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1 RESUMO 

Considerando o aumento de begomovírus e mosca-branca no campo o 

presente trabalho teve como objetivos a detecção, a caracterização molecular e a análise da 

diversidade genética de begomovírus em pimentão e tomateiro em diferentes municípios do 

Estado de São Paulo: Piraju, Tejupá, Santa Cruz do Rio Pardo, São Pedro do Turvo, São 

Miguel Arcanjo, Itapetininga, Lins, Sabino, Timburí, Iacanga, Pirajuí, Avaí, Reginópolis e 

Salto; a identificação de biótipos de B. tabaci por meio da amplificação do gene mitocondrial 

(citocromo oxidase I - mtCOI) seguido de seqüenciamento ou RFLP utilizando a enzima Taq I 

e a avaliação para resistência de acessos de Capsicum spp.  a dois isolados de ToSRV.   

A análise da variabilidade foi realizada por meio de seqüenciamento da 

região da capa protéica (DNA-A) com oligonucleotídeos universais e, paralelamente, as mesmas 

amostras foram testadas por amplificação por círculo rolante (RCA) sendo, posteriormente, 

clivadas com a enzima de restrição HpaII. Um total de 812 amostras foi analisado, sendo 709 de 

pimentão e 103 de tomate. Por PCR tradicional, foram detectadas positivas para presença de 

begomovírus 98 amostras provenientes de pimentão e 39 de tomateiro, e por RCA-PCR, foram 

332 e 82 respectivamente, evidenciando maior sensibilidade desta técnica. Dessas amostras, foram 

seqüenciadas 39 de pimentão e 25 de tomateiro, verificando-se ocorrência prevalente da espécie 

ToSRV no estado de São Paulo. Infecção mista com ToSRV e ToYVSV foi observada em 
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tomateiro. Por RCA-RFLP, foram observados quatro padrões de clivagem com a enzima HpaII e 

todos foram confirmados como sendo da espécie ToSRV, indicando variabilidade molecular intra-

específica. Para tomateiro, foram observados 18 padrões de restrição, dois idênticos aos 

verificados em plantas de pimentão indicando, possivelmente, infecção pelos mesmos isolados 

de ToSRV, porém, padrões distintos para ToSRV também foram observados, além do padrão 

referente à infecção mista de ToSRV e ToYVSV.   

O seqüenciamento de 17 amostras do gene mitocondrial (citocromo 

oxidase I) de B. tabaci e a análise do padrão de restrição com a enzima Taq I das demais amostras 

obtidas de moscas-brancas coletadas em áreas produtoras de pimentão e tomateiro indicaram 

somente a presença do biótipo B.  

A avaliação de 29 acessos de Capsicum spp. para resistência a dois 

isolados de ToSRV, um proveniente de pimentão e outro de tomateiro, indicou que o isolado 

proveniente de tomateiro é mais agressivo causando sintomas evidentes em 25 dos materiais 

testados. Para o isolado de pimentão, foram observados sintomas em somente 14 acessos.  O 

acesso de pimentão C. annuum, Catarino Cascabel do México, comportou-se como imune a 

ambos os isolados avaliados 30 dias após inoculação, podendo ser indicado para programas de 

melhoramento visando resistência ao ToSRV. 

Palavras Chave: Solanum lycopersicum, pimenta-hortícola, hortaliças, tolerância, rolling 

circle amplification (RCA) e biótipos de mosca-branca. 
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2 SUMMARY 

 

Considering the high incidence of begomoviruses and the whitefly on 

the field, the objetives of this work were to analyze the genetic diversity of begomoviruses 

infecting pepper and tomato plants in different counties of São Paulo State: Piraju, Tejupá, 

Santa Cruz do Rio Pardo, São Pedro do Turvo, São Miguel Arcanjo, Itapetininga, Lins, 

Sabino, Timburí, Iacanga, Pirajuí, Avaí, Reginópolis and Salto; the identification of biotypes 

of B. tabaci through the amplification of the mitochondrial gene (cytochrome oxidase I) 
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followed by sequencing the gene or analysis by RFLP using the enzyme TaqI and the 

evaluation of Capsicum spp. for the resistance source for two isolates of ToSRV.  

The coat protein from the DNA A of the begomovirus was amplified 

and sequenced, and the same samples were amplified by rolling circle amplification (RCA) 

followed by analysis by RCA-RFLP using the HpaII enzyme. A total of 812 samples were 

analyzed, 709 from pepper and 103 from tomato. By PCR, 98 samples from pepper and 39 

from tomato were positives for the presence of begomoviruses, while by RCA-PCR 332 and 

82 respectively. Thirty-nine samples from pepper and 25 from tomato were sequenced 

indicating the prevalence of the ToSRV species in São Paulo State. Mixed infections with 

ToSRV and ToYVSV were found in tomato plants. By RCA-RFLP four restriction profiles 

were found for ToSRV in pepper plants. In tomato 18 profiles were observed: two identical as 

observed for ToSRV in pepper, indicating possible infection with the same ToSRV isolates, a 

profile for ToSRV and ToYVSV mixed infections and also different profiles for ToSRV 

isolates didn’t found in pepper plants. 

The sequencing of 17 samples of B. tabaci mitochondrial citochrome 

oxidase I gene and analysis by Taq I digestion of whiteflies collected in growers areas of 

pepper and tomato indicated only the presence of the B biotype.   

The resistance of 29 genotypes of Capsicum spp. to two ToSRV 

isolates, one from tomato and another from pepper, indicated that the tomato isolate is more 

aggressive causing symptoms on 25 genotypes compared than to the pepper isolate that caused 

visualy symptoms in only 14 genotypes. C. annuum “Catarino Cascabel” from México not 

showed symptoms and was immune until 30 days after inoculation, to both isolates and can be 

indicated in breeding programs aiming the resistance to ToSRV.   

