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 RESUMO 

SILVA, A. F. S. Identificação molecular parcial de begomovírus infectando 

Manihot esculenta e plantas daninhas associadas à cultura. 

O gênero Begomovirus (Fam. Geminiviridae) engloba espécies de vírus que 

possuem o genoma composto de DNA fita simples circular. Os begomovírus são 

de grande importância econômica em função das elevadas perdas causadas, 

principalmente nas regiões tropicais e subtropicais. Além disso, diversas espécies 

de begomovírus já foram isolados de plantas daninhas, que podem funcionar 

como um reservatório natural de begomovírus para as plantas cultivadas. As 

doenças causadas por begomovírus no Brasil têm atingindo níveis crescentes de 

incidência e severidade devido a gama de hospedeiros do biótipo B da mosca-

branca (Bemisia tabaci), o que facilita a transferência de begomovírus de plantas 

daninhas às cultivadas. Foram identificadas quatro plantas de mandioca 

pertencentes aos acessos 90, 520, 1209 e 1363 do Banco Ativo de Germoplasma 

(BAG) da Embrapa Mandioca e Fruticultura (CNPMF), com begomovirus. A 

presença de begomovÍrus em mandioca no Brasil se configura em fato ainda não 

reportado, fazendo-se necessário a sua caracterização. A sequência parcial do 

DNA-A dos isolados obtidos destas plantas indicou a presença de duas espécies. 

Os isolados BGV-90 e BGV-1209 apresentram 93 e 95% de identidade com o 

Leonurus mosaic virus (LeMV) e os isolados BGV-520 e BGV-1363 apresentram 

95 e 90% de identidade com o Passionfruit severe leaf deform virus (PSLDV). A 

identificação molecular parcial de begomovirus em plantas daninhas associadas à 

cultura da mandioca indicou a presença de seis espécies diferentes já descritas 

no Brasil, e dois isolados, P-175 e P-271 representam possíveis novas espécies. 

A detecção do LeMV em plantas de Leonurus e em duas espécies de maracujá 

evidencia que o vírus está presente tanto em plantas cultivadas quanto em 

daninhas. Além disso, as análises mostraram que o maracujá, pode ser 

hospedeiro tanto do LeMV quanto do PSLDV. 

 

Palavras-chave: Mandioca, Geminivirus, detecção. 

 



ABSTRACT 

SILVA, A. F. S. Partial molecular identification of begomoviruses infecting 

Manihot esculenta and crop associated weeds. 

 

The Begomovirus genera (Fam. Geminiviridae) include species that have circular 

single-stranded DNA genome. The begomoviruses have an economic importance 

due to the high losses caused, mainly in tropical and subtropical regions. In 

addition, several begomoviruses species have been isolated from weeds plants, 

which could act as a natural reservoir. Diseases caused by begomoviruses in 

Brazil are reaching higher incidence and severity due to biotype B of the whitefly 

(Bemisia tabaci), which has a wide host range, facilitating the transfer of 

begomoviruses from weeds to cultivated plants. Begomoviruses were detected 

four plants of cassava, representing the accessions 90, 520, 1209 and 1363 of the 

Cassava Germplasm Bank (BAG) from Embrapa Cassava and Fruits (CNPMF). 

The presence of begomoviruses in cassava in Brazil was not reported until now, 

making its characterization necessary. The partial sequence of DNA-A of the 

isolates obtained from these plants indicated the presence of two species. The 

isolates BGV-90 and BGV-1209 share 93 and 95 % identity with Leonurus mosaic 

virus (LeMV), respectively and the isolates BGV-520 and BGV-1363 share 95 and 

90 % identity with Passionfruit deform severe leaf virus (PSLDV), respectively. 

Partial molecular characterization of begomoviruses in weeds associated with 

cassava indicated a large number of species. In twelve samples, we found 

possibly six species already described in Brazil and two isolates, P -175 and P -

271 could represent new species. The detection of LeMV in Leonurus plants and 

two species of passion fruit show that the virus is able to infect weed and crops 

and its present in cassava plantations. Furthermore, the analysis shows that 

passion fruit can be a host of both virus, LeMV and PSLDV. 

 

Keywords: Cassava, Geminivirus, detection. 
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INTRODUÇÃO 

A mandioca (Manihot esculenta Crantz) é uma importante fonte de energia 

para consumo humano e desempenha um papel importante na agricultura de 

subsistência e na segurança alimentar, pois produz mesmo com poucos insumos 

e tolera condições de clima seco (FAO, 2013a).  

O Brasil se destaca pela expressiva produção agrícola, sendo atualmente o 

segundo maior produtor mundial de mandioca, com 23, 04 milhões de toneladas, 

atrás apenas da Nigéria  e Indonésia com 54  e 23,9 milhões de toneladas 

produzidas em 2012 (FAO, 2013b).  

O cultivo dessa cultura é realizado em todas as regiões do Brasil. A região 

Nordeste é responsável por 26,12% da produção nacional, e a Bahia é o terceiro 

maior estado produtor de mandioca, com 9,55% da produção nacional (IBGE, 

2012).  

Como outras culturas, a mandioca é vulnerável a pragas e doenças que  

podem causar grandes perdas de  rendimento. Em algumas regiões, a incidência 

de doenças está aumentando à medida que é cultivada de maneira mais 

intensiva, ocupa maior extensão de área e permanece no campo o ano todo 

(FAO, 2013a). Entre os fitopatógenos, as viroses se destacam a nível nacional e 

mundial. Muitos são os vírus já detectados na cultura da mandioca, porém os de 

maior importância econômica são: o vírus do mosaico comum (Cassava common 

mosaic virus, CsCMV), o vírus do mosaico das nervuras (Cassava vein mosaic 

virus, CsVMV) , o vírus do “couro-de -sapo‟ (“Cassava Frogskin disease”, CFSD) 

(CALVERT et al, 2012), além dos vírus do mosaico africano da mandioca (African 

cassava mosaic virus, ACMV) e o Cassava brown streak virus (CBSV), presentes 

apenas na África, e consideradas pragas quarentenária A1 pelo Ministério da 

Agricultura do Brasil. 

Os geminivirus têm despertado grande interesse devido ao aumento da 

incidência e severidade de doenças por eles causadas nas últimas décadas 

(POLSTON & ANDERSON, 1997; FARIA & ZERBINI, 2000; MORALES & 

ANDERSON, 2001). A famílía Geminiviridae é contituída por vírus com genoma 

composto de DNA circular fita simples, de 2,5 a 3,0 kb, encapsidado por uma 

única proteína estrutural que confere à partícula uma morfologia icosaédrica 



2 

 

geminada, de aproximadamente 18 a 30 nm (KING et al., 2012). A família é 

composta por sete gêneros, definidos com base no tipo de inseto vetor, gama de 

hospedeiros e organização do genoma (ICTV, 2013). 

Os begomovirus, são transmitidos pela mosca-branca (Bemisia tabaci) a 

espécies dicotiledôneas, e compreende alguns dos principais patógenos de 

plantas em regiões tropicais e subtropicais do globo, afetando culturas como: 

feijoeiro, soja, tomateiro, fumo, algodão e mandioca, bem como em plantas 

invasoras e ornamentais (MORALES & ANDERSON, 2001; MORALES & JONES, 

2004). Dentre os begomovírus de maior importância econômica pode-se citar o 

Bean golden mosaic virus (BGMV), o ACMV, o Cotton leaf curl virus (CLCV) e o 

Tomato yellon leaf Curl virus (TYLCV) (MORIONES & NAVAS-CASTILLO, 2000; 

WERE et al., 2004). 

A origem dos begomovírus que infectam a mandioca na África é 

desconhecida. A mandioca foi originalmente domesticada na América Central, no 

entanto, CMD é causada por begomovírus africanos, incluindo o ACMV e East 

African cassava mosaic virus (EACMV), que presumivelmente co-evoluíram com 

plantas nativas antes de infectar a mandioca. Epidemias de CMD são relatadas 

na África desde o início do século 20, e atualmente se encontra disseminada por 

quase todo o continente africano (LEGG & FAUQUET, 2004; BULL et al., 2006; 

FARGETTE et al., 2006). 

No Brasil, até o início da década de 90, o único begomovírus de 

importância econômica era o BGMV (FARIA et al., 2000), entretanto a partir dos 

anos 90 epidemias de begomovírus passaram a ser relatadas na cultura do 

tomateiro (RIBEIRO et al., 1994). Especificamente no caso do tomateiro, a 

explosão de begomovírus no Brasil se deu após a introdução do biótipo B da 

mosca-branca, que possui uma ampla gama de hospedeiros, foi a responsável 

por transmitir para o tomateiro, os begomovírus presentes nas espécies de 

daninhas. 

Entretanto, apesar da mandioca ser cultivada em todas as regiões do 

Brasil, fato similar ao do tomateiro ainda não ocorreu. O que se especula é que a 

ausência de begomovírus em mandioca na América do Sul como um todo, é em 

parte devido à inabilidade da mosca-branca, B. tabaci em colonizar eficientemente 

a mandioca (COSTA & RUSSELL, 1975; BELLOTTI & ARIAS, 2001). Contudo, 
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relatos de colonização de mandioca pelo biótipo B de B. tabaci no Brasil 

(OLIVEIRA & LIMA, 2006.), bem como estudos que demonstram a capacidade de 

populações B. tabaci proveniente de outros hospedeiros em se adaptar a 

mandioca (M. esculenta) demonstraram que é plausível afirmar que a mandioca 

pode representar, em um futuro próximo, um hospedeiro adequado para B. tabaci 

(CARABALI et al., 2005). 

Estes fatos indicam a possibilidade de uma adaptação gradual de B. tabaci 

à mandioca, e a partir deste evento, possa-se iniciar a introdução de begomovírus 

presentes em espécies cultivadas ou daninhas, à mandioca. Cabe lembrar que no 

Brasil já foi caracterizado a espécie de begomovírus Euphorbia mosaic virus, 

EuYMV (FERNANDES et al., 2011) isolado de Euphorbia heterophylla, planta 

daninha da mesma família da mandioca. 

O trabalho de indexação do BAG-mandioca do CNPMF envolve a 

identificação visual de acessos apresentado sintomas de infecção por vírus, 

seguido da realização de testes diagnósticos para a confirmação da presença de 

vírus já descritos em mandioca no Brasil. Entretanto, apesar de não terem sido 

relatados a presença de begomovírus em mandioca no Brasil, as plantas são 

testadas para a presença deste vírus. 

