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RESUMO
Introdução: O Faustovírus é um gênero de vírus gigantes quando comparado a outros vírus, todavia, seu nicho no 
mundo microscópico ainda está caminhando para a elucidação completa, ele é encontrado em ambientes humanos, 
apesar do mesmo não ser patológico a nós. Objetivo: Esta revisão de literatura busca expor as características e 
importância dos vírus gigantes, em especial do gênero Faustovírus no ambiente humano.  Método: Foi realizado 
uma busca na literatura nas bases de dados Scielo, Lilacs e Pubmed utilizando as palavras-chaves: Asfarviridae, 
Faustovírus, vírus gigante, dsDNA por artigos em Português e inclusão de artigos publicados entre 1980 e 2020. 
Resultados: Podemos dizer que conseguimos elucidar ainda mais as informações sobre este tipo de vírus. Consi-
derações finais: Conclui-se que com o material aqui reunido, podemos demonstrar todos os tópicos envolvidos a 
respeito do vírus gigantes, todavia, trazendo à tona a discussão do qual importante é estudos acadêmicos na área.

DESCRITORES: Vírus; Vírus gigante; Asfarviridae.

ABSTRACT
Introduction: Faustovirus is a genus of giant viruses when compared to other viruses, however, its niche in the 
microscopic world is still moving towards complete elucidation, it is found in human environments, although it is not 
pathological to us. Objective: This literature review seeks to expose the characteristics and importance of giant 
viruses, especially of the genus Faustovirus in the human environment. Method: A literature search was carried 
out in the Scielo, Lilacs and Pubmed databases using the keywords: Asfarviridae, Faustovirus, giant virus, dsDNA 
for articles in Portuguese and inclusion of articles published between 1980 and 2020. Results: We can say that we 
were able to elucidate further information about this type of virus. Final considerations: It is concluded that with the 
material gathered here, we can demonstrate all the topics involved regarding giant viruses, however, bringing up the 
discussion of what is important in academic studies in the area of virology.

DESCRIPTORS: Virus; Giant virus; Asfarviridae.

RESUMEN
Introducción: Faustovirus es un género de virus gigantes en comparación con otros virus, sin embargo, su nicho 
en el mundo microscópico aún se está moviendo hacia el esclarecimiento completo, se encuentra en ambientes 
humanos, aunque no es patológico para nosotros. Objetivo: Esta revisión de la literatura busca exponer las carac-
terísticas e importancia de los virus gigantes, especialmente del género Faustovirus en el medio humano. Método: 
Se realizó una búsqueda de la literatura en las bases de datos Scielo, Lilacs y Pubmed utilizando las palabras 
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clave: Asfarviridae, Faustovirus, giant virus, dsDNA para artículos en portugués e inclusión de artículos publicados 
entre 1980 y 2020. Resultados: Podemos decir que pudimos dilucidar aún más la información sobre este tipo de 
virus. Consideraciones finales: Se concluye que con el material aquí reunido podemos demostrar todos los temas 
involucrados con respecto al virus gigante, sin embargo, planteando la discusión de lo importante en los estudios 
académicos en el área de virología.

DESCRIPTORES: Virus; Giant vírus; Asfarviridae.

INTRODUÇÃO

Os vírus são organismos acelulares intracelulares obrigatórios, portanto, hospedem-se em um organismo vivo 
para realizar suas funções, como por exemplo, seu ciclo replicativo. Tratam-se de parasitas estritos, ou seja, não 
possuem atividade metabólica fora das células hospedeiras. Estas células podem ser de animais, vegetais ou mi-
croorganismos1.

Algumas propriedades distinguem os vírus de outros microrganismos. A primeira está relacionada ao seu ta-
manho, o qual pode variar de 10 a 300nm. Dessa forma, são considerados os menores microrganismos existentes, 
podendo ser visualizados apenas através de microscopia eletrônica2,3.

Por esse motivo, são consideradas partículas capazes de se replicarem, formando seus componentes separa-
damente, sendo o ácido nucleico uma das primeiras moléculas a se formada4.

As características físico-químicas dos vírus os tornam capazes de infectar o organismo através de ligação 
de receptores de membrana específicos, presentes nas células hospedeiras. O modo como o vírus interage com 
hospedeiro é a chave para o entendimento de muitos aspectos das doenças virais, tanto da transmissão quanto da 
capacidade de o vírus driblar as defesas do hospedeiro e determinando o tipo de patologia que irá se desenvolver5.