Key Word:  Solanum lycopersicum, chillies, vegetables, tolerence, rolling circle amplification 

(RCA) and whitefly biotypes. 
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3 INTRODUÇÃO E REVISÃO DE LITERATURA 

 

Atualmente, o tomateiro e o pimentão são as espécies mais conhecidas 

das hortaliças e consideradas entre as de maior importância econômica no mercado brasileiro. 

As doenças causadas por vírus de plantas provocam graves perdas 

econômicas nestas culturas em todo o mundo. Entre as viroses mais importantes estão aquelas 

ocasionadas pelos begomovírus (Família Geminiviridae) (Faria et al., 2000; Ribeiro et al., 

2003; Rojas et al., 2005). Atualmente, já foram descritas mais de 180 espécies de begomovírus 

no mundo, das quais 50 espécies podem infectar o tomateiro (Fauquet et al., 2008). No Brasil 

foram relatadas cinco espécies definitivas, além de seis espécies tentativas baseadas em 

sequências de genomas parciais (Castillo-Urquiza et al., 2008). Dentre as espécies descritas 

em tomateiro, somente duas foram verificadas em pimentão (Nozaki, 2007). 

Estes vírus são transmitidos pela mosca branca Bemisia tabaci. 

Existem aproximadamente 41 biótipos, sendo que até o presente somente dois (A e B) foram 

relatados no Brasil (Rabello et al., 2008). 

O presente trabalho teve como objetivos a detecção, a caracterização 

molecular e a análise da diversidade genética de begomovírus que infectam plantas de pimentão 

e tomateiro no estado de São Paulo, identificação de biótipos de mosca-branca, por meio da 
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amplificação do gene mitocondrial (citocromo oxidase I - mtCOI) seguido de seqüenciamento 

ou RFLP utilizando a enzima Taq I e a análise para a resistência ao ToSRV de diferentes acessos 

do gênero Capsicum spp..   

Para atingir estes objetivos a tese foi dividida em três capítulos na 

forma de artigos científicos, sendo o primeiro capítulo intitulado “Ocorrência e variabilidade 

genética de Begomovirus infectando solanáceas no estado de São Paulo” redigido 

conforme as normas da revista Summa Phytopathologica, o segundo capítulo intitulado “The 

B biotype of Bemisia tabaci is prevalent in vegetable growers areas of São Paulo State, 

Brazil ” redigido conforme as normas da revista Scientia Agrícola e o terceiro intitulado 

“Avaliação da resistência de genótipos de Capsicum spp. ao Tomato severe rugose virus – 

gênero Begomovirus” redigido conforme as normas da revista Summa Phytopathology. 

 

3.1 As culturas do pimentão e do tomateiro  

O pimentão pertence ao gênero Capsicum e o tomateiro ao gênero 

Solanum (antigo gênero Lycopersicon), ambos são membros da família Solanaceae. As 

solanáceas apresentam distribuição mundial, exceto na Antártida, sendo que a maior 

diversidade de espécies ocorre nas Américas do Sul e Central (Natural History Museum, 

2009). De acordo com Jenkins (1948), plantas de tomate são originárias do Peru e Equador e 

somente foram domesticadas quando alcançaram o México. Capsicum é um gênero 

tipicamente americano, com a existência de apenas uma espécie fora das Américas (Bianchetti 

et al., 1999).  

Os maiores produtores de tomate são China, Estados Unidos da 

América, Turquia e Índia (Agrianual, 2008). O Brasil é o oitavo maior produtor, com cerca de 

55 mil hectares cultivados e produção de a 3,5 milhões de toneladas. Embora cultivado em 

todos os estados em maior ou menor escala, os principais produtores são Goiás, Minas Gerais, 

São Paulo, Bahia e Rio de Janeiro (Agrianual, 2008).  

O cultivo de pimentão ocorre praticamente em todas as regiões do país, 

sendo cultivados aproximadamente 12 mil ha, com produção de 280 mil toneladas de frutos. O 

Estado de São Paulo cultiva cerca de 23,70 % dessa área, seguido pelos estados do RJ, MG, 

SC, PR, GO e CE. Apenas 4,70% de toda a área produtora de pimentão no País está sob 
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cultivo protegido e localizado praticamente no Estado de São Paulo e Distrito Federal (Kobori 

et al., 2008). 

 

3.2 Família Geminiviridae 

A família Geminiviridae é composta por quatro gêneros: Mastrevirus, 

Curtovirus, Topocuvirus e Begomovirus (van Regenmortel et al., 2000), sendo subdivididos 

com base no número de componentes do genoma, o tipo de inseto vetor, gama de hospedeiros 

e relacionamento filogenético. Essa família engloba os vírus cujo genoma é composto por uma 

fita simples de DNA circular (ssDNA), encapsidado em partículas icosaédricas geminadas 

(Stanley et al., 2005).  

O gênero Mastrevirus (espécie tipo Maize streak virus - MSV) é 

constituído por genoma monopartido (2,6 – 2,8 Kb) e codifica três ou possivelmente quatro 

proteínas [ORF (“Open Reading Frame”): V1, V2 e C1, C2] (Stanley et al., 2005). São 

transmitidos por cigarrinhas (Hemiptera: Cicadellidae) de maneira circulativa e não-

propagativa, sendo a maioria encontrada em plantas monocotiledôneas, especialmente em 

milho. MSV é endêmico na África e seus hospedeiros naturais são as gramíneas infestantes. 

Outra espécie importante deste gênero é Wheat dwarf virus, que infecta a cultura do trigo 

(Varma & Malathi, 2003). 