Recentemente, quatro acessos (90, 520, 1209 e 1363) do Banco Ativo de 

Germoplasma (BAG-mandioca) apresentando sintomas de infecção viral foram 

analisadas por RCA-PCR, confirmando a presença de begomovírus nestes 

acessos, um fato inédito no Brasil. Diante desta descoberta, o objetivo deste 

trabalho foi realizar a identificação molecular parcial destes begomovírus, bem 

como identificar begomovírus presentes em plantas daninhas associadas a 

cultura da mandioca. 
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REVISÃO DE LITERATURA 

A cultura da mandioca 

A mandioca (Manihot esculenta Crantz) é uma planta pertencente a ordem 

Malpighiales, da família Euphorbiaceae. Ela é originária da América do Sul, mas é 

cultivada mundialmente em cerca de 16 milhões de hectares (EL SHARKAWY et 

al., 2008). A cultura apresenta a capacidade de se adaptar aos mais diferentes 

agroecossistemas e condições edafoclimáticas (FUKUDA et al., 2006). Encontra-

se entre os alimentos mais importantes colhidos no Brasil, superada apenas pelas 

culturas da soja, trigo, arroz e milho (IBGE, 2013).  

Segundo a FAO, a raiz da mandioca e seus subprodutos são consumidos 

por mais de 800 milhões de pessoas. Em algumas regiões do mundo, como no 

Nordeste brasileiro, em Gana e na Nigéria (na África) e em algumas ilhas da 

Indonésia (na Ásia), mais de 70% das calorias consumidas diariamente pela 

população vêm da mandioca. Entre todas as culturas, a mandioca é apontada por 

diversos estudos científicos como a que produz maior quantidade de calorias, a 

de maior eficiência biológica como produtor de energia e a de melhor adaptação a 

solos deficientes em nutrientes (NASSAR, 2006). 

A Nigéria, Indonésia e Brasil são os maiores produtores de mandioca, com 

respectivamente, 54, 23,9 e 23,04 milhões de toneladas produzidas em 2012 

(FAO, 2013b). O cultivo dessa cultura é realizado em todas as regiões do Brasil, o 

Nordeste é responsável por 26,12% da produção nacional, com uma 

produtividade de 8,41 t/ha. Os principais estados produtores em 2012 foram Pará 

(20,04%), Paraná (16,79%), Bahia (9,55%), Maranhão (6,64%) e São Paulo 

(5,88%) (IBGE, 2012).  

A cultura da mandioca é considerada de baixo valor agregado, destinada 

ao processamento de alimentos baratos para camadas mais pobres da população 

no Brasil, mas vem passando por profunda mudança desde os anos 2000. A 

mandioca, impulsionada pela produção de fécula nos estados do Paraná, Mato 

Grosso do Sul e São Paulo, associou-se à criação de empregos no meio rural, 

com possível reversão do êxodo característico de muitas regiões do interior do 

Brasil (VILPOUX, 2010). 
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A mandioca é utilizada para a produção de farinha, extração de amido e 

para o consumo in natura, tendo importante papel na alimentação humana e 

animal e para a industrialização (SOARES et al., 2009), além da geração de 

empregos e de renda. É considerada uma cultura estratégica para o produtor, já 

que permite colheita em diferentes meses, podendo ser colhida a partir do oitavo 

mês.  

No Brasil, apesar de estar ocorrendo atualmente um aumento do interesse 

de grandes empresários no cultivo da mandioca, com a finalidade de produzir 

amido, ainda é uma espécie cultivada principalmente por agricultores familiares 

(87%), especialmente nas regiões Norte e Nordeste. Isto ocorre devido às 

características da planta, as atividades do plantio e ao processamento que ainda 

são realizadas manualmente, e desse modo é uma cultura que emprega muita 

mão-de-obra. Na produção de farinha e fécula, estima-se que são gerados, no 

Brasil, um milhão de empregos diretos (FAO, 2013a). 

A propagação da mandioca é feita de maneira vegetativa, utilizando-se 

para o plantio pequenos segmentos do caule (manivas). Essa forma de plantio 

tem a vantagem de se utilizar a própria planta colhida como material propagativo 

para o plantio seguinte,  de manter as características morfológicas e agronômicas 

originais. No entanto, apresenta três fatores limitantes: o primeiro é a baixa taxa 

de multiplicação das manivas-sementes. Algumas plantas, mais vigorosas, 

chegam a produzir até 10 manivas de 20 cm, mas, em média, uma planta adulta 

dá origem a cinco manivas de 20 cm com boa qualidade para o plantio comercial 

(MATTOS et al, 2001). O segundo fator limitante, observado ao longo de plantios 

sucessivos da mesma maniva, é a redução da qualidade da mesma ocasionada 

pelo acúmulo de pragas e doenças, que se transmitem de geração a geração e se 

refletem no decréscimo de produtividade da lavoura. E, finalmente, a maniva da 

mandioca se constitui em um excelente veículo de disseminação de pragas e 

doenças dentre e entre regiões (FUKUDA, et al., 2006).  

 

Viroses associados à cultura 

A ocorrência de doenças é um dos fatores limitantes na produção de 

mandioca, sobretudo nas regiões favoráveis a seu desenvolvimento. A mandioca 
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pode ser infectada por mais de 30 fitopatógenos diferentes, como bactérias, 

fungos, vírus e fitoplasma. Dentre as doenças da cultura da mandioca no Brasil, 

destacam-se a podridão-radicular, a bacteriose, o superbrotamento e as viroses, 

por provocarem enormes prejuízos econômicos e elevarem os custos de 

produção com medidas de controle neccessárias (MATTOS et al., 2006).  

Muitos são os vírus já detectados na cultura da mandioca, porém os de 

maior importância econômica são: o vírus do mosaico comum (Cassava common 

mosaic virus, CsCMV; Família Alphaflexiviridae, Gênero Potexvirus), que no 

Brasil, está disseminado em todas as regiões produtoras, o vírus do mosaico das 

nervuras (Cassava vein mosaic virus, CsVMV; Família Caulimoviridae, Gênero 

Cavemovirus), restrito ao Brasil e Venezuela. No Brasil está amplamente 

disseminado na região Nordeste, principalmente na região do semiárido, o vírus 

do “couro-de-sapo‟ (“Cassava Frogskin disease”, CFSD), que também está  

disseminado no Brasil, Venezuela, Costa Rica, Panamá e Peru, e é a principal 

restrição à produção de mandioca na América Latina (CHAPARRO-MARTINEZ & 

TRUJILLO-PINTO, 2001; CALVERT & THRESH, 2002; CALVERT et al., 2012).  

Na cultura também ocorrem as pragas quarentenárias A1, o vírus do mosaico 

africano da mandioca (African cassava mosaic virus, ACMV), que pertence à 

família Geminiviridae, gênero Begomovirus e o Cassava brown streak virus 

(CBSV), que pertence ao gênero Ipomovirus, família Potyviridae, que estão 

presentes apenas na África 

Fora do Brasil, a  mandioca é afetada severamente por diversos 

begomovírus que causam a “Cassava mosaic disease” (CMD) endêmica na África 

e na Ásia (BULL et al., 2006). Esta doença é, sem dúvida, a de maior importância 

econômica para o cultivo da mandioca e uma séria ameaça à segurança alimentar 

dos povos que dela dependem. 

 

Família Geminiviridae 

A família Geminiviridae é caracterizada estruturalmente pela morfologia de 

partículas icosaédricas geminadas, com 18-30 nm, característico desta família de 

vírus de plantas, e geneticamente por possuir genoma monopartidos ou bipartidos 

de DNA circular de fita simples (ssDNA). Cada uma das moléculas contem 2500-
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3000 nucleotídeos (nt) encapsidada por uma única proteína estrutural que se 

arranja na forma de 22 capsômeros (KING et al., 2012). A família é subdividida 

em sete gêneros: Mastrevirus, Curtovirus, Begomovirus, Topocuvirus 

Becurtovirus, Eragrovirus e Turncurtovirus (ICTV, 2013). O gênero Mastrevirus 

inclui os geminivírus com um componente genômico transmitidos por cigarrinhas 

(Hemíptera: Cicadellidae) a plantas monocotiledôneas. Este gênero inclui alguns 

patógenos importantes de culturas como o milho (Maize streak virus, MSV) e o 

trigo (Wheat dwarf virus, WDV). O gênero Curtovirus engloba geminivírus com um 

componente genômico transmitidos por cigarrinhas (Hemíptera: Cicadellidae) a 

espécies dicotiledôneas. O Beet curly top virus (BCTV) é a principal espécie de 

importância econômica. O gênero Topocuvirus possui apenas uma espécie 

(Tomato pseudo-curly top virus, TPCTV), com um componente genômico e 

transmitida por cigarrinhas (Hemíptera: Cicadellidae) a espécies dicotiledôneas. O 

gênero Becurtovirus engloba duas novas espécies que possuem genoma de um 

componente e que são transmitidos por cigarrinhas. Os gêneros Eragovirus e o 

Turnicurtovirus possuem apenas uma espécie cada, ambas com genoma de um 

componente e vetor não identificado (ICTV, 2013). O gênero Begomovirus inclui 

espécies com um ou dois componentes genômicos transmitidas por mosca-

branca (Bemisia tabaci) a espécies dicotiledôneas. Entre os begomovírus de 

maior importância econômica pode-se citar o BGMV, o ACMV e o Tomato yellow 

leaf curl virus (TYLCV) (MORIONES & NAVAS-CASTILLO, 2000; WERE et al., 

2004). Atualmente mais de 192 espécies de begomovírus já foram descritas e 

aceitas pelo Comitê Internacional de Taxonômia de vírus (KING et al., 2012). 

Os begomovírus, em sua maioria, possuem genoma dividido em dois 

componentes, denominados DNA-A e DNA-B. No DNA-A encontram-se os genes 

que codificam as proteínas necessárias para a transcrição, replicação e 

encapsidação viral. O DNA-B possui os genes codificadores das proteínas 

responsáveis pelo movimento do vírus na planta e desenvolvimento dos sintomas 

(ROJAS et al., 2005). Os componentes genômicos de uma mesma espécie viral 

não possuem identidade de sequência, exceto por uma região intergênica com 

aproximadamente 200 nucleotídeos denominada região comum (RC), que é 

altamente conservada (acima de 90% de identidade para o DNA-A e DNA-B de 

uma determinada espécie). A partir da região intergênica divergem os genes 
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virais, nos sentidos viral e complementar (HANLEY-BOWDOIN et al., 1999) 

(Figura 1). 

