae 7 Vespertilionidae Mpyotis daubentonii Insetivoro
Myotis myotis Insetivoro
Myotis mystacinus Insetivoro
Pipistrellus pipistrellus Insetivoro
Parvovirinae 1 Vespertilionidae Miniopterus schreibersii Insetivoro
Picornaviridae 1 Vespertilionidae Miniopterus schreibersii Insetivoro
Molossidae Tadarida teniotis Insetivoro
Pteropodidae Pteropus vampyrus Frugivroro
Rhinolophidae Rhinolophus hipposideros Insetivoro
Reoviridae 8 Myotis mystacinus Insetivoro
Pipistrellus kuhlii Insetivoro
Vespertilionidae
Plecotus auritus Insetivoro
Vespertilio murinus Insetivoro
Retroviridae 1 Vespertilionidae Eptesicus serotinus Insetivoro
Pteropodidae Rousettus aegyptiacus Frugivroro
Rhinolophidae Rhinolophus ferrumequinum Insetivoro
Myotis nattereri Insetivoro
Eptesicus isabelinus Insetivoro
Eptesicus nilssoni Insetivoro
Eptesicus serotinus Insetivoro
Hypsugo savii Insetivoro
Rhabdoviridae 14
Mpyotis dasycneme Insetivoro
Vespertilionidae
Myotis daubentonii Insetivoro
Myotis myotis Insetivoro
Pipistrellus nathusii Insetivoro
Pipistrellus pipistrellus Insetivoro
Plecotus auritus Insetivoro
Vespertilio murinus Insetivoro
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Total

76

OCEANIA
Familia virus . Nun.lero (le Familia Morcego Espécie Morcego Dieta
identificacoes
Caliciviridae 1 Mystacinidae Mpystacina tuberculata Onivoro
Miniopterus schreibersii Insetivoro
Miniopteridae
Miniopterus australis Insetivoro
Mystacinidae Mpystacina tuberculata Onivoro
Coronaviridae 6
Rhinolophus megaphyllus Insetivoro
Rhinolophidae
Rhinonicteris aurantia Insetivoro
Vespertilionidae Myotis macropus Insetivoro
Herpesviridae 1 Vespertilionidae Miniopterus schreibersii Insetivoro
Pteropus alecto Frugivroro
Paramyxoviridae 3 Pteropodidae Pteropus conspicillatus Frugivroro
Pteropus poliocephalus Frugivroro
Pteropus poliocephalus Frugivroro
Reoviridae 2 Pteropodidae
Pteropus scapulatus Frugivroro
Pteropodidae Pteropus alecto Frugivroro
Retroviridae 2
Rhinolophidae Rhinolophus megaphyllus Insetivoro
Emballonuridae Saccolaimus flaviventris Insetivoro
Pteropus poliocephalus Frugivroro
Rhabdoviridae 4
Pteropodidae Pteropus alecto Frugivroro
Pteropus scapulatus Frugivroro
Total 19
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