O gênero Curtovirus (espécie tipo Beet curly top virus - BCTV) 

apresenta genoma monopartido (2,9 – 3kb) e as espécies deste gênero estão limitadas ao 

floema. O DNA codifica de seis a sete proteínas dependendo da espécie. A transmissão é feita 

por cigarrinhas (Circulifer tenellus) (Hemiptera: Cicadellidae) de maneira circulativa não-

propagativa (Stanley et al., 2005). Essas viroses infectam apenas dicotiledôneas, 

especialmente beterraba, tomate e melão, e são encontradas na Índia, no continente Americano 

e países do Mediterrâneo (Ascenio-Ibáñez et al., 2000). 

O gênero Topocuvirus contém apenas uma espécie, o Tomato pseudo-

curly top virus, transmitido por Micrutalis malleifera (Hemiptera: Membracidae). O genoma 

do TPCTV (2861 nts) consiste de um único componente de fita simples de DNA e codifica 6 

proteínas, as quais são muito próximas aos vírus do gênero Curtovirus. Provavelmente, os 

Topocuvirus evoluíram por recombinação inter-específica entre gêneros diferentes (Briddon et 

al., 1996; Stanley et al., 2005). 
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Os Begomovirus podem ser divididos em dois grandes grupos, os 

originados do Novo Mundo (Américas - Hemisfério Ocidental) e os do Velho Mundo (Europa, 

Ásia e África – Hemisfério Oriental). Neste gênero, encontram-se os vírus transmitidos por 

mosca-branca para dicotiledôneas, sendo o membro tipo o Bean golden yellow mosaic virus-

BGYMV (Stanley et al., 2005).  

A maioria dos begomovírus é constituída por dois componentes, o 

DNA A e o DNA B. No entanto, alguns begomovírus do Velho Mundo, como o Tomato 

yellow leaf curl virus (TYLCV) e Tomato leaf curl virus (TLCV) têm apenas um componente 

genômico, o DNA A (Fauquet et al., 2003; Stanley et al., 2005). No continente americano, 

ocorrem tipicamente os begomovírus de genoma bipartido, com tamanho variando entre 2,5 a 

2,8 kb cada (Stanley et al., 2005). Mais recentemente, o begomovírus monopartido Tomato 

yellow leaf curl virus (TYLCV) foi relatado no México e Cuba infectando plantas do gênero 

Capsicum sp. (Carrillo-Tripp et al., 2007). Cada um dos componentes (DNA-A e DNA-B) é 

responsável por etapas distintas no processo de infecção, sendo o DNA-A envolvido na 

replicação viral, transcrição e formação da capa protéica e o DNA-B responsável pelo 

movimento (célula-a-célula e longa distância) do vírus na planta (Rojas et al., 2005; Stanley et 

al., 2005). Ambos os componentes são essenciais para a infecção sistêmica eficiente do vírus 

na planta. 

 

3.3 Organização genômica e expressão das proteínas dos begomovírus 

Os componentes A e B são similares no tamanho, mas diferem na 

seqüência de nucleotídeos, exceto por uma Região Comum (RC) de 200 a 250 pb, altamente 

conservada para cada espécie viral e com identidade normalmente acima de 90% entre os 

componentes A e B da mesma espécie (Lazarowitz, 1992; Fontes et al., 1994; Pilartz & Jeske, 

2003). Dentro da região comum, localiza-se uma seqüência de nove nucleotídeos (5’-

TAATATTAC-3’) conservada entre todos os geminivírus, onde se encontra o domínio 

funcional da origem de replicação. Essa seqüência de nucleotídeos é clivada durante o início 

da replicação viral e se localiza num contexto de 29 a 32 nucleotídeos capazes de formar uma 

estrutura em forma de grampo. Embora a seqüência de 30 nucleotídeos varie entre espécies de 

geminivírus, a estrutura em forma de grampo está sempre presente, sendo assim 

consideradaum elemento conservado estruturalmente e essencial para replicação denominado 
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SCE (structurally-conserved element) (Lazarowitz et al., 1992; Faria & Zerbini, 2000; Stanley 

et al., 2005). 

A transcrição dos genes virais ocorre tanto no sentido viral (5’ → 3’) 

como no sentido complementar (3’ → 5’) (Howarth et al., 1985; Rojas et al., 2005). A 

transcrição é bidirecional tanto no componente A, quanto no componente B (Faria et al., 

2000). Um begomovírus bipartido codifica 6-7 proteínas, sendo as do componente A as 

proteínas AV1 (CP), transcritas no sentido viral, AC1 (Rep), AC2 (TrAP), AC3 (REn) e AC4 

no sentido complementar. No componente B, a proteína BV1 (NSP) é transcrita no sentido 

viral e BC1 (MP) no sentido complementar (Faria et al., 2000; Rojas et al., 2005; Stanley et 

al., 2005). Os begomovírus monopartidos apresentam, além das proteínas AV1 (CP), AC1 

(Rep), AC2 (TrAP), AC3 (REn) e AC4, transcritas da mesma forma que nos bipartidos, a 

proteína AV2 (MP) transcrita no sentido viral (Stanley et al., 2005).  

