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As figuras desta apresentação que têm direitos
autorais, são aqui utilizadas para ensino

sem fins lucrativos.



Inicialmente na classificação dos vírus a 
sintomatologia era um fator preponderante.

Mas foram sendo encontrados problemas, como nas 
hepatites A e B, que têm como causa vírus 

completamente diferentes.



Um critério geral que ajudou foi a organização 
segundo o hospedeiro:

– Vírus de vertebrados
– Vírus de invertebrados
– Vírus de plantas
– Vírus de bactérias (Bacteriófagos)
– Vírus de fungos (Micovírus)



Dois critérios adquiriram importância: 
a morfologia e o tipo de genoma



Critérios atuais em ordem decrescente de importância:

Tipo de ácido nucléico e similaridade de sequencia
Morfologia (estrutura e simetria do capsídeo)

Presença de enzimas na partícula viral
Suscetibilidade a agentes físicos e químicos

Propriedades imunológicas (detecção por anticorpos)
Vias de transmissão (ex.: respiratória)

Tropismo por tecidos / hospedeiros
Patologia ao nível tecidual

Sintomatologia
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O que é polaridade de um genoma viral RNA fita simples?

DNA genomico fita dupla:
5’ 3’

5’3’ Fita molde

Fita codificante*

Transcrição

+
-

5’ 3’+ mRNA

Genomas virais RNA fita simples:

5’ 3’+ Polaridade positiva

5’3’- Polaridade negativa

*Fitas codificantes são as que apresentam de 5’para 3’ (sentido da tradução
do mRNA no ribossomo) uma sequencia de trincas de bases, significando 

uma sequencia de aminoácidos no polipeptideo (fase aberta de leitura).



FAMÍLIA EXEMPLO Genoma Kpb Envelope Simetria

Papovaviridae Papiloma-
vírus

circular 8 Não I

Adenoviridae Adenovírus 
humanos

linear 36-38 Não I

Herpesviridae Herpes 
Simples

linear 120-230 Sim I

Poxviridae Varíola linear 130-280 Sim Complexa

DNA FITA DUPLA 



Parvoviridae Parvovírus 
humano 

B-19

(+) ou (-) 5 Não I

DNA FITA SIMPLES

DNA FITA DUPLA E SIMPLES

Hepadnaviridae Hepatite B circular 3 Sim I

FAMÍLIA EXEMPLO Genoma Kpb/Kb Envelope Simetria



FAMÍLIA EXEMPLO Genoma Kpb Envelope Simetria

Reoviridae Rotavírus 10-12 
segmentos

16-17 Não I

RNA FITA DUPLA



FAMÍLIA EXEMPLO Genoma Kb Envelope Simetria

Picornaviridae Poliovírus (+) 7.2-8.4 Não I
Togaviridae Rubéola (+) 12 Sim I
Flaviviridae Febre 

Amarela
(+) 10 Sim I

Coronaviridae Corona-
vírus

(+) 16-21 Sim H

Rabdoviridae Raiva (-) 13-16 Sim H
Paramixoviridae Sarampo (-) 16-20 Sim H

Ortomixo-
viridae

Influenza (-)
8 segmentos

14 Sim H

Buniaviridae Hantavírus (-) 3 seg.
circulares

13-21 Sim H

Arenaviridae Corio-
meningite 
linfocítica

(-)
2 segmentos 

circulares

10-14 Sim H

Retroviridae HIV (+)
2 idênticos

3-9 Sim I

RNA FITA SIMPLES



Guia de estudos

Porque utilizar o tipo de genoma e a similaridade de sequencia nucleotídica como 
critérios mais importantes de classificação dos vírus, comparados aos demais?

Como a genômica contribui para entender a filogenia e a evolução das espécies de 
vírus?

Qual a importância do ICTV para a organização do conhecimento sobre os vírus? 

Explique o racional para definir a polaridade dos genomas virais de fita simples.

Escolha exemplos de vírus patogênicos para humanos, com os diferentes tipos de 
genoma, e comente suas características.