O DNA-A dos begomovírus tem o potencial de codificar de quatro a seis 

proteínas: uma proteína associada à replicação (Rep, Replication-Associated 

Protein, anteriormente denominada AC1 ou AL1); uma proteína transativadora 

(TrAP, Trans-Activating Protein, anteriormente AC2 ou AL2) que ativa a 

transcrição dos genes cp e ns e está envolvida na supressão do silenciamento 

gênico pós-transcricional (PTGS) (VOINNET et al., 1999; WANG et al., 2005); a 

proteína Ren (Replication-Enhancer Protein, anteriormente AC3 ou AL3), fator de 

amplificação da replicação viral; e a proteína capsidial (CP, Coat Protein, 

anteriormente AV1 ou AR1), essencial para a transmissão do vírus pelo inseto 

vetor (BRIDDON et al., 1990; HANLEY-BOWDOIN et al., 1999; HOFER et al., 

1997). O DNA-B codifica as proteínas MP (Movement Protein, anteriormente BC1 

ou BL1) e NSP (Nuclear Shuttle Protein, anteriormente BV1 ou BR1), a primeira 

envolvida no movimento célula-a-célula do vírus por meio do aumento do limite de 

exclusão dos plasmodesmas (NOUEIRY et al., 1994), e a segunda responsável 

pelo transporte do DNA através do envelope nuclear (SANDERFOOT et al., 1996; 

SANDERFOOT & LAZAROWITZ, 1995). Estudos recentes atribuíram à proteína 

codificada pela ORF AC4 de begomovírus que infectam mandioca a capacidade 

de suprimir PTGS (VANITHARANI et al., 2004).  

 

 

Figura 1. Representação esquemática do genoma de um begomovírus. As linhas 

grossas representam o genoma viral, dividido em dois componentes, cada um 

com aproximadamente 2.600 nucleotídeos. As setas indicam os genes virais e a 

direção em que ocorre a transcrição. A região comum (RC) também está indicada. 
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A seqüência sublinhada, conservada em todos os membros da família 

Geminiviridae, constitui a origem de replicação do genoma viral. * Gene presente 

apenas nos begomovírus originários da Europa, Ásia e África (“Velho Mundo”). 

 

Aspectos taxonômicos 

Dentre os vírus que infectam plantas, os geminivírus são bem 

caracterizados, isso devido ao pequeno tamanho de seu genoma, que permite 

fácil manipulação no processo de clonagem e ao desenvolvimento de métodos de 

inoculação não-dependentes de vetor (ROJAS et al., 2005). 

A taxonomia da família Geminiviridae tem sofrido poucas modificações ao 

longo dos anos, com exceção da adição recente dos gêneros Becurtovirus, 

Eragrovirus e Turncurtovirus. Dentro de cada gênero, vários critérios podem ser 

utilizados para separação das espécies. Como o DNA-B pode ser trocado entre 

algumas espécies de begomovírus e algumas espécies possuem apenas o DNA-

A, a análise taxonômica da familia é realizada considerando-se apenas a 

sequência do DNA-A (FAUQUET et al., 2008). 

Na tentativa de ordenar todos os isolados de begomovírus de uma maneira 

sistematizada, e com isso obter uma classificação homogênea, foram sugeridos 

os seguintes critérios para sua classificação pelo Comitê Internacional de 

Taxonomia de Vírus (ICTV) no 9º relatório (KING et al, 2012 ): número de 

componentes genômicos (presença ou ausência de componente B); organização 

do genoma (presença ou ausência de ORF AV2) e; sequência de identidade de 

nucleotídeos do DNA-A. Por causa do crescente número de espécies 

reconhecidas, derivações nas sequências completas de nucleotídeos são 

necessárias para distinguir uma espécie de outra; sequências de identidade de 

nucleotídeos menor que 89% são indicadas como espécies distintas; sequências 

com identidade do DNA-A entre 89% e 94% são indicadas como estirpes e maior 

que 94% como variantes. Outros critérios também podem ser utilizados, como: 

trans-replicação dos componentes genômicos (a incapacidade da proteína Rep 

para trans-replicar um componente genômico sugere uma espécie distinta); 

produção de pseudo-recombinantes viáveis (infecção da planta com DNA-A de 

um virus e DNA-B de outro); características da capa proteica, uma sequência de 
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identidade de aminoácidos menor que 90% e uma diferença sorológica 

consideravél podem ser indicativos de espécies distintas em primeira instância; 

gama de hospedeiras e sintomas fenotípicos.  

 

Cassava mosaic disease – CMD 

A doença conhecida como mosaico da mandioca (CMD, Cassava Mosaic 

Disease), foi relatada pela primeira vez na África, mais precisamente na Tanzânia, 

em 1894 (WARBURG, 1894). No início do século 20 já se assumia que 

provavelmente era causada por um vírus devido à ausência de patógenos visíveis 

e a demonstração de sua transmissão por enxertia (ZIMMERMAN, 1906), mas 

sua etiologia foi comprovada muitos anos depois, dando o nome ao vírus de 

African cassava mosaic virus (ACMV) (BOCK & WOODS, 1983). Durante as 

décadas de 1920 – 1930 já se observava a rápida disseminação do CMD pelo 

continente africano (DEIGHTON, 1926; DADE, 1930).  

Na África, maior produtora de mandioca do mundo, o CMD causou perdas 

de 19 milhões de toneladas, o que significa cerca de 2,7 bilhões de dólares de 

prejuízo (FAO, 2012). Este complexo viral é o principal fator limitante à produção 

da mandioca na África Central e do Sul (BRIDDON & MARKAHAM, 2000), 

acarretando perdas que podem comprometer até 95% da produção. Em 1987 o 

vírus já estava presente em todas as áreas onde se cultivava a mandioca, com 

incidência maior que 80% em todas elas (FAUQUET & FARGETTE, 1990; PITA et 

al., 2001). Ao analisar plantas de mandioca naturalmente infectadas, coletadas 

em diferentes áreas geográficas do país, observou-se que esta doença é causada 

pelo African cassava mosaic virus (ACMV), um típico begomovírus bipartido que 

afeta a mandioca e uma nova espécie, o East african cassava mosaic virus 

(EACMV) (THRESH & COOTER, 2005; OKOGBENIN et al., 2007). 

Esse vírus possui uma alta variabilidade genética, de modo que outras 

cinco espécies encontram-se associadas ao mosaico da mandioca: East African 

cassava mosaic virus (EACMV), East African cassava mosaic Cameroon virus 

(EACMCV), East African cassava mosaic Malawi vírus (EACMMV), East African 

cassava mosaic Zanzibar virus (EACMZV) e South African cassava mosaic virus 

(SACMV) (BULL et al., 2006). Existem evidências de que essa variabilidade 
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estaria relacionada ao processo de adaptação do ACMV  no continente africano 

por volta do século XVIII (BULL et al., 2006). Essa hipótese foi reforçada por 

Tiendébéogo et al. (2012), que analisando um isolado, denominado por eles de 

African cassava mosaic Burkina Faso virus (ACMBFV), verificaram que esse 

apresentava o DNA-A recombinante, tendo como maior parente ACMV (61,5%) e 

dois outros begomovirus com DNA monopartido, o Tomato leaf Curl cameroon 

virus (ToLCCMV) e Cotton leaf curl Gezira virus (CLCuGV). 

Atualmente, o CMD já está disseminado por todos os países do 

continente africano, além da Índia e Sri-Lanka (OWOR et al., 2004). No continente 

africano ainda é considerada a principal doença da cultura, causando em média, 

perdas globais estimadas entre 19,6 - 27,8% da produção total do continente 

(ZHANG et al., 2005). São conhecidas atualmente oito espécies de begomovírus 

em mandioca (CMBs, Cassava mosaic begomoviruses), dos quais seis espécies 

estão presentes na África, e outras duas espécies na Índia e no Sri-Lanka 

(FAUQUET et al., 2008). Como esta virose não ocorre no Brasil ela é considerada 

pelo Ministério da Agricultura como praga quarentenária A1 (MEISSNER FILHO & 

VELAME, 2005). 

A origem dos begomovírus que infectam a mandioca é desconhecida. A 

hipótese provável é que estes vírus estavam presentes em outras espécies de 

plantas hospedeiras e foram introduzidas na planta de mandioca pela mosca- 

branca, se adaptaram de modo a infectar eficientemente este novo hospedeiro. 

Diversos fatos suportam esta hipótese: (1) a mandioca é originária da América do 

Sul e foi introduzida na África no século 16 e na Ásia no século 17, (2) não há 

relato de begomovírus infectando mandioca na América do Sul, sugerindo que os 

que ocorrem na África e Ásia são vírus locais que passaram a ter contato com o 

novo hospedeiro mediado pelo inseto vetor, (3) evidências demonstram que os 

eventos de adaptação de begomovírus à mandioca na África e na Ásia 

provavelmente ocorreram de forma separada devido à grande divergência entre 

os vírus presentes em cada continente (DUTT et al., 2005) e (4) a ocorrência 

natural destes CMBs em diversas espécies silvestres locais como Jatropha 

multifida e Ricinus communis (Euphorbiaceae), Hewittia sublobata 

(Convolvulaceae), Laportea aestuans (Urticaceae) Senna occidentalis 

(Fabaceae), Combretum confertum (Combretaceae) L. Leucana leucocephala 
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(Fabaceae) (BOCK et al., 1981; ALABI et al., 2007, 2008) que podem ser os 

hospedeiros naturais ou hospedeiros alternativos destes (MGBECHI-EZERI et al., 

2008). 

A mesma hipótese pode ser aplicada para explicar o drástico aumento na 

incidência de begomovírus em tomateiro no Brasil nos últimos anos. Assim como 

na África, (1) o tomateiro não é originário do Brasil, (2) os begomovírus isolados 

de tomateiro apresentam, em alguns casos, alta similaridade na sequência 

genômica, incluindo eventos de recombinação com begomovírus isolados de 

plantas daninhas como Sida sp. (CALEGARIO et al., 2007), (3) a detecção natural 

do mesmo isolado de begomovírus de tomateiro simultaneamente em planta 

daninha e cultivada (FERNANDES et al., 2006) e (4) a capacidade de alguns 

begomovírus isolados de plantas daninhas em infectar o tomateiro (HOFER et al., 

1997). 