As funções das principais proteínas são:  

• Proteína capsidial (CP), codificada pela ORF AV1, é responsável por encapsidar os 

componentes A e B além de estar provavelmente envolvida no movimento célula a célula e 

a longa distância (Stanley et al., 2005). A CP também é importante para a transmissão pelo 

vetor B. tabaci, sendo necessária para o transporte do vírus através da mosca-branca até a 

hemolinfa. Morin et al. (2000) demostraram que a CP do vírus TYLCV liga-se à GroEL, 

proteína produzida por bacteria endossimbionte presente em B. tabaci, e este fato protege 

as partículas virais de degradação no vetor; 

• Proteína Rep, produzida pela ORF AC1, é a proteína associada à replicação viral (Fontes 

et al., 1994). Essa proteína interage com a proteína retinoblastoma homóloga de planta 

regulando a progressão do ciclo celular, fazendo com que células diferenciadas voltem a 

produzir fatores que permitam a replicação viral (Stanley et al., 2005); 

• Proteína transativadora da transcrição (TrAP), produzida pela ORF AC2,  influencia a 

transcrição e subseqüente expressão dos genes CP e NSP (van Wezel et al., 2001) além de 

ser supressora do silenciamento gênico pós-transcricional (Mansoor et al., 2003); 

• Proteína REn, produzida pela ORF AC3, interage com a proteína AC1 e aumenta a 

acumulação do DNA viral. Embora não seja essencial para que a replicação ocorra, na 

presença da proteína REn, o acúmulo de DNA viral é muito maior (Faria & Zerbini, 2000); 
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• Proteína C4, codificada pela ORF AC4, é um determinante da expressão de sintomas, 

envolvida no controle do ciclo celular e na divisão celular, estimulando a proliferação 

celular (Rojas et al., 2005; Stanley et al., 2005). 

 

O componente B do begomovírus bipartido apresenta função de 

movimento do DNA viral, e codifica as proteínas: 

• Proteína NSP (nuclear shuttle protein), codificada pela ORF BV1, é essencial para o tráfico 

intracelular pelo núcleo (Noueiry et al., 1994; Sanderfoot et al., 1996);  

• Proteína de Movimento (MP), codificada pela ORF BC1, é responsável pelo movimento 

célula-célula via plasmodesma (Noueiry et al., 1994; Sanderfoot et al., 1996; Stanley et al., 

2005). De acordo com Oparca (2004), é um importante determinante na expressão de 

sintomas.  

 

3.4 Replicação e Movimento viral 

Após a introdução de partículas virais na célula vegetal pela mosca-

branca, seguida do desencapsulamento da partícula viral, inicia-se o processo de replicação 

dos begomovírus no núcleo das células infectadas. O primeiro passo é a conversão do DNA de 

fita simples (ssDNA) em DNA de fita dupla (dsDNA) (conhecido como forma replicativa, RF) 

utilizando o mecanismo de círculo rolante, semelhante ao utilizado pelos bacteriófagos φX174 

e M13 (Stanley, 1995). Essa etapa inicial depende totalmente do sistema enzimático do 

hospedeiro, onde ocorrerá a tradução da proteína viral Rep e posterior replicação e formação 

das formas replicativas do vírus (RFs), que servem de molde para a síntese de novos 

componentes genômicos e transcrição dos genes virais. O sítio de início da replicação viral, ou 

origem de replicação (ori), está localizado na região intergênica comum entre os dois 

componentes genômicos, razão da conservação da seqüência de nucleotídeos entre os dois 

componentes do genoma viral (Stanley et al., 2005). Durante a replicação, ocorre a síntese de 

uma molécula de ssDNA linear de sentido viral, contendo várias unidades do genoma 

(multímero ou concatômero). O concatômero é clivado, formando monômeros e estes, re-

ligados, geram moléculas circulares de ssDNA, correspondendo ao genoma viral. A clivagem 

é realizada pela proteína Rep e ocorre na seqüência conservada de nove nucleotídeos da região 
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comum, sendo que o ponto de corte será sempre no mesmo local (TAATATT � AC) (Faria 

& Zerbini, 2000; Stanley et al.; 2005). A replicação é idêntica para o DNA B. Mutações nos 

genes Rep, TrAP, NSP e MP podem bloquear a infectividade viral (Hanley-Bowdoin, 1999). 

Para o estabelecimento de uma infecção sistêmica na planta, é 

necessário que, após a replicação na célula inicial, o vírus infecte outras células. O movimento 

no interior do hospedeiro pode ser dividido em dois processos, sendo o primeiro o movimento 

célula a célula via plasmodesmas e a longa distância, através do floema. Para isso, os 

begomovírus codificam uma proteína não estrutural denominada MP codificada pela ORF 

BC1 (Noueiry et al., 1994; Sanderfoot et al., 1996). Plantas transgênicas expressando a 

proteína MP de begomovírus freqüentemente apresentam sintomas de infecção viral. A 

maioria dos vírus codifica pelo menos uma proteína de movimento (MP) que controla o 

transporte do complexo viral nucleoproteína através do plasmodesma, com função de permitir 

ou auxiliar o movimento célula a célula, levando ao surgimento dos sintomas da infecção 

devido a um desarranjo do transporte intercelular (Scholthof, 2005). Como os begomovírus se 

multiplicam no núcleo da célula infectada, é necessário o transporte do núcleo para o 

citoplasma, que é realizado pela segunda proteína denominada NSP (Stanley et al., 2005). 

Ainda não estão clara a forma e a natureza do complexo de DNA dos begomovírus que trafega 

pelos plasmodesmas (Noueiry et al., 1994; Scholthof, 2005).  

 

3.5 Begomovirus em plantas de Capsicum spp. e tomateiro 

No Brasil, as doenças causadas por begomovírus bipartido são 

associadas principalmente ao tomateiro. Porém, verificou-se nestes últimos anos, um aumento 

populacional do inseto em Capsicum spp. e presença de begomovírus em plantas cultivadas. A 

incidência destes vírus na cultura, relatada pela primeira vez em 1975 (Matys et al., 1975), 

aumentou vertiginosamente a partir do início da década de 1990 (Ribeiro et al., 2003). Esse 

aumento esteve diretamente relacionado à introdução do biótipo B de B. tabaci, o qual, ao 

contrário do biótipo A (até então o único presente no Brasil), coloniza o tomateiro com grande 

eficiência (Lourenção & Nagai, 1994).  