Antigamente, os vírus eram descritos como “organismos não vivos”, no qual apresentavam um aglomerado de 
virions capazes de infectar diversos tipos diferentes de células por serem basicamente proteínas nas quais se apre-
sentavam em duas estruturas básicas, DNA e RNA, também podendo ser, DNA dupla fita (dsDNA), DNA fita simples 
(ssDNA), RNA dupla fita (dsRNA), RNA fita simples (ssRNA), ou ambos ácidos nucleicos6-7.

Essa variedade de características toma o estudo a respeito dessas partículas ainda mais complexo. A desco-
berta do Mimivirus em 20028 colocou em discussão o fato de, até então, os vírus serem considerados pequenas 
partículas que tem capacidade de se infiltrar em espaços muito menores do que a maioria dos microrganismos. A 
descrição de vírus gigantes tem sido mais frequente na atualidade e isso pode ser devido ao fato de estudos inves-
tigando novos hospedeiros, trazendo a luz novos tipos de vírus9-12.

Dentre as famílias de vírus que utilizam células animais como hospedeiras e têm como característica DNA de 
cadeia dupla estão: Asfaviridae, Poxviridae, Iridoviridae, Herpesviridae, Polymaviridae, Papilomaviridae e Adenovi-
ridae.

Um estudo recente descreveu o isolamento do faustovírus a partir da Vermamoeba vermiformis, um tipo de 
ameba que está presente no ambiente humano13. Esse gênero foi descrito inicialmente em 2003 por Bernard La 
Scola e seu grupo de pesquisa, um gênero formado por vírus gigantes com dsDNA8,14.

Do ponto de vista genético, o gênero Faustovirus apresenta homologia ao vírus da Peste Suína Africana (PSA) 
que é da família Asfarviridae15.

O complexo genético dsDNA dos vírus presentes neste gênero é por volta de 466Kpb (Kilo pares de base) na 
qual, 17Kpb é relacionado diretamente para codificar a principal proteína do capsídeo (MCP), em que do total de 
466Kpb são responsáveis por transcrever 451 proteínas, em que pouco menos da metade destas proteínas produzi-
das são oriundas de genes “Órfãos” (ORFans), sendo que, do total, apenas um terço possui homólogo conhecido16. 
Estes vírus propagam-se diretamente em amebas relacionadas ao ambiente humano, para desta forma promover 
sua proliferação e seu ciclo lítico, que após completar por volta de 24 horas pós-contato infeccioso, o sistema de 
replicação é finalizado provocando a lise completa da célula alvo. Apresentando-se em uma forma estrutural icosa-
édrica que se aproxima de 2.400Å de diâmetro17. Com estruturas pontiagudas em seus eixos quíntuplos, na qual 
apresenta especialidade em adesão, facilitando a ancoragem nas células alvo18.
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No caso dos Faustovírus 17.000pb que são responsáveis pelo MCP, no qual apresentam 5 ORFs homólogo do 
MCP da PSA, com uma sequência que produz 645 aminoácidos presentes no MCP dos Faustovírus17. No entanto 
foi descrito a presença de 11 exons e 10 introns na transcrição do MCP, tal MCP possui uma dupla camada lipídica, 
apresentando resistências ambientais18.

O vírus Mariensis (presentes no gênero Faustovírus) apresenta-se uma estrutura grande, código genético 
dsDNA, na qual infecta amebas de vida livre relacionada ao ambiente humano especificamente a Vermamoeba 
vermiformis. Ainda não há estudos que fundamentem sua patogenicidade ao organismo humano, entretanto exis-
tem algumas cepas patogênicas a outros organismos, levando em conta que, todos os organismos celulares estão 
sendo parasitados por um vírus, podem ou não ser do gênero Faustovirus19.

O mecanismo de defesa da V. vermiformis contra a proliferação viral já é um processo conhecido que envolve 
diversos fatores estruturais, na qual resulta em um encistamento celular da mesma, desta maneira mantendo o vi-
rion no seu meio intracelular, assim “congelando” o seu funcionamento biológico e bloqueando a replicação do vírus 
invasor19. A forma ao combate dos protozoários ao vírus pode ser utilizada futuramente em estudos para o combate 
de viroses humanas.

O gênero Faustovírus foi um dos primeiros gêneros a apresentar vírus gigantes que infectam amebas, ficando 
em primeiro lugar na cronologia das descobertas relacionadas com vírus gigantes, apresentando o Faustovírus E12, 
Mariensis, entre outros.