Especificamente no caso do tomateiro, a explosão de begomovírus no 

Brasil se deu após a introdução do biótipo B da mosca-branca, que se adaptou 

bem as condições de clima e ao hospedeiro (neste caso o tomateiro) e devido a 

sua ampla gama de hospedeiros, foi a responsável por introduzir no tomateiro, os 

begomovírus presentes nas espécies daninhas (ANDRADE et al., 2006). Apesar 

de a mandioca ser cultivada em todas as regiões do Brasil, fato similar ainda não 

ocorreu. O que se especula é que a ausência de begomovírus em mandioca na 

América do Sul como um todo, é em parte devido à inabilidade dos biótipos 

americanos da mosca-branca B. tabaci em colonizar eficientemente a mandioca 

(COSTA & RUSSELL, 1975; BELLOTTI & ARIAS, 2001). As espécies mais 

comuns na mandioca nas Américas são: Aleurotrachelus socialis, Aleurothrixus 

aepim, Trialeurodes variabilis e Bemisia tuberculata (BELLOTTI, 2000; SCHIMITT, 

2002). Contudo, existem relatos de B. tabaci biótipo B se alimentando em 

mandioca em Cuba, na República Dominicana e em Tibau e Pau Branco (RN), 

Brasil (VASQUEZ et al., 1995; BROWN et al., 1995, OLIVEIRA & LIMA, 2006). 

Estes exemplos podem indicar uma adaptação gradual da B. tabaci à mandioca, e 

pode futuramente causar a introdução em mandioca de begomovírus presentes 

em outras espécies, cultivadas ou nativas. 
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Carabali et al., (2005) avaliaram a capacidade de populações de B. tabaci 

biotiopo B de colonizar mandioca após passaram por uma adaptação gradativa 

em diferentes hospedeiros, iniciando por Phaseolus vulgaris, seguido por 

Euphorbia pulcherrima e Jatropha gossypiifolia (espécies existentes no Brasil). 

Indivíduos coletados no terceiro hospedeiro foram transferidos para uma cultivar 

de mandioca, sendo capazes de se alimentar, ovipositar e estabelecer uma 

população, demonstrando que é plausível que a mandioca possa representar, 

num futuro próximo, um hospedeiro adequado para B. tabaci. Esta possibilidade 

aumenta com o fato de se cultivar a mandioca em todo território nacional durante 

o ano inteiro. 

 

Begomovírus em plantas daninhas no Brasil 

As plantas daninhas possuem grande importância como agente biótico em 

sistemas agrícolas, condicionando uma série de fatores como inferências no 

crescimento e produtividade, bem como, afetando o processo de produção de 

algumas culturas (AMARAL, 2006). Estas também podem funcionar como fonte 

de inóculo de vírus para plantas cultivadas, principalmente de begomovírus. Já 

foram constatadas pelo menos 10 espécies de plantas daninhas que funcionam 

como hospedeiras de begomovírus na região Nordeste. As espécies estudadas 

foram coletadas nos estados de Alagoas, Pernambuco e Bahia com sintomas de 

mosaico amarelo, deformação do limbo foliar e redução do crescimento. Estas 

foram distribuídas em cinco famílias botânicas: Malvaceae foram encontradas 

malva-guanxuma (Sida rhombifolia), mela-bode (Herissantia crispa), mela-veludo 

(Sidastrum micranthum) e malva (Sida spinosa); Euphorbiaceae, cansanção 

(Cnidoscolus urens); Fabaceae, carrapicho (Desmodium sp.); Capparaceae, 

mussambê (Cleome affinis); e, Sterculiaceae, carrapicho (Triumfetta semitriloba) e 

malva-sedosa (Waltheria indica). As espécies H. crispa, W. indica, T. semitriloba e 

Desmodium sp. ainda não tinham sido relatadas como hospedeiras desses vírus 

no Brasil e no mundo (ASSUNÇÃO et al., 2006). Esses resultados ampliam ainda 

mais a gama de hospedeiras conhecidas para begomovírus, consideradas como 

das mais amplas entre os fitovírus. 
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Em estudos recente, Arnaud et al., (2007) descobriram a presença de 

begomovírus em espécies de plantas invasoras das famílias Amaranthaceae 

(Amaranthus spinosus L. e  A. viridis) e Asteraceae (Ageratum conyoides L. e 

Bidens pilosa) na Serra do Ipiapaba, Ceará. As quatros espécies estudadas são 

encontradas frequentemente nas lavouras de tomateiros e observou-se a 

presença de mosca-branca em suas folhas, indicando a movimentação do inseto 

entre as espécies de plantas daninhas e cultivadas, neste caso o tomateiro. 

Ambrozevicius et al., (2002), analisaram  a variabilidade de geminivírus 

infectando tomateiros e algumas plantas daninhas associadas na região Sudeste 

do Brasil, além do tomateiro, encontraram begomovírus em três plantas daninhas: 

Sidastrun micranthum, Blainvilla rhomboidea e um tipo selvagem de feijão comum 

(Phaseolus vulgaris). Os autores observaram que os isolados de begomovírus 

extraídos das plantas de tomateiro e das plantas daninhas associadas 

aproximavam-se filogeneticamente, sugerindo que os hospedeiros naturais têm 

um importante papel como reservatório de espécies de begomovírus e que alguns 

vírus que infectam tomate estão evoluindo de plantas daninhas, principalmente 

por recombinações e pseudorecombinações. Diferentes solanáceas hospedeiras 

de begomovírus e as daninhas figueira-do-diabo (Datura stramonium), joá-de-

capote (Nicranda physaloides) e bucho-de-rã (Physalis floridana) foram testadas e 

observou-se suscetibilidade a begomovírus (RIBEIRO et al., 2003; SANTOS et al., 

2004). Castillo-Urquiza et al. (2008) relataram a ocorrência de seis novas 

espécies de begomovírus infectando tomate e plantas daninhas associadas na 

região Sudeste: Tomato mild mosaic virus (ToMMV), Sida common mosaic virus 

(SiCMV), Tomato leaf distortion virus (ToLDV), Blainvillea yellow spot virus 

(BlYSV), Sida yellow leaf curl virus (SiYLCV) e Tomato common mosaic virus 

(ToCMV). Estes estudos mostram que existe uma grande diversidade de 

begomovírus infectando plantas espontâneas e que futuramente poderiam vir a 

infectar mandioca. Fato semelhante  ocorreu com o ACMV na África, pois o 

ACMV não é originário da mandioca, mas de planta daninha da África, e que 

passou a infectar a mandioca algum tempo depois desta ter sido introduzida no 

continente africano. 

Estudos recentes com a planta daninha Cleome affinis coletadas em 

diferentes estados do nordeste do Brasil (Alagoas, Bahia, Paraíba, Pernambuco e 
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Sergipe) revelou através da análise do genoma A completo que apenas o Cleome 

leaf crumple virus (CILCrV) estava presente nas amostras, porém multíplos 

eventos de recombinação foram detectados entre eles, devido seu elevado grau 

de variabilidade genética e natureza recombinante, o que sugere que C. affinis 

pode agir como uma fonte de novos vírus para plantas cultivadas (SILVA et al., 

2011). Outro estudo com begomovírus infectando plantas daninhas leguminosas 

foi realizado em quatro estados do nordeste do Brasil e, pela análise de suas 

sequências verificou-se que ocorriam nelas  seis espécies virais, sendo quatro 

espécies novas: o Centrosema yellow spot virus (CenYSV); Macroptilium yellow 

vein virus (MaYVV); Macroptilium yellow spot virus (MaYSV) e Macroptilium yellow 

net virus (MaYNV). Cinco das espécies virais encontradas foram agrupadas com 

outros begomovírus brasileiros, mas o Euphorbia yellow mosaic virus (EuYMV) foi 

agrupado com espécies de vírus relatadas em outros países da América Central  

e do Sul. Fortes evidências de recombinação foram encontradas entre os isolados 

de MaYSV. Com esses  resultados observa-se  que as plantas daninhas 

leguminosas podem ser reservatórios de vários begomovírus no Brasil, e pode 

desempenhar um papel significativo nas epidemias de begomovírus, tanto como 

fonte de inóculo como fonte de novos vírus emergentes (SILVA et al., 2012). 

 

Mecanismos de diversidade genética de begomovírus 

A diversidade genética em populações virais proporciona oportunidades 

para adaptação a novos hospedeiros e as mudanças das condições ambientais 

(MONCI et al., 2002). A América Latina é um dos principais centros de 

diversidade de begomovírus, com as plantas daninhas sendo uma das principais 

fontes de novos begomovírus (MORALES, 2010). Mutação, recombinação e 

pseudo-recombinação são as principais fontes de variabilidade genética de vírus 

em plantas (GARCIA-ARENAL et al., 2003; SEAL et al., 2006). 

A recombinação envolve a troca de fragmentos de material genético entre 

genomas, enquanto que na pseudo-recombinação ocorre a troca de componentes 

genômicos intactos entre vírus bipartidos, gerando uma nova combinação de 

componentes (Seal et al., 2006). A existência de dois componentes genômicos na 

maioria dos begomovírus possibilita o mecanismo de pseudo-recombinação. 
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A alta freqüência de recombinação dos geminivírus pode ser explicada em 

parte por uma possível estratégia de replicação dependente de recombinação 

(PREISS & JESKE, 2003), pela ocorrência freqüente de infecções mistas 

(TORRES-PACHECO et al., 1996; HARRISON et al., 1997; SANZ et al., 2000; 

PITA et al., 2001; RIBEIRO et al., 2003), e pela  infecção do  núcleo de uma 

mesma célula por mais de um begomovírus (MORILLA et al., 2004). A maior parte 

dos estudos com begomovírus mostram que a recombinação é o fator 

preponderante para explicar a grande variabilidade genética existente (PADIDAM 

et al., 1999; PITA et al., 2001; RIBEIRO et al., 2007). A recombinação pode levar 

a alterações genômicas que influenciam tanto a replicação do vírus quanto o 

movimento e acúmulo do mesmo. Essas alterações podem levar à diferenciação 

na gama de hospedeiras e nos sintomas que o vírus causa (SANTOS et al., 

2004).  