Desde então, em tomateiro, foram descritas as espécies Tomato 

chlorotic mottle virus (ToCMV), Tomato rugose mosaic virus (ToRMV), Tomato severe 

rugose virus (ToSRV), Tomato yellow spot virus (ToYSV) e Tomato yellow vein streak virus 
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(ToYVSV) (Faria et al., 1997; Fernandes et al., 2006; Calegario et al., 2007; Ribeiro et al., 

2007) além das espécies tentativas baseado em seqüências de genomas parciais como o 

Tomato chlorotic vein virus, Tomato crinkle yellow leaf virus, Tomato crinkle virus, Tomato 

dwarf leaf curl virus, Tomato golden vein virus, Tomato infectious yellows virus, Tomato 

mottle leaf curl virus e Tomato severe mosaic virus (Fauquet et al., 2008).   

Ao contrário do verificado em outros países, relatos e infecção de 

plantas de pimentão por begomovírus no Brasil são recentes, como em 2001, no estado de 

Pernambuco (Lima et al., 2001)  e em 2005, no estado de São Paulo (Nozaki et al., 2006). As 

duas espécies encontradas foram o ToYVSV e o ToRSV (Nozaki, 2007). No Distrito Federal, 

também foi verificada presença do ToSRV em pimenta (Capsicum baccatum) (Bezerra-Agasie 

et al., 2006).  

Em outras regiões do mundo, vários begomovírus já foram relatados 

em Capsicum spp. No México destacam-se Pepper huasteco virus, PHV (Garzón-Tiznado et 

al., 1993), Pepper golden mosaic virus (PepGMV) e Pepper huasteco yellow vein virus 

(PHYVV).   Pepper leaf curl virus (PepLCV), outra espécie em plantas de pimentão, foi 

encontrada e caracterizada em Taiwan (Shih et al., 2001). Infecção pelo TYLCV em C. 

annuum e C. chilense foi relatada em diferentes partes do mundo, como no Sul da Espanha 

(Reina et al., 1999) e Cuba (Quiñones et al., 2002).  

Além de plantas cultivadas, muitas espécies de plantas invasoras têm 

sido relatadas como hospedeiras de Begomovirus em vários Países, inclusive no Brasil. As 

espécies geralmente pertencem às famílias Malvaceae, Euphorbiaceae e Fabaceae (Morales & 

Anderson, 2001). Alguns estudos demonstraram casos em que begomovírus provenientes de 

plantas invasoras podem ser transmitidos para espécies cultivadas através do inseto-vetor 

(Faria et al., 2000).  

A espécie monopartida TYLCV ainda não foi encontrada no Brasil 

(Inoue-Nagata et al., 2004b) e, em São Paulo, verificou-se que tanto em tomateiro como em 

plantas de pimentão, as espécies ToYVSV e ToSRV são as encontradas (Fernandes et al., 

2008; Marubayashi et al., 2008).  Já, no estado de Goiás e no Distrito Federal, há 

predominância do ToSRV e da espécie tentativa TGVV, enquanto que, no estado de 

Pernambuco, da espécie tentativa ToMoLCV (Fernandes et al., 2008). 
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3.6 Transmissão natural dos begomovírus  

Os begomovírus não são transmitidos por semente ou por contato entre 

plantas infectadas e sadias (Santos et al., 2003). Sua dispersão ou introdução no campo dá-se 

pela ação da mosca-branca a partir de fontes de vírus de áreas próximas, podendo ser de 

cultivos antigos como também de fontes alternativas no campo (Costa, 1976). Os vetores são 

insetos sugadores classificados na ordem Hemiptera, incluindo as moscas-brancas (Família: 

Aleyrodidae) da espécie Bemisia tabaci (Lazarowitz et al., 1992; Villas Bôas et al., 1997). B. 

tabaci é vetora de espécies de vírus pertencentes ao gêneros Begomovirus (Geminiviridae), 

Crinivirus (Closteroviridae), Carlavirus (Flexiviridae) e Ipomovirus (Potyviridae) (Brown & 

Czosnek, 2002). 

Acredita-se que o centro de origem de B. tabaci possa ser o Oriente, 

tendo sido introduzida na Europa, África e Américas, pelo homem, através de material vegetal 

(Brown & Bird, 1992). A mosca-branca é encontrada nos trópicos e subtrópicos de todos 

continentes (Brown, 2000). Sua distribuição está estritamente relacionada à expansão da 

monocultura da maioria das espécies cultivadas, às condições dos sistemas agrícolas 

modernos, ao aumento da utilização de agrotóxicos e, principalmente, à grande facilidade em 

se adaptar aos diversos hospedeiros (Brown et al., 1993).  

Moscas-brancas são insetos diminutos, medindo de 1 a 2mm, sendo as 

fêmeas maior que os machos (Nateshan et al., 1996). Os adultos de mosca-branca têm o dorso 

de coloração amarelo pálido e asas brancas. Como suas asas cobrem quase todo o corpo, a cor 

predominante é o branco, daí ser erroneamente denominada de mosca-branca (Toscano et al., 

2002). Seu ciclo de vida compreende quatro fases (ovo, ninfa, pupa e adulto) e sofre influência 

das condições climáticas e ambientais, principalmente temperatura, umidade relativa do ar e 

planta hospedeira (Gill, 1990; Nava-Camberos et al., 2001). Villas Bôas et al. (2002), 

estudando a biologia de B. tabaci biótipo B em plantas de tomate, sob as condições de 28ºC, 

70% UR e fotofase de 14h, obtiveram duração em torno de 3 dias para que as ninfas criadas 

em plantas de tomate se tornassem adultas. 