As primeiras amostras catalogadas do Faustovírus, foram encontradas em amostras distintas, como por exem-
plo: fezes humanas20, hospitais21, infecções por ceratite22 e, águas contaminadas de riachos e lagoas23.

Esses vírus que parasitam protozoários são encontrados no gênero Faustovírus, que têm cada vez mais im-
portância no mundo da virologia.

Essa revisão de literatura tem como objetivo elucidar as características relacionadas ao gênero Faustovírus no 
intuito de descrever a sua importância e esclarecer sobre as possíveis interações com o organismo humano e suas 
consequências.

MÉTODO

Foi realizado um levantamento bibliográfico, utilizando-se como descritores: Asfarviridae, Faustovírus, vírus 
gigante, dsDNA, nas bases de dados eletrônicas: Scientific Electronic Library Online (Scielo), Literatura Latino Ame-
ricana e do Caribe em Ciências da Saúde (Lilacs) e Pubmed, utilizando o operador booleano “and” nas buscas no 
idioma Português, Brasil que com faixa temporal dos artigos publicados entre 1980 e 2020. Como critérios de inclu-
são, foi considerado variantes que atendiam ao tema do trabalho. Os critérios de exclusão contemplaram artigos que 
não possuíam relação com a temática. 

RESULTADOS
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Fluxo Prisma (adaptado Ref: GALVÃO, Taís Freire; PANSANI, Thais de Souza Andrade; HARRAD, David. Prin-
cipais itens para relatar Revisões Sistemáticas e Meta-ánalises: A recomendação PRISMA. Epidemiol. Serv. Saúde, 
vol.24 no.2 Brasília April/June 2015)

A análise incluiu 85 artigos, que revelam que os vírus gigantes foram encontrados em ambientes diversos e 
inexplorados, onde podem estar interagindo com uma maior variedade de organismos do que tem sido relatado 
atualmente. 

A evolução dos vírus gigantes encontra um marco na história como Tupanvírus, descrito por Abrahão J. quando 
notam a capacidade mutagênica destes vírus que são membros da Mimiviridae de causa longa, na qual apresen-
tam-se como citotóxico, fazendo com que o rRNA sofra degradação quando o mesmo hospeda uma célula, podendo 
atingir até mesmo outras células não infectadas pelo vírus24.

Com a descoberta dos vírus gigantes, o mundo da virologia sofreu grandes mudanças, dando início a uma se-
quência de estudos sobre estes organismos, como descrito por Andrade, que juntamente de seu grupo de pesquisa 
encontram e isolaram para testes laboratoriais, mais de 60 diferentes vírus gigantes, entre amostras coletadas no 
Brasil e na Antártica, podendo trazer uma nova perspectiva para a vida microscópica que conhecemos hoje25.

A equipe de Backstrom foram os responsáveis por descrever a origem dos virus gigantes presentes no am-
biente marinho26. O viroma no corpo humano apresenta-se de forma muito sutil e apesar disto, muito complexa 
estruturalmente, entretanto, o megaviroma presente no oceano é centenas de vezes maiores e mais complexas que 
o presente no corpo humano. Todavia, a equipe de Li Y dedicou-se a pesquisar o ponto de partida para a evolução 
acelular destes sistemas virais complexos, podendo ser, a origem dos vírus gigantes27.

Dentro do viroma humano, o grupo de pesquisa de Reteno, isolaram oito cepas de vírus gigantes, os vírus em 
questão foram nomeados de Faustovírus. Eles sequenciaram o genoma desses vírus e observaram sua relação 
com diferentes tipos de patógenos que interagem com vertebrados. Desde então, o grupo tem investigado os proto-
zoários como hospedeiro desses gênero13.

O grupo de pesquisa de Oliveira dedicou-se à discussão sobre interações vírus gigantes-hospedeiro desta-
cando os estudos envolvendo interações entre vírus gigantes e amebas. Estudaram alguns vírus gigantes como 
mimivírus, vírus de Marselha, tupanvírus e também o faustovírus, todos modelando o ambiente da ameba, afetando 
tanto a replicação quanto a propagação para novos hospedeiros28.