Alguns trabalhos identificando geminivírus recombinantes já foram 

descritos com mandioca na África, com algodão no Paquistão, com pimenta no 

México e com tomate no Brasil e América Central (DENG et al., 1997; TORRES-

PACHECHO et al., 1993; ZHOU et al., 1998; CALEGARIO et al., 2007). Nesses 

casos, o vírus recombinante obteve uma vantagem adaptativa, pois passou a 

infectar novos hospedeiros em relação aos vírus parentais, além de induzir 

sintomas mais severos. Tais relatos evidenciam que recombinações 

interespecíficas têm originado uma significante diversidade entre os begomovírus 

(PADIDAM et al., 1999). 

A ocorrência frequente de infecções mistas facilita a  pseudo-recombinação 

e recombinação, em mandioca, pelo menos em dois casos foi demonstrada a 

emergência de novas espécies como consequência direta desses mecanismos 

(ZHOU et al., 1997; FONDONG et al., 2000). Um recombinante entre o DNA-A do 

ACMV e do East African cassava mosaic virus (EACMV), denominado EACMV-

UG2, e um DNA-B pseudo-recombinante foram associados com a epidemia 

severa que atingiu diversos países da África Sub-Sahariana ao longo da década 

de 1990 (LEGG & THRESH, 2000; PITA et al., 2001). Na Tanzânia, todas as sete 

espécies de begomovírus que infectam mandioca já foram relatadas 

(NDUNGURU et al., 2005). Diversos eventos de recombinação foram detectados 

entre as estirpes TZ1 e TZ7 do East African cassava mosaic Cameroon virus 
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(EACMCV) pela  análise de suas sequências. A variabilidade genética da 

população viral foi analisada também com base no DNA-B de isolados de 

EACMV, o que também indicou a existência de diversos eventos de 

recombinação. Os resultados indicam que a região central do continente africano 

é um centro de diversidade genética viral para begomovírus (NDUNGURU et al., 

2005). 

Andrade et al. (2006) descreveram a espécie Tomato yellow spot virus (ToYSV) 

em tomate, mas que filogeneticamente estava próxim aos vírus isolados de Sida 

sp. (SiMoV, SimMV e SiYMV). Apesar disso, o ToYSV foi capaz de formar 

pseudo-recombinantes com vírus de tomate. Pseudo-recombinantes infectivos 

formados entre o DNA-A de ToYSV e o DNA-B de Tomato crinkle leaf yellows 

virus (TCrLYV) induziram sintomas severos em N. benthamiana. Esse potencial 

para formar pseudo-recombinantes foi, em parte, atribuído ao fato de que a 

origem de replicação de ambos os componentes possui a sequência do sítio de 

ligação da Rep idêntica. Contudo, esse não foi o caso para outro pseudo-

recombinante viável formado entre o DNA-A de Tomato golden mosaic virus 

(TGMV) e o DNA-B de ToYSV, os quais possuem a sequência do sítio de ligação 

da Rep diferente. Estes resultados reforçam a idéia que a formação de pseudo-

recombinantes viáveis não se baseia apenas nas relações filogenéticas e nas 

sequências conservadas dos itrons. 
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ABSTRACT 

The Begomovirus (Fam. Geminiviridae) includes species that have circular single-

stranded DNA genome. The begomoviruses have economic importance because 

of the high losses caused, mainly in tropical and subtropical regions. In addition, 

several species of begomoviruses have been isolated from weeds plants and 

these plants could act as a natural reservoir. Diseases caused by them in Brazil 

reached higher levels of incidence and severity after introduction of biotype B of 

the whitefly (Bemisia tabaci). The whitefly has a wide host range, facilitating the 

transfer of begomoviruses from weeds to cultivated plants. Begomoviruses were 

detected in four plants of cassava in Bahia. The presence of begomoviruses in 

cassava in Brazil was not reported until now, making its characterization 

necessary. The partial sequence of DNA-A of the isolates obtained from these 

plants indicated the presence of two species possible. The isolates BGV-90 and 

BGV-1209 share 93 and 95 % identity with Leonurus mosaic virus (LeMV), 

respectively. The isolates BGV-520 and BGV-1363 share 95 and 90 % identity 

with Passionfruit severe leaf deform virus (PSLDV). Partial molecular identification 

of begomoviruses in weeds associated with cassava indicated a large number of 

species. In twelve samples, we found possibly six species already described in 

Brazil and two isolates, P-175 and P-271 could represent new species. The 

detection of LeMV in Leonurus plants and two species of passion fruit show that 

the virus is present in cassava plantations. Furthermore, the analyzes show that 

passion fruit can be host of both virus, LeMV and PSLDV. 

Keywords: Cassava, Geminivirus, detection. 
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INTRODUÇÃO 

O gênero Begomovirus pertence à família Geminiviridae, e inclui as 

espécies economicamente mais importantes (Stanley et al., 2005). Os geminivírus 

possuem um  genoma de DNA fita simples circular de aproximadamente 2.600 

nucleotídeos, encapsidados em uma partícula icosaédrica geminada (Stanley et 

al., 2005). O gênero Begomovirus inclui os vírus com um ou dois componentes 

genômicos que infectam plantas dicotiledôneas e são transmitidos pela mosca-

branca, Bemisia tabaci (Hemíptera: Aleyrodidae) (King et al., 2012). 

Os begomovírus possuem grande importância econômica, principalmente 

em regiões tropicais e subtropicais, sendo uma das maiores ameaças à 

agricultura nestas regiões (Morales & Anderson, 2001; Monci et al., 2002; 

Briddon, 2003; Were et al., 2004). A emergência de novas espécies de 

begomovírus infectando tomateiros nas Américas (Polston & Anderson, 1997; 

Ribeiro et al., 2003; Morales & Jones, 2004;) veio ressaltar de forma dramática o 

impacto causado por esses patógenos à agricultura. 

No caso do tomateiro, a explosão de begomovírus no Brasil se deu após a 

introdução do biótipo B da mosca branca, que se adaptaram bem as condições de 

clima e ao tomateiro, devido a sua ampla gama de hospedeiros, foi a responsável 

por introduzir no tomateiro, os begomovírus presentes nas espécies silvestres e 

daninhas nativas (Andrade et al., 2006). 

Fato similar ocorreu com a mandioca na África, atualmente hospedeira de 

um complexo de begomovírus que causam o mosaico da mandioca (Cassava 

Mosaic Disease, CMD). Apesar da mandioca ser originária do Brasil e cultivada 

em todas as regiões do país, fato similar ainda não ocorreu. A ausência de 

begomovírus em mandioca na América do Sul parece ser devida à inabilidade da 

mosca-branca, B. tabaci em colonizar eficientemente a mandioca (Costa & 

Russell, 1975; Bellotti & Arias, 2001). Contudo, há relatos de colonização de 

mandioca pelo biótipo B de B. tabaci no Brasil e em países da América Central 

(Oliveira & Lima, 2006; Vasquez et al., 1995; Brown et al., 1995), bem como 

estudos que demonstram a capacidade de populações de B. tabaci provenientes 

de hospedeiros alternativos em se adaptar a mandioca (Carabali et al., 2005). 

Estas evidências permitem afirmar que a mandioca pode futuramente ser um 

hospedeiro adequado para B. tabaci, e a partir deste evento, possa-se iniciar a 
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introdução de begomovírus presentes em espécies cultivadas ou daninhas na 

cultura da mandioca. 

Recentemente, quatro acessos (90, 520, 1209 e 1363) do Banco Ativo de 

Germoplasma (BAG-mandioca) de Cruz das Almas, apresentando sintomas de 

infecção viral foram analisados por RCA-PCR, confirmando a presença de 

begomovírus nestes acessos, um fato inédito no Brasil. Diante desta descoberta, 

o objetivo deste trabalho foi realizar a identificação molecular parcial deste(s) 

begomovírus, bem como identificar begomovírus presentes em plantas daninhas 

associadas à cultura da mandioca. 
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MATERIAIS E MÉTODOS  

Coleta e extração de DNA de mandioca 

Foram coletados em 2012 amostras foliares de cinco acessos de mandioca 

(90, 520, 1209 e 1363) que fazem parte do Banco Ativo de Germoplasma (BAG) 

da Embrapa Mandioca e Fruticultura (CNPMF) (Tabela 1). Todos os acessos 

apresentavam sintomas de infecção viral (Figura 1). 

O DNA total foi extraído seguindo a metodologia proposta por Dellaporta et 

al., (1983). Cerca de 0,5 g de folhas foram maceradas em nitrogênio líquido. O 

tecido triturado foi transferido para tubos de microcentrífuga de 1,5 mL contendo 

750 µl de tampão de extração (50 mM Tris-HCl pH 7,5, 500 mM de NaCl, 50 mM 

de EDTA, 10 mM 2-mercaptoetanol,  20% de SDS). O tubo foi agitado em vortex 

durante 2 minutos e incubado à temperatura de 65ºC durante 15 min. 

Subsequentemente, 1 volume (V) de clorofórmio:álcool iso-amílico (24:1) foi 

adicionado a cada tubo. Em seguida agitou-se por 2 minutos, centrifugou-se a 

10.000 rpm durante 10 minutos, e o sobrenadante foi transferido para um novo 

tubo. O DNA foi precipitado pela adicão de um volume de isopropanol e 

centrifugado a 10.000 rpm durante 10 minutos. O sedimento foi lavado com 500 

µL de etanol a 70%, e ressuspendido em 100 µL de TE (Tris-HCl 10nM, pH 8,0; 

EDTA 1mM) com RNase A. A qualidade do DNA foi verificada por eletroforese em 

gel de agarose 1 %. 

 

Figura 1: Acessos de mandioca do BAG com suspeita de infecção por begomovírus. (A) 

BGM – 90, (B) BGM – 520, (C) BGM – 1209, (D) BGM – 1362, (E) BGM - 1363. 

A 

B  D 

C E 
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TABELA 1: Acessos de mandioca infectados com begomovírus analisados 

durante o desenvolvimento deste trabalho. 

 

Acessos Variedade Origem 

BGM - 90 Híbrido 049/71A Itabuna-BA 

BGM - 520 Vassourinha 1 Viçosa-MG 

BGV-1209 Dinheiro Iapoc-AP 

BGV - 1362 Cambadinha Desterro-PB 

BGV - 1363 Sem nome Desterro-PB 

 

Coleta e extração do DNA de plantas daninhas 

Foram coletadas 23 plantas daninhas presentes em plantios de mandioca 

em dois estados do Brasil: sendo 18 (dezoito) na Bahia (Cruz das Almas e Vitória 

da Conquista) e 5 (cinco) no Paraná (Paranavaí). Todas as plantas apresentavam 

sintomas típicos de infecção por begomovírus, incluindo clorose, distorção foliar, 

mosaico e clareamento das nervuras (Figura 2). 