As fêmeas podem ovipositar de 130 a 300 ovos durante o ciclo, 

dependendo da planta hospedeira e temperatura (Toscano et al., 2002). A reprodução é 

sexuada ou por partenogênese arrenótoca, na qual fêmeas não fecundadas resultam em ovos 
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que darão machos estéreis e, dependendo das condições climáticas, há 11 a 15 gerações por 

ano (Gill, 1990). 

O complexo B. tabaci é constituído de populações morfologicamente 

idênticas, mas que exibem variabilidade biológica quanto aos hospedeiros preferencialmente 

colonizados, polimorfismo genético, fecundidade, composição de procariotas endosimbiontes 

e capacidade de transmissão das diferentes espécies de begomovírus, de modo que hoje são 

classificadas em diferentes biótipos (Brown et al., 1995; Frohlich et al., 1999).  

Existem, aproximadamente, 41 biótipos, sendo que apenas dois 

(biótipos A e B) são encontrados no Brasil (Rabello et al., 2008). O biótipo Q é encontrado na 

Europa e Ásia (Bosco et al., 2006). Esse biótipo é exótico no Brasil e representa uma ameaça 

devido à alta resistência ao pyriproxyfen (Horowitz et al. 2003) e buprofezin e reduzida 

suscetibilidade aos inseticidas neonicotinóides, como imidacloprid, acetamiprid e 

thiumethoxam (Hodges, 2009), utilizados comumente no controle da B. tabaci. Na Bacia do 

Mediterrâneo, além dos biótipos B e Q, também foram observados os biótipos M, S e T 

(Bosco et al., 2006). O biótipo S é restrito a plantas de Ipomoea indica e encontrado em 

Málaga na Espanha, enquanto que o biótipo T foi encontrado em Euphorbia characias, na 

Sicília e outras regiões do sul da Itália.  O biótipo M foi verificado em algodão, na Turquia 

(Bosco et al., 2006).  

Como os diferentes biótipos apresentam morfologia semelhante, 

técnicas moleculares como RAPD-PCR, PCR-RFLP e seqüenciamento dão suporte aos 

estudos filogenéticos das populações de B. tabaci (Brown, 2000; Bosco et al., 2006; Rabello et 

al., 2008).  Um método que permite a rápida identificação de biótipos dos cinco biótipos B, Q, 

M, S e T, foi desenvolvido por Bosco et al. (2006). O método se baseia na amplificação do 

gene mitocondrial para a citocromo oxidase I, seguido de digestão enzimática com a enzima 

Tru9I, que distingue os cinco biótipos claramente, ou com a enzima TaqI, que permite a 

separação dos biótipos B e Q, mais importantes hoje para a agricultura (Bosco et al., 2006). 

Análise deste gene vem sendo empregada para estudar populações de mosca-branca do mundo 

todo (Frohlich et al., 1999) e permite classificar as populações em cinco grupos: a) Novo 

Mundo: incluindo populações de moscas-brancas das Américas; b) Mediterrâneo-Africa: 

englobando populações da África e Bacia do Mediterrâneo; c) África: populações restritas à 
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mandioca; d) Subcontinente Indiano: populações do Norte do subcontinente Indiano e e) 

China: populações do sul e leste da Ásia (Brown et al., 2000). 

De acordo com Perring (1995), B. tabaci ficou conhecida nos EUA 

como raça da Califórnia, raça algodão, raça-A e biótipo A. O primeiro relato de mosca-branca 

no Brasil ocorreu na Bahia, em 1928, em Euphorbia pulcherrima, Nicotiana glauca and N. 

tabacum [Bondar (1928) apud Lima et al., 2000]. Até a década de 90, a população de mosca-

branca era baixa e com algumas perdas relacionadas à transmissão de vírus em feijão e 

tomateiro (Ribeiro et al., 1998). Por volta de 1991, houve a introdução do biótipo B 

(Lourenção & Nagai, 1994), cujas fêmeas apresentam maiores taxas de oviposição e 

mortalidade baixa em novos hospedeiros e gama de hospedeiros maior que a do biótipo A 

(Bedford et al., 1994). Além disso, apresenta maior grau de adaptação climática e dispersão 

muito maior (Bedford et al., 1994, Morales & Jones, 2004). Essas características fizeram com 

que o biótipo B predominasse em regiões onde anteriormente havia o biótipo A (Lima et al., 

2002; Rabello et al., 2008). 

A modalidade de transmissão de begomovírus por moscas-brancas é 

do tipo circulativa não propagativa (Brown, 1997; Morin et al., 1999). O vírus circula na 

hemolinfa, mas não replica no vetor, envolvendo a passagem de partículas virais do intestino 

para a hemolinfa do inseto, da hemolinfa para as glândulas salivares e destas para outras 

plantas (Hull, 2004). A alta eficiência de transmissão da mosca-branca pode estar associada ao 

fato do vírus ser introduzido pelo inseto diretamente nas células do floema, onde se alimenta, 

possibilitando o maior sucesso para o início da replicação e movimento viral (Brown, 1997). 

Apenas para o caso do TYLCV, existem evidências de replicação viral no inseto e passagem 

transovariana (Ghanim et al., 1998).  

