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VIRUS SAO MAIS DO QUE "SIMPLESMENTE" SEQUENCIAS - O U NAO ?

AVANCOS RECENTES NA TAXONOMIA DE VIRUS DE PLANTAS
Franciso Murilo Zerbini.

Dep. de Fitopatologia, Universidade Federal de Sac&icosa, MG, 36570-000.
E-mail: zerbini@ufv.br

As primeiras tentativas de organizar os virus eap@s, nas décadas de 1920 e 1930,
foram baseadas em propriedades biolégicas como danmspedeiros e transmissao
por vetores. Embora obviamente limitadas pelasotegras da época, essas tentativas
foram mais bem sucedidas do que se poderia supng wez que virus com
propriedades biolégicas semelhantes sdo, em mgisess, de fato relacionados.
Entretanto, um sistema de classificacdo baseadosexamente nessas propriedades
apresentara falhas relevantes. Por exemplo, viamsmitidos por afideos incluem
potyvirus, rhabdovirus, nanovirus e caulimoviruad&€um desses grupos inclui virus
com genoma composto por diferentes tipos de aasdokicos e com morfologia de
particula distinta. Ao longo do século XX, conforaee informacdes disponiveis sobre
0s virus tornaram-se mais detalhadas, a taxonoasisop a incorporar caracteristicas
morfoldgicas e soroldgicas. Essas ultimas, prilgipate, ja refletiam o relacionamento
genético, uma vez que se baseavam indiretamenseaq#ncia de aminoacidos de
proteinas estruturais. A partir da década de 188 forma mais marcante no século
XXI, a disponibilidade de sequéncias do genoma ¢etmple praticamente todos os
virus (e a facilidade com que a sequéncia de neivas pode ser obtida) tem levado a
uma taxonomia cada vez mais baseada em compardedssquéncias e filogenia.
Gracas ao uso desse tipo de informacdo a taxondenigirus €, atualmente, mais
organizada, precisa e estavel em comparacédo cemoadmia dos demais organismos
(p.ex., os micologistas ainda classificam como @spédistintas as formas perfeita e
imperfeita do mesmo fungo). Apesar do sucesso déatiga molecular em resolver
diversos problemas taxondmicos, muitos virologidasa grande maioria dos nao
virologistas) consideram exagerada a énfase ngssedé informacdo. E frequente
ouvir-se a afirmacao de que "virus sdo mais dosfuplesmente sequéncias de acidos
nucleicos". Mesmo dentro do Comité InternacionalTé&onomia de Virus (ICTV),
ainda ndo existe um consenso a respeito do use tipesde informacao. Por exemplo,
h& mais de trés anos que nenhuma nova espéciendmgegomovirus é reconhecida
oficialmente, pois a maioria dessas supostas nes@écies foi descrita exclusivamente
com base em comparacdes de sequéncia e filogesta. dpresentacdo pretende
provocar uma reflexdo a respeito dos rumos queantemia de virus (e dos demais
organismos) devera tomar nas proximas décadasrrEt@@nfatizar cada vez mais a
sequéncia do genoma em detrimento de caractesistiobbgicas ? Um virus pode ser
descrito e classificado exclusivamente com baseeqaéncia de nucleotideos de seu
genoma, sem que nenhuma propriedade biol6gica tesila determinada ?
Considerando-se os avan¢os enormes na obtenca@guiensias e a disponibilidade de
ferramentas de analise cada vez mais poderosds,siEm as consequéncias de uma
taxonomia baseada exclusivamente em informacOescoiates ?
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