O DNA total foi extraído utilizando o protocolo descrito por Doyle & Doyle 

(1987). Macerou-se cerca de 300 mg de folha em almofariz na presença de 

nitrogênio líquido, transferindo-se em seguida para microtubos de 2,0 mL. Em 

seguida adicionou 1000 mL do tampão de extração (2% CTAB; 1,4 M NaCl; 0,1 M 

Tris-HCl (pH 8,0); 20 mM EDTA, pH 8,0; 1% polivinilpirrolidona; 0,4% 2-

mercaptoethanol), homogeneizou em vortex suavemente durante 5 minutos e 

incubou em banho-maria a 65ºC por 15 minutos. Posteriormente, adicionou-se 

700 µL de clorofórmio:álcool isoamílico (24:1), a amostra foi misturada até formar 

uma emulsão que foi então centrifugada por 10 minutos a 10.000 rpm. O 

sobrenadante foi transferido para novo tubo, adicionou-se novamente 700 µL de 

clorofórmio:álcool isoamílico (24:1), seguido por uma homogeneizacão e 

centrifugacão por 10 minutos a 10.000 rpm. O DNA foi precipitado pela adicão de 

450 µL de álcool isopropilíco gelado, seguido da centrifugação por 10 minutos a 

10.000 rpm. O DNA foi ressuspendido em 600 µL de tampão TE (Tris-HCl 10 nM, 

pH 8,0; EDTA 1mM), seguido pela adicão de 200 µL de acetato de amônio a 7,5 
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M, homogeneizado suavemente por inversão e incubado no gelo por 15 minutos. 

Em seguida realizaou-se uma centrifugacão por 15 minutos a 10.000 rpm, o 

sobrenadante transferido para novos tubos. Adicionou-se 800 µL de etanol 

absoluto e incubou-se por 1 hora a - 20ºC. Após uma centrifugação por 10 

minutos a 10.000 rpm o pellet foi lavado duas vezes com 500 µL etanol 70% e 

ressuspendido em 100 µL de TE com RNAse e incubou em estufa a 37ºC por 1 

hora, e o DNA armazenado a – 20ºC.  

 

 
Figura 2: Plantas daninhas apresentando sintomas de mosaico amarelo, redução 

foliar e bolhosidade em decorrência da infecção por begomovírus. (A) Ipomea, (B) 

Leonurus e (C) Solanum. 

 

Amplificação do DNA via RCA  

O DNA total extraído de plantas de mandioca e plantas daninhas foi 

utilizado para a amplificação do DNA genômico de begomovirus pela técnica de 

amplificação por círculo rolante (RCA) utilizando-se o Kit Illustra Templiphi 

amplification Kit (GE Healhtcare), como segue: em um microtubo foram 

adicionados 1 µL do DNA total, 5 µL do tampão de amostra, em seguida 

aquecidos a 95 ºC durante 3 minutos, sendo transferidas imediatamente para o 

gelo. Em seguida foram adicionados 5 µL de tampão de reação e 0,2 µL de 

mistura contendo a polimerase (DNA polimerase Phi29) e hexâmeros aleatórios. 

A reação foi incubada por 18 horas a 30ºC, seguido da inativação da enzima a 

65ºC por 10 minutos. A qualidade e uma estimativa da quantidade dos produtos 

de RCA foram analisadas por eletroforese. 

 

A B

A 

C 
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Amplificação do fragmento viral por PCR 

A detecção da presença de begomovirus nas amostras de mandioca e 

plantas daninhas foi realizada via Reação em Cadeia da Polimerase (PCR), 

utilizando primers universais para begomovírus, PALv1978 e PARc496 (ROJAS et 

al., 1993). Inicialmente utilizou-se como molde o DNA total (100 ng), entretanto 

devido a ineficiente amplificação do fragmento por PCR com o DNA total, passou-

se a utilizar o DNA viral amplificado por RCA como molde para as reações de 

PCR. A presença de um fragmento esperado de 1100 pb foi confirmada por meio 

de eletroforese em gel de agarose a 1 % em TAE 0,5 X. O fragmento ampllificado 

foi então purificado do gel de agarose utilizando o Kit Ilustra PCR and GEL 

purification (GE Healhtcare) de acordo com as especificações do fabricante. A 

qualidade e concentração do DNA foram avaliadas em gel de agarose a 1%. 

 

Sequenciamento e análise genômicas 

Os fragmentos de PCR, foram purificados e sequenciados na Macrogen 

Inc. (Coréia do Sul) utilizando os primer PALv1978 (F) e PARc496 (R). A 

sequência consenso de cada isolado foi obtida pelo alinhamento das sequências 

F e R geradas pelo programa SeqAssem. O programa Blastn 

(http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi) foi utilizado para a identificação de 

sequências similares no banco de dados, GenBank. As sequências parciais de 

nucleotídeos do DNA-A dos diferentes isolados virais foram analisadas, 

comparadas entre si e alinhadas utilizando o programa Clustal W (Thompson et 

al., 1994). Árvores filogenéticas foram construídas com o programa MEGA 5 

(Tamura et al., 2011), usando o algoritmo de Neighbor-Joining com 10000 

bootstrap de repetições. 
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RESULTADOS  
 

Identificação molecular parcial de begomovírus presentes em  Manihot 

esculenta  

Durante o processo de indexação do BAG de mandioca do CNPMF 

realizado em 2009, nos acessos 90, 520, 1209, 1362 e 1363 (Híbrido 049/71A, 

Vasourinha 1, Dinheiro, Mandioca cambadinha e sem nome) foi possível detectar 

o vírus do mosaico comum (Cassava commom mosaic virus, CsCMV) em todos 

os cinco acessos, através da ELISA-indireto, do vírus do mosaico das nervuras 

(Cassava vein mosaic virus, CsVMV) nos acessos 520, 1209, 1362 e 1363 e 

fitoplasma nos acessos 520, 1209, 1362, via técnica da PCR.  

Além destes patógenos, foi detectado por RCA-PCR a presença de 

begomovírus nestes cinco acessos, fato ainda não relatado no Brasil. Visando a 

identificação molecular e a consequente identificação da(s) espécie(s) de 

begomovírus presentes, foi feito a amplificação do DNA genômico destes vírus 

pela técnica de amplificação por círculo rolante (RCA) (Figura 3A).  

Entretanto, devido a dificuldades no processo de clonagem (baixa 

quantidade de DNA viral amplificado que dificultava o processo de digestão por 

enzima de restrição), optou-se por utilizar o DNA viral amplificado por RCA como 

molde para a obtenção de um fragmento do genoma viral via PCR. A região 

genômica amplificada para a análise corresponde à parte do gene que codifica a 

proteína associada à replicação (Rep), a região comum e parte da proteína 

capsidial (CP).  

Utilizando o DNA viral amplificado via RCA como molde na reação de PCR 

foi possível amplificar um fragmento de aproximadamente 1100 pb dos cinco 

isolados de mandioca: 90, 520, 1209, 1362 e 1363 (Figura 3B). Os fragmentos 

foram purificados e sequenciados, exceto o isolado do acesso 1362 cuja 

sequência não tinha boa qualidade e não foi utilizada neste trabalho. As 

sequências dos isolados passaram a ser denominados de BGV-90, BGV-520, 

BGV-1209 e BGV-1363. 

90 

1363 
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Figura 3: (A) Amplificação do DNA genômico de begomovírus via RCA (seta) dos 

acessos de mandioca sintomáticas. (B) Amplificação por PCR de um fragmento 

de aproximadamente 1100 pb utilizando o DNA  amplificado por RCA dos acessos 

de mandioca. M, marcador de peso molecular 1 Kb, (-) controle negativo, (+) 

controle positivo oriundo de uma planta daninha. 

  

A análise comparativa das sequências mostrou que os isolados BGV-90 e 

BGV-1209 possuem  uma identidade de 96% entre si, enquanto que os isolados 

BGV-520 e BGV-1363 compartilham identidade de 91% (Tabela 2). Em 

contrapartida, os isolado BGV-90 e BGV-1209 apresentou 74% e 78% de 

identidade com os isolados BGV-520 e BGV-1363, respectivamente. 

Considerando a sequência parcial de nucleotídeos do DNA-A e usando o 

programa BLASTn para a busca de sequências similares no GeneBank, os 

isolados BGV-90 e BGV-1209 apresentaram uma alta identidade com o Leonurus 

mosaic virus (LeMV) e Tomato yellow spot virus (ToYSV), com 95/94% e 93/92%, 

respectivamente (Tabela 2). Ao realizar a comparação das sequências dos 

isolados BGV-520 e BGV-1363 com as disponíveis no banco de dados 

(GenBank), estes apresentaram maior identidade com o  Passionfruit severe leaf 

distortion virus (PSLDV), com 95 e 90 %, respectivamente (Tabela 2).  

Os isolados em estudo provavelmente pertencem as espécies próximas 

pela identidade apresentada. De acordo com o 9º relatório do ICTV, isolados cuja 

identidade de sequências do DNA-A completo seja superior a 89% são 

considerados da mesma espécie (King et al., 2012). Porém pelo fato de termos 
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apenas sequências parciais, não podemos afirmar que os isolados BGV 90/BGV-

1209 e BGV-520/BGV-1363 são isolados de uma mesma espécie. Da mesma 

forma, não é possível afirmar que os isolados BGV 90/BGV-1209 e BGV-

520/BGV-1363 sejam isolados do LeMV/ToYSV e PSLDV, respectivamente.   

 

TABELA 2: Percentual de identidade entre sequências parciais de nucleotídeos 

do DNA-A dos begomovirus presentes nos acessos de mandioca e outras 

espécies de begomovírus. 