Acredita-se que a grande maioria dos vírus de plantas transmitidos de 

maneira circulativa por insetos vetores interage com a proteína GroEL. Esta é produzida por 

bactérias endossimbiontes de insetos, para evitar a destruição na hemolinfa das partículas 

virais e assegurar a transmissão do vírus (Akad et al., 2007). Akad et al. (2007) demonstraram 

que a capa protéica do TYLCV interage com a proteína GroEL de B. tabaci, e que distúrbios 

nesta interação acarretam em redução da transmissão do vírus pelo inseto.  
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3.7 Detecção de Begomovirus 

A identificação e caracterização de begomovírus baseada apenas na 

sintomatologia não é possível, uma vez que os sintomas variam de acordo com as condições 

ambientais, idade da planta hospedeira e ocorrência de infecções mistas envolvendo duas ou 

mais espécies virais (Paplomatas et al., 1994). Os métodos tradicionalmente utilizados na 

diagnose são a reação da polimerase em cadeia (PCR), utilizando oligonucleotídeos universais 

desenhados por Rojas et al. (1993), e a hibridização de ácidos nucléicos, utilizando, como 

sonda, fragmentos clonados do DNA viral (Gilbertson et al., 1991; Morilla, et al., 2005). 

Recentemente, uma tecnologia de amplificação que utiliza o mecanismo de replicação por 

círculo rolante de DNAs circulares, denominada RCA (Rolling circle amplification) foi 

desenvolvida para aumentar a sensibilidade de detecção de membros que apresentam DNA 

circular, como é o caso dos geminivírus, por meio do uso da enzima DNA polimerase do 

bacteriófago φ 29 e um “primer” randômico (Inoue-Nagata et al., 2004a; Haible et al., 2006). 

As vantagens do uso de RCA estão relacionadas à simplicidade de uso da técnica, detecção de 

todos os componentes infecciosos de DNA circular e possibilidade de seqüenciamento  direto 

do produto amplificado (Haible et al., 2006).  

Ao RCA pode-se aliar o RFLP, que consiste na clivagem do produto 

por enzimas de restrição específicas que permitam diferenciar os indivíduos analisados 

(Haible et al., 2006). Uma das enzimas comumente utilizadas é a HpaII, que fornece padrões 

que permitem, muitas vezes, identificar espécies diferentes de begomovírus sem a necessidade 

de seqüenciamento  do DNA viral (Haible et al., 2006). 

 

3.8 Resistência a begomovírus em plantas de tomateiro e Capsicum spp.   

Programas de melhoramento têm descoberto fontes de resistência ao 

begomovírus monopartido TYLCV em várias espécies selvagens de tomateiro, incluindo 

Solanum pimpinellifolium, S. peruvianum, S. chilense, S. habrochaites (Lycopersicon 

hirsutum) e S. cheesmaniae (Scott, 2006; Ji et al., 2007a). Vários locos de resistência ao 

TYLCV foram relatados e mapeados até o momento (Ji et al., 2007a). O primeiro locus 

identificado foi o Ty-1, originado de S. chilense (L. chilense) mapeado no cromossomo 6 do 

tomateiro (Zamir et al., 1994). Outro loco de resistência ao TYLCV foi encontrado em S. 



 17 

habrochaites f. glabratum e designado como Ty-2 (Hanson et al., 2006). Ji et al. (2007b) 

mapearam um terceiro locos denominado de Ty-3 no cromossomo 6.  

Todos os levantamentos conduzidos no Brasil indicaram a presença 

exclusiva de begomovírus com genoma bipartido (Ribeiro et al., 2003; Inoue- Nagata et al., 

2004a). Ensaios de resistências a genótipos e híbridos de tomateiros contêm o gene de 

resistência Ty–1, indicaram resistência a TYVSV (Matos et al., 2003). Boiteux et al. (2007) 

verificaram que o loco Ty-1 em tomateiro confere tolerância a distintas espécies de 

Begomovirus bipartidos. Trata-se de herança tipo dominância incompleta, onde se observou 

resistência parcial aos begomovírus bipartidos em híbridos experimentais (Nizio et al., 2008).  

De acordo com Ji & Scott (2008) resistência a begomovírus 

monopartidos vem sendo utilizada como controle dessas viroses devido à introgressão de 

genes de resistência em cultivares de tomate, pois pesquisas demonstraram que três regiões no 

cromossomo 6 de uma espécie de tomate selvagem, sendo que 2 genes no cromossomo (Ty-1 e 

Ty-3) apresenta um alto nível de resistência.  

Para o pimentão, pouco se sabe sobre a resistência genética aos 

begomovírus bipartidos encontrados no Brasil. No entanto, no México, foi observada 

tolerância as espécies PHV e PepGMV em populações de C. chinense (Godinez-Hernández et 

al., 2001).   
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CAPÍTULO 1 

OCORRÊNCIA E VARIABILIDADE GENÉTICA DE Begomovirus EM PLANTAS DE 

PIMENTÃO E TOMATE NO ESTADO DE SÃO PAULO 
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RESUMO 

A incidência de begomovírus aumentou muito no Brasil após a introdução do biótipo B de 

Bemisia tabaci em 1990. Um levantamento para avaliar a ocorrência de begomovírus nas 

culturas de pimentão e tomate no estado de São Paulo foi realizado entre janeiro/2007 e 

julho/2008. O DNA total de amostras de pimentão (710) e de tomateiro (103) foi extraído e a 

presença de begomovírus foi testada por PCR utilizando-se o par de olinucleotídeos universais 

PAL1v1978/PAR1c496 e PALIv1978/PAR1c715. Paralelamente, as mesmas amostras foram 

testadas por amplificação por círculo rolante (RCA), analisadas por RCA-RFLP e clivadas 

com a enzima de restrição HpaII, a fim de se conhecer a variabilidade genética dos isolados. 