O papel dos artrópodes também tem sido investigado por estudiosos de vírus gigantes. Temmam destaca a 
necessidade de investigar o papel de artrópodes, animais selvagens e animais domésticos no ciclo de vida de vírus 
gigantes que infectam ameba e, em particular, no ciclo ambiental do Faustovirus29. Eles identificaram e isolaram um 
vírus semelhante ao Faustovírus em artrópodes hematófagos e detectaram em seus hospedeiros animais. A presen-
ça de Faustovírus infecciosos transmitidos por artrópodes foi finalmente confirmada pelo isolamento bem-sucedido 
da ameba de V. vermiformis13,29.

Klose e seu grupo de pesquisa apontam em seus estudos a importância do entendimento da complexidade 
estrutural desses vírus. Um vírus de DNA com o genoma bem protegido por dois invólucros de proteínas. A estrutura 
cristalina da principal proteína do capsídeo, em combinação com as estruturas de microscopia eletrônica de dois 
estágios diferentes de maturação do vírus, mostra que a camada externa do vírus é composta por uma proteína 
dupla. A estrutura da unidade hexamérica é diferente de todas as outras proteínas capsídicas conhecidas. Além 
da arquitetura única, a região do genoma que codifica as principais proteínas do capsídeo se estende por mais de 
17.000 pb e contém um grande número de íntrons e éxons. Segundo os autores, é essa complexidade que pode 
ajudar o vírus a se adaptar rapidamente a novos ambientes ou hospedeiros13.

Em mais um estudo utilizando amebas, Colson P & Raoult D também afirmam que os dados até agora acu-
mulados sobre vírus gigantes associados à ameba são um poderoso incentivo para isolar e estudar novas cepas e 
assim, obter uma melhor compreensão de seu genoma que apresentam uma grande quantidade de genes quimé-
ricos30.

Os estudos sobre os vírus gigantes, especialmente o gênero Faustovírus são relativamente recentes e voltados 
para o entendimento estrutural e sua relação com os hospedeiros, sendo encontrado em sua maior parte na litera-
tura estudos com amebas hospedeiras. Portanto, não foram encontrados estudos esclarecedores sobre a interação 
desse gênero de vírus com o organismo humano e que consequências essa interação poderia provocar.
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DISCUSSÃO

Observando o cenário atual dos estudos sobre os vírus, podemos facilmente entrar em uma discussão que 
envolva diversos tópicos que são conflitantes com o desenvolvimento de pesquisas sobre esses organismos, prin-
cipalmente se considerarmos que alguns deles, como por exemplo, os vírus de dsDNA, que pode-se considerar 
não induzir patologias em humanos, entretanto, há a necessidade de consideramos que os vírus tendem a sofrer 
constantes transformações, principalmente mutações e esse pode ser um fator que mudaria todo um cenário a res-
peito da sua patogenicidade. Além disso, sequências de vários vírus gigantes já foram encontradas na microbiota 
humana, mesmo assim, sabe-se muito pouco a respeito de sua interação com o organismo humano. 

Em contraponto da microbiota humana temos o viroma humano discutido por Popgeorgiev, em um de seus es-
tudos, no qual evidencia a existência de um amplo ambiente viral em cada um dos seres humano, sendo que é com-
posta com diversas cepas diferentes podendo apresentar certas patologias, posto isso, Scarpellini relata a interação 
do viroma humano com a própria microbiota intestinal, apresentando interações relevantes a simbiose com esses 
micro-organismos, na qual o trato gastrointestinal (TGI) é o principal complexo orgânico simbiôntico com uma ampla 
variedade de organismos celulares e acelulares, demonstrando uma relevância para a vida como conhecemos31,32.

Moniruzzaman e seus colegas de trabalho relatam em seus estudos que vírus gigantes abrigam uma enorme 
diversidade de genes envolvidos em aspectos do metabolismo celular, incluindo processos como captação de nu-
trientes, colheita leve e metabolismo de nitrogênio33.

No Brasil os vírus gigantes já foram isolados em diversos estados e de diferentes tipos na qual o primeiro vírus 
gigante encontrado no país foi o sambavírus, isolado a partir de água coletada no Rio Negro, na Amazônia. “Além 
deste, temos os oystervírus, isolados a partir de água coletada nos estados da Bahia, Rio Grande do Norte e San-
ta Catarina.” No estado de Minas Gerais, temos o maior número de isolados, sendo a grande maioria oriunda da 
Lagoa da Pampulha. Entre eles, estão os primeiros isolados brasileiros de marseillevírus, que originalmente foram 
encontrados na França em 200934,35.