 

 BGV 90 BGV-520 BGV-1209  BGV-1363 

BGV 90 -    

BGV-520 74 -   

BGV-1209  96 78 -  

BGV-1363 74 91 78 - 

LeMV 93 56 95 55 

SiMoV 75 58 79 54 

SiMMV 75 58 79 54 

OMoV 75 58 79 55 

EuMV 50 52 51 47 

CiLCrV 60 54 60 51 

ToYSV 92 74 94 74 

ToRMV 71 57 70 54 

ToYVSV 65 66 66 63 

ToMLCV 62 83 62 84 

PSLDV 74 95 78 90 

PYMPV 58 78 57 75 

ACMV 58 54 51 50 
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 Análises filogenéticas baseadas na sequência parcial de nucleotídeos do 

DNA-A permitiu agrupar os isolados de acordo com a região geográfica e com 

base em seus hospedeiros. Esta análise indicou que os isolados de mandioca 

formaram dois grupos distintos (Figura 4). Os isolados BGV-90 e BGV-1209 foram 

colocados em um grupo, com 99 % de valor de boostrap, que inclui dois 

begomovírus infectando plantas daninhas: Leonurus no Brasil e Paraguai (LeMV) 

e Sida no Brasil (SiMoV) e dois begomovírus infectando plantas cultivadas no 

Brasil: ToYSV, que infecta tomateiro e Okra mottle vírus (OMoV), que infecta 

quiabo. Os isolados BGV-520 e BGV-1363 formaram outro grupo, com 96 % de 

valor de boostrap, se posicionando próximo ao PSLDV e com outros begomovírus 

isolados de plantas cultivadas, especialmente solanáceas, encontrados na 

América do Sul e Central e um begomovírus infectando planta daninha do gênero 

Sida (Sida yellow mosaic virus, SiYMV). 

As sequências genômicas parciais dos isolados de mandioca quando 

comparadas entre si revelaram que provavelmente se tratam de duas espécies 

distintas, uma presente nos acessos 90 e 1209 e outra nos acessos 520 e 1363. 
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Figura 4. Árvore filogenética obtida a partir do alinhamento da sequência parcial 

do DNA-A dos isolados de mandioca e outras espécies de begomovírus de 

diferentes hospedeiros. Foi utilizado o programa Mega 5.0 (Tamura et al., 2011), 

método “Neighbor-Joining” e bootstrap com 10000 repetições. 

 

Identificação molecular parcial de begomovírus infectando plantas daninhas 

associados à cultura da mandioca 

Diante de inúmeras evidências de que atualmente os begomovírus 

presentes nas plantas cultivadas tem sua origem nas plantas daninhas, foram 

coletadas plantas daninhas apresentando sintomas típicos de begomovírus em 

cultivos de mandioca nos estados brasileiros da Bahia e Paraná. No total, vinte e 

três amostras de plantas daninhas foram coletadas e testadas, detectando 

begomovírus em dezenove amostras. Neste trabalho foram utilizadas treze 

amostras, cujo fragmento do genoma sequenciado apresentou boa qualidade 

para as análises (Tabela 3). 



40 

 

Tabela 3: Plantas daninhas coletadas em regiões produtoras de mandioca, e 

avaliadas neste trabalho. 

 

 

O DNA total extraído das amostras de plantas daninhas foi utilizado para a 

amplificação do genoma via RCA (Figura 5A), que por sua vez, foi utilizado como 

ISOLADOS 
NOME 

COMUM 
HOSPEDEIRO FAMÍLIA LOCALIZAÇÃO ANO 

1. P-144 Siratro 
Macroptilium 

atropurpureum 
(DC.) urb. 

Fabaceae 
Cruz das 
Almas-BA 

2011 

2. P-145 Mussambê 
Cleome 

gynandra L. 
Cleomaceae 

Cruz das 
Almas-BA 

2011 

3. P-146 
Erva – de – 

Macaé 
Leonurus 
sibiricus 

Lamiaceae Paranavai-PR 2011 

4. P-173 
Picão-
grande 

Blainvillea 
acmella (L.) 

philipson 
Asteraceae 

Cruz das 
Almas-BA 

2011 

5. P-175 
Corda – de 

– viola 
Ipomoea 
purpurea 

Convolvulaceae 
Cruz das 
Almas-BA 

2011 

6. P-176 Leiteira 
Euphorbia 

heterophylla L. 
Euphorbiaceae 

Cruz das 
Almas-BA 

2011 

7.P-269 Maracujá 
Passiflora 

edulis 
Passifloraceae 

Livramento de 
Nossa Senhora-

BA 
2013 

8.P-270 
Não 

identificada 
Não 

identificada 
Não identificada 

Vitória da 
Conquista-BA 

2010 

9. P-271 Malva 
Sidastrum 

micranthum 
Malvaceae 

Vitória da 
Conquista-BA 

2010 

10.P-273 Maracujá 
Passiflora 
cincinnata 

Passifloraceae 
Vitória da 

Conquista-BA 
2010 

11. P-275 Guanxuma 
Sida 

rhombifolia L. 
Malvaceae Paranavai-PR 2011 

12. P-276 Guanxuma 
Sida 

rhombifolia L. 
Malvaceae Paranavai-PR 2011 

13. P-278 Leiteira 
Euphorbia 

heterophylla L. 
Euphorbiaceae Paranavai-PR 2011 
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molde nas reações de PCR, sendo possível amplificar um fragmento de 

aproximadamente 1100 pb (Figura 5B), que foi sequenciado. 

Análises comparativas da sequência parcial do DNA-A dos isolados em 

estudo com o banco de dados (GenBank), indicou que os treze isolados 

provavelmente correspondem a seis diferentes espécies de begomovírus, visto 

que os valores de identidade estão entre 93 e 99%, com exceção dos isolados P-

175 e P-271, que apresentaram valores abaixo de 89%, e com isso podem 

representar novas espécies (Tabela 4). 

O isolado P-144 de Macroptilium atropurpureus correspondeu a um isolado 

de Cowpea golden mosaic virus (CGMV), com 94% de identidade com o DNA-A 

de um isolado CGMV do Brasil.  

O isolado P-145 obtido de Cleome gynandra L., correspondeu ao isolado 

Cleome leaf crumple virus (ClLCrV), com 93% de identidade com um isolado 

CILCrV do Brasil. Recentemente, um novo begomovírus, Cleome leaf crumple 

virus (ClLCrV) foi encontrado infectando plantas daninhas do gênero Cleome no 

estado do Mato Grosso do Sul (Paprotka et al., 2010). 

Os isolados P-146 (Leonurus sibiricus), P-269 (Passiflora edulis), P-270 

(hospedeiro não identificado) e P-273 (Passiflora cincinnata) apresentaram maior 

identidade de sequência com LeMV, com 94%, 94%, 95% e 94%, 

respectivamente. Esta informação reforça a hipótese de que o BGV-90 e BGV-

1209 possam realmente ter como hospedeiras o L. sibiricus e alguma espécie de 

maracujá, possivelmente uma espécie de maracujá selvagem. Neste contexto, o 

maracujá pode também ser o hospedeiro dos isolados BGV-520 e BGN 1363 que 

apresentam alta identidade com o PSLDV, uma espécie de begomovírus 

identificado em maracujá, mas que apresenta maior identidade de sequências 

com begomovirus de tomateiro (ToCMoV e ToYSV) (Ferreira et al., 2010). 

O isolado P-173 de Blainvillea acmella, correspondeu ao isolado Blainvillea 

yellow spot virus (BIYSV), com 96% de identidade. Os isolados P-176 e P-278 

obtidos de Euphorbia heterophylla tiveram alta identidade com o isolado 

Euphorbia yellow mosaic virus (EuYMV), com 99% e 96% de identidade, 
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respectivamente. Os isolados P-275 e P-276 oriundos de Sida rhombifolia L., 

apresentaram maior identidade com SiMMV, com 97% e 93%, respectivamente. 

 

 

Figura 5: (A) Amplificacão do DNA genômico de begomovírus (seta) via RCA das 

plantas daninhas sintomáticas. (B) Amplificação por PCR do fragmento de 

aproximadamente 1100 pb das plantas daninhas coletadas em áreas de cultivo de 

mandioca. M, marcador de peso molecular 1 Kb. 

 

 

TABELA 4: Espécies de begomovirus que apresentaram maior identidade com os 

isolados de begomovirus presentes nas plantas daninhas coletadas em cultivo de 

mandioca e nos acessos de mandioca analisados. 

 

ISOLADO 
BEGOMOVÍRUS COM 

MAIOR IDENTIDADE 

ACESSOS 

90/1209 

ACESSOS 

520/1363 

P-144 CaGMV (94%) 67/69% 62/64% 

P-145 CILCrV (93%) 66/67% 64/63% 

P-146 LeMV (94%) 93/98% 66/67% 

P-173 BIYSV (96%) 50/50% 54/50% 

P-175 CILCrV (82%) 61/59% 52/51% 

P-176 EuYMV (99%) 64/60% 63/58% 

P-269 LeMV (94%) 92/98% 65/68% 

P-270 LeMV (95%) 95/98% 68/69% 

P-271 SiCmMV (81%) 79/75% 69/69% 

P-273 LeMV (94%) 89/97% 65/66% 

P-275 SiMMV (97%) 70/75% 69/62% 

P-276 SiMMV (93%) 72/76% 66/63% 

P-278 EuYMV (96%) 58/61% 63/56% 
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O isolado P-175 de Ipomoea purpurea é uma possível representante de 

uma nova espécie, que foi mais estritamente relacionada com o isolado ClLCrV 

(82% de identidade). Uma outra possível nova espécie é representada pelo 

isolado P-271 de Sidastrum micranthum, que foi mais relacionada ao isolado Sida 

commom mosaic virus (81% de identidade). Entretanto, para se confirmar que 

estes dois isolados correspondem mesmo a novas espécies será necessário obter 

a sequência completa do DNA-A, e esta deverá possuir menos que 89% de 

identidade com espécies já caracterizadas (King et al., 2012). 

A partir das análises filogenéticas, os isolados detectados nas plantas 

daninhas foram posicionados em cinco grupos distintos (Figura 6). Os isolados 

presentes no grupo I (P-175, P-145) se agruparam apenas com o CILCrV, em um 

ramificação distante do restante das espécies, indicando que estes dois isolados 

tem um relacionamento com o ClLCrV, apesar do isolado P-175 apresentar uma 

menor identidade a nível de sequência. De forma similar, os isolados presentes 

no grupo II (P-176 e P-278) se agruparam apenas com o EuYMV, evidenciando 

um maior distanciamento dos outros. 

No grupo III, encontram-se os isolados P-275 e P-276, junto a begomovírus 

isolados do tomateiro (ToRMV e ToSRV), mas que já foram detectados 

naturalmente infectando plantas daninhas (Fernandes et al., 2006; Barbosa et al. 

2009), além do SiMMV, isolado de S. micranta. 

O grupo IV incluiu os isolados P-146, P-269, P-270, e P-273, os 

identificados em mandioca (BGV-90 e BGV-1209), o ToYSV que apesar de 

também ter sido identificado em tomateiro, originou-se de um evento de 

recombinação entre um vírus proveniente de Sida e um outro parental ainda 

desconhecido (Andrade et al., 2006).  

O grupo V encontra os isolados P-144 e P-173 com outros begomovírus 

que foram isolados das mesmas espécies de plantas daninhas que eles foram, 

evidenciando que estas espécies são especificas dessas plantas. O único isolado 

que foi posicionado em um ramo isolado foi o P-271, que está próximo ao 

SiCmMV, que também foi isolado de Sida. Este fato reforça a possibilidade de se 

configurar em uma nova espécie de begomovírus. 
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Figura 6: Árvore filogenética obtida a partir do alinhamento da sequência parcial 

do DNA-A dos isolados de begomovirus de plantas daninhas, de mandioca e com 

outras espécies de begomovírus de diferentes hospedeiros. Foi utilizado o 

programa Mega 5.0 (Tamura et al., 2011), método “Neighbor-Joining” e bootstrap 

com 10000 repetições. Begomovírus usados nas análises (Silva et al., 2012): 

Blainvillea yellow spot virus (BlYSV); Cleome leaf crumple virus (ClLCrV); 

Euphorbia yellow mosaic virus (EuYMV); Okra mottle virus (OmoV); Passionfruit 

severe leaf distortion virus (PSLDV); Sida common mosaic virus (SiCmMV); Sida 

mosaic Brazil virus (SiMBV); Sida micrantha mosaic virus (SiMMV); Sida mottle 

virus (SiMoV); Sida yellow leaf curl virus (SiYLCV); Sida yellow mosaic virus 

(SiYMV); Soybean blistering mosaic virus (SoBlMV); Tomato chlorotic mottle virus 

(ToCMoV); Tomato common mosaic virus (ToCmMV); Tomato golden mosaic 

virus (TGMV); Tomato rugose mosaic virus (ToRMV); Tomato severe rugose 

(ToSRV); Tomato yellow vein streak virus (ToYVSV); Macroptilium golden mosaic 

virus (MaGMV); Pepper golden mosaic virus (PepGMV); Rhyncosia golden mosaic 

Sinaloa virus (RhGMSV); Squash mild leaf curl virus (SqMLCV); Euphorbia 

mosaic virus (EuMV); Cowpea Golden mosaic virus (CaGMV); Tomato mottle leaf 

curl virus (ToMLCV); Tomato yellow spot virus (ToYSV); Tomato yellow vein 

streak virus (ToYVSV); Potato yellow mosaic Panama virus (PYMPV); Potato 

yellow mosaic virus (PYMV); Cabbage leaf curl virus (CaLCuV); Cabbage leaf curl 

Jamaica virus (CaLCuJV); Tomato mild yellow leaf curl Aragua virus 

(ToMYLCAV); Cotton leaf curl virus (CLCrV); Corchorus yellow spot virus 

(CoYSV).  
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DISCUSSÃO 
 

O presente trabalho descreve pela primeira vez no Brasil a identificação 

molecular parcial de begomovírus isolado de mandioca. Apesar dos begomovírus 

no Brasil serem um grande problema fitossanitário nas culturas do tomateiro e do 

feijoeiro, a identificação de geminivírus em outros hospedeiros, como a mandioca, 

é de grande importância. Isso demonstra a rápida evolução e adaptação das 

espécies dessa família a novos hospedeiros. Isso também pode ser um indício de 

que o biótipo B de Bemisia tabaci presente no Brasil está se adaptando a 

mandioca. Estudos demonstram a capacidade de populações B. tabaci 

provenientes de hospedeiros alternativos em se adaptar a mandioca (Carabali et 

al., 2005). 

A análise das sequências parciais do DNA-A dos isolados BGV-90 e BGV-

1209  apresentaram maior identidade com o LeMV, um begomovírus presente em 

plantas daninhas e cultivadas. Leonurus mosaic virus – LeMV é, até o presente 

momento, a única espécie de Begomovirus formalmente registrada nesta 

hospedeira no Brasil (Faria & Maxwell, 1999; Colariccio et al., 2007). Ele  foi o 

begomovirus mais frequente nas amostras coletadas em áreas com plantios de 

mandioca. Estes dados reforçam a capacidade de begomovirus em se adaptar a 

diferentes hospedeiros, visto que a mandioca, o Leonurus e o maracujá 

pertencem a famílias botânicas distintas. A possibilidade de que begomovírus 

passem a ser um grande problema fitossanitário em plantas de mandioca num 

futuro próximo não deve ser descartada. 

Os isolados BGV-520 e BGV-1363 mostraram alta identidade de sequência 

com PSLDV (95% e 90%), vírus recentemente encontrado infectando 

maracujazeiro no Brasil. O PSLDV infecta com tanta eficiência espécies de 

solanáceas, mas não o tomateiro, sugerindo que durante o processo evolutivo ele 

pode ter se adaptado ao maracujazeiro e/ou perdido a capacidade de infectar o 

tomateiro (Ferreira et al., 2010). Fato similar pode ocorrer com begomovírus em 

mandioca no Brasil. 

As 13 espécies de plantas daninhas constatadas como hospedeiras de 

Begomovirus neste trabalho estão distribuídas em oito famílias botânicas: 

Fabaceae, Cleomaceae, Lamiaceae, Convolvulaceae, Euphorbiaceae, 
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Passiloraceae e Malvaceae. A infecção por Begomovirus têm sido considerada 

muito frequente na maioria dessas espécies.  Neste trabalho detectou-se seis 

espécies diferentes de Begomovirus nas plantas analisadas. Resultados similares 

já foram encontrados, espécies de plantas invasoras das famílias Malvaceae, 

Euphorbiaceae, Lamiaceae, Cleomaceae e Fabaceae têm sido relatadas como 

hospedeiras de begomovírus em vários países (Morales & Anderson, 2001), 

inclusive no Brasil (Assunção et al., 2006). 

Plantas daninhas têm chamado a atenção de pesquisadores porque 

servem como reservatórios para vários geminivírus e, assim, atuam como 

hospedeiros adequados para recombinação gênica dos vírus. Como muitas 

plantas daninhas são perenes, elas podem manter populações virais na 

entressafra (Assunção et al., 2006).  

Em estudos recentes com plantas de Cleome e plantas daninhas 

leguminosas da família Fabaceae observou-se fortes evidências de eventos de 

recombinação entre os vírus estudados. No trabalho com a Cleome affinis, 

apenas um vírus (Cleome leaf crumple vírus, ClLCrV) foi encontrado, porém 

múltiplos eventos de recombinação foram detectados, sugerindo que C. affinis 

pode agir como uma fonte de novos vírus para as plantas cultivadas (Silva et al., 

2011). Já no estudo com daninhas leguminosas seis espécies virais foram 

encontradas, sendo quatro espécies novas e ainda evidências de recombinação. 

Os resultados indicam que as plantas daninhas leguminosas da família Fabaceae 

são reservatórios de vários begomovírus no Brasil, e podem desempenhar um 

papel significativo nas suas epidemias tanto como fonte de inóculo quanto como 

fontes de novos vírus (Silva et al., 2012). 

A detecção de isolados de begomovírus com elevada identidade com o 

LeMV tanto nas plantas daninhas como nas cultivadas (maracujá) coletadas em 

áreas de mandioca, evidência que estes vírus estão próximos a mandioca, e que 

a mosca-branca, mesmo que de forma isolada, é capaz de introduzi-los. 

A identificação molecular parcial de begomovírus presentes em plantas 

daninhas coletada em plantios de mandioca reforça dados de levantamentos já 

realizados no Brasil, de que existe uma grande diversidade de espécies de 

begomovírus infectando estas plantas, e que tem sido introduzido em espécies 

cultivadas pela mosca-branca. Diferentes espécies de plantas invasoras como: 
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Cleome affinis D.C., Cnidoscolus urens (L.), Macroptillium lathyroides (L.), 

Leonurus sibiricus, Sida rhombifolia, Herissantia crispa (L.) Brizicky, Sida 

micrantha e S. Spinosa ( L.), Waltheria indica L. e Triumfetta semitriloba Jacq. têm 

sido relatadas como hospedeiras de begomovírus no Brasil, constituindo um 

importante reservatório de vírus que podem ser transmitidos para espécies 

cultivadas (Faria & Maxwell, 1999; Assunção et al., 2006). 
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CONCLUSÕES 

 Espécies de begomovírus foram encontradas em plantas de mandioca no 

Brasil. Uma amostragem realizada no Banco Ativo de Germoplasma de mandioca 

da Embrapa Mandioca e Fruticultura demonstrou a presença de duas possíveis 

espécies infectando acessos de mandioca. Análises comparativas da sequência 

parcial de nucleotídeo do DNA-A dos isolados coletados em mandioca (BGV 90, 

BGV-520, BGV-1209 e BGV-1363) apontam para a existência de duas espécies 

nestas plantas, sendo os isolados BGV 90/BGV-1209 com elevada identidade 

com o LeMV (93/95%) e os isolados BGV-520/BGV-1363 como elevada 

identidade com o PSLDV (95/90%).  

Seis espécies de begomovírus foram identificadas nas plantas daninhas 

associadas à mandioca, evidenciando uma grande diversidade de begomovírus 

presentes nelas. Quatro desses isolados apresentaram elevada identidade com 

os isolados BGV 90/BGV 1209 e com o LeMV. 

Os isolados P-175 e P-271 podem representar duas novas espécies de 

begomovírus, visto que, apresentaram identidade menor que 89%.  
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PERSPECTIVAS FUTURAS 

Em função dos resultados obtidos é importante uma análise futura de um 

número maior de plantas de mandioca na busca por outros begomovírus e a 

realização do sequenciamento completo do genoma A desses isolados e outros 

isolados para permitir uma classificação dos mesmos.   

 Outro aspecto que pode ser avaliado é o estudo de transmissão destes 

begomovírus pela mosca-branca para plantas de mandioca, com o intuito de 

melhor caracterizar biologicamente os isolados identificados. 

 Também é importante selecionar plantas com resistência para begomovirus 

pela sua inoculação com clones infecciosos de begomovírus via biobalística. 
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