Os resultados demonstraram que, para a técnica de PCR, 99 amostras de pimentão (13,94%) e 

39 de tomateiro (37,86%) foram positivas para a presença de begomovírus. Por RCA-PCR, 

333 (46,90%) e 82 (79,61%) amostras foram positivas para pimentão e tomateiro, 

respectivamente, mostrando a maior sensibilidade da técnica. O seqüenciamento direto dos 
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produtos de PCR indicou a presença de apenas a espécie Tomato severe rugose virus (ToSRV) 

na amostras de pimentão e tomateiro analisadas. Porém, seqüenciamento parcial de clones 

feitos a partir de produto RCA permitiu a detecção de infecção mista de ToSRV e Tomato 

yellow vein streak virus (ToYVSV) em amostras de tomateiro. No estudo de variabilidade por 

RCA-RFLP, quatro padrões de restrição foram observados para o ToSRV em pimentão. Para 

tomateiro observaram-se 18 padrões, sendo dois idênticos aos isolados de ToSRV encontrados 

em pimentão, nove para outros isolados de ToSRV somente encontrados em tomateiro, um 

padrão correspondente à infecção mista por ToSRV com ToYVSV e, para os seis restantes 

não foi possível afirmar a qual espécie correspondem, pois o produto de PCR não foi 

seqüenciado. Esse resultado indica claramente maior diversidade genética dos begomovírus 

em tomateiro quando comparada com a de pimentão. 

Palavras chave: Geminiviridae, Bemisia tabaci, levantamento, Solanáceas, Solanum e 

Capsicum. 

 

 

OCCURRENCE AND GENETIC VARIABILITY OF Begomovirus IN PEPPER AND 

TOMATO PLANTS IN SÃO PAULO STATE 

 

ABSTRACT 

The incidence of begomoviruses has sharply increased in Brazil after the introduction of the 

biotype B of Bemisia tabaci in the early 1990s. All species reported in Brazil have two 

genomic components (DNA A and B). A survey from January/2007 to July/2008 to evaluate 

the occurrence of begomoviruses in different pepper and tomato crops from São Paulo state 
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was carried out. Total DNA of 710 pepper and 103 tomato samples was extracted and, the 

presence of begomoviruses tested by PCR using the primer pairs PAL1v1978/PAR1c496 and 

PALIv1978/PAR1c715. The same samples were tested by rolling circle amplification (RCA) 

and then analyzed by RCA-RFLP with the restriction enzyme HpaII to evaluate the genetic 

variability of the isolates. Ninety nine (13, 94%) samples collected from pepper and thirty nine 

(37, 86%) from tomato were positives by PCR indicating the presence of begomovirus. By 

RCA-PCR, three hundred and thirty three (46, 90%) and eighty two (79, 61%) samples from 

pepper and tomato were positives, showing greater sensitivity of these technique. The direct 

sequencing of PCR products indicated the presence of only the specie Tomato severe rugose 

virus (ToSRV) in peppers and tomato plants. However by partial sequencing of clones, two 

species ToSRV and Tomato yellow vein streak virus (ToYVSV) were detected in tomato. By 

RCA-RFLP, four distinct profiles were observed for begomovirus in pepper, while for tomato 

eighteen profiles were observed. Two were identical to ToSRV isolates from pepper, nine 

correspond to isolates of ToSRV only found in tomato plants, one for the mixed infection by 

ToSRV with ToYVSV and for the six others it is not possible to affirm which specie of 

begomovirus is present because no virus fragment was sequenced. These results indicate a 

higher degree of genetic variability of begomovirus found in tomato compared than pepper 

plants. 

Key Words: Geminiviridae, Bemisia tabaci, Field Survey, Solanaceas, Solanum and 

Capsicum 
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INTRODUÇÃO 

Plantas de tomate (Solanum lycopersicum L.) e pimentão (Capsicum annuum L.) são 

as hortaliças mais cultivadas em todo o Brasil. As doenças causadas por vírus nessas 

solanáceas têm ocasionado graves perdas econômicas em todo o mundo. Dentre as viroses 

mais importantes estão àquelas ocasionadas pelos begomovírus (Família Geminiviridae) (Faria 

et al., 2000).   

A família Geminiviridae é constituída por quatro gêneros: Mastrevirus, Curtovirus, 

Topocuvirus e Begomovirus (Van Regenmortel et al., 2000). Os vírus pertencentes ao gênero 

Begomovirus são considerados os mais importantes pelo número de espécies que infectam 

plantas cultivadas e invasoras (Faria et al., 2000; Castillo-Urquiza et al., 2008), constituindo-

se atualmente num dos principais problemas fitossanitários de muitas culturas agrícolas em 

todo o mundo (Moriones & Navas-Castilho, 2000; Monci et al., 2002; Ribeiro et al., 2003, 

Rojas et al., 2005). Caracterizam-se por apresentar “partículas geminadas” com morfologia 

icosaédrica e genoma composto, na maioria das vezes, por duas moléculas de DNA circular de 

fitas simples, denominadas DNA-A e DNA-B, cada uma com aproximadamente 2.500 

nucleotídeos. No entanto, alguns begomovírus do Velho Mundo como o Tomato yellow leaf 

curl virus (TYLCV) e Tomato leaf curl virus (TLCV) têm apenas um componente genômico, 

o DNA A (Lazarowitz, 1992; Van Regenmortel et al., 2000; Stanley et al., 2005).  

As espécies de vírus deste gênero são transmitidas pela Bemisia tabaci, um inseto 

polífago (Bedford et al., 1994). No Brasil a incidência de begomovírus aumentou 

drasticamente após a introdução do biótipo B de Bemisia tabaci que ao contrário do biótipo A 

(até então o único presente no Brasil), coloniza o tomateiro com grande eficiