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Morcegos de diversas espécies tém sido descritos como hospedeiros de variados
agentes virais, inclusive com potencial zoonético, como visto na pandemia do novo
Coronavirus. Desta forma, é de extrema importancia que pesquisas que identifiquem
e caracterizem o0s virus sejam feitas para conhecer o potencial de transmisséo de
novos virus zoonoticos. O morcego Diaemus youngi, comumente conhecido como
morcego vampiro de asas brancas, é pouco pesquisado. Sendo assim, este estudo
teve como objetivo ampliar o conhecimento sobre a diversidade viral associada ao D.
youngi. A extracdo do material genético de amostras de 6rgaos foi realizada com kit
comercial seguindo as instru¢des do fabricante. ApGs a extracao, o material genético
foi processado para sequenciamento de alto desempenho MiSeq da plataforma
lllumina. Foram identificados diversos virus de DNA de fita simples e sequéncias
relacionadas aos paramixovirus. Trés genomas de virus circulares completos
e dez genomas incompletos foram identificados, sendo um gemikrogvirus
(familia Genomoviridae), um smacovirus (familia Smacoviridae) e onze novos torque
teno virus (TTVs) (familia Anelloviridae). Dentro da familia Anelloviridae, trés
sequéncias eram altamente divergentes, pertencentes ao novo
género Rhotorquevirus aqui proposto, enquanto as sequéncias restantes pertenciam
a cinco novas espécies dentro do género Sigmatorquevirus previamente descrito,
juntamente com TTVs isolados de morcegos brasileiros. Além disso, foram detectadas
trés sequéncias de paramixovirus de morcego e uma sequéncia intimamente
relacionada ao circovirus canino. Este estudo fornece uma prévia da diversidade viral
associada aos morcegos hematofagos que podem ser infecciosos para esses animais
ou associados a sua microbiota ou dieta e pode servir de base para futuras pesquisas.