Além disso, através da análise de água de lagoas, rios e ambientes hospitalares foi possível o isolamento de 
centenas de mimivírus em Minas Gerais. O estado do Rio Grande do Sul abriga dois isolados, um marseillevírus e 
um mimivírus. Por fim, a última descoberta, vem dos estados do Mato Grosso do Sul (lagoas salinas) e do Rio de 
Janeiro (solo oceânico), onde foram isolados os tupanvírus24,34.

O Faustovirus utiliza como hospedeiro a ameba associada ao ambiente humano, como Vermamoeba vermifor-
mis; essa ameba em particular foi encontrada em redes de água de hospitais, água potável, amostras de fezes hu-
manas e lentes de contato de pacientes com ceratite, portanto, pode ser um possível agente portador de vírus22,36,37.

Os faustovírus foram encontrados na água de esgoto de várias localizações geográficas, como Senegal, Fran-
ça, Líbano e Arábia Saudita13,21. Cepas isoladas do vírus foram detectadas em roedores, bovino, bem como água e 
rios.

A estratégia de replicação do faustovirus na ameba é semelhante à do mimivírus. Com duração de 18 a 20 
horas, o ciclo de replicação começa com a ameba ingerindo partículas virais individuais através de um processo 
conhecido como fagocitose. Após cerca de 2 a 4 horas após a infecção, as partículas virais são internalizadas por 
vacúolos fagocitários e são detectadas pelo hospedeiro. Embora as partículas apareçam perto do núcleo do hos-
pedeiro, não há evidências de que o vírus esteja dentro do núcleo nem tenha interação com a membrana nuclear13. 
Semelhante ao mimivírus, no qual um canal é criado para a passagem de proteínas e DNA, as partículas do fausto-
vírus esvaziam seus compartimentos internos no citoplasma da ameba. Nos dois vírus, a fusão leva a uma fase de 
eclipse na qual o conteúdo das partículas se torna invisível dentro do citoplasma do hospedeiro. No entanto, a fase 
de eclipse do faustovírus é mais longa que o mimivírus, ocorrendo de 4 a 6 horas após a infecção30. Caracterizada 
por uma perda de sua forma esférica e uma diminuição na área da superfície, a célula hospedeira da ameba sofre 
reorganização, de modo que, de 8 a 10 horas após a infecção, há novas partículas em uma região formando uma 
forma de rosquinha. Esta região é a fábrica viral; é distinto do núcleo e é cercado por mitocôndrias. Entre 12 e 18 
horas após a infecção, a fábrica de vírus ocupa a totalidade do citoplasma, que é completamente preenchido com 
novas partículas virais. De 18 a 20 horas após a infecção, as partículas virais são liberadas através da lise celular8,13.

 Embora o Faustovirus tenha sido encontrado em humanos, não se sabe se ele tem um efeito patogênico nos 
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seres humanos; mais pesquisas são necessárias para determinar o modo de infecção e as consequências da infec-
ção, se houver alguma29,38.

CONSIDERAÇÕES FINAIS

As características genéticas observadas sobre os vírus gigantes, que indicam uma enorme diversidade gênica, 
principalmente naquelas que utilizam as amebas como hospedeiros e que permite o compartilhamento de genes 
entre bactérias, vírus e eucariotos, ajudando na competição com outros microrganismos presentes em seus hospe-
deiros. Este estudo evidenciou que a grande diversidade genética pode permitir que esses vírus extrapolem seus 
ciclos para além das amebas.

 Um fato importante a ressaltar sobre o mimivírus é que o mesmo pode ser fagocitado pelos macrófagos. Ou-
tros trabalhos também levam a um ponto de vista a evidenciar que esses vírus podem estar envolvidos no desen-
volvimento de patologias como, por exemplo: Pneumonia. 

A coletânea de informações sobre esses vírus obtidas através da literatura é suficiente para concluirmos que, 
o interesse na pesquisa cientifica envolvendo esse gênero de vírus está relacionado a compreender por completo 
não somente o mecanismo de defesa contra estes vírus gigantes, mas também o mecanismo evolutivo dos mes-
mos, servindo como auxílio nos futuros estudos que objetivam o tratamento de viroses humanas. Assim, entender o 
comportamento não somente de partículas virais, mas de microrganismos de uma forma geral, representa sempre 
um avanço ao combate e prevenção ao surgimento de novas doenças. O estudo de vírus gigantes é recente e ainda 
há muito a aprender sobre suas interações hospedeiras e suas totalidades de comunicações no ambiente humano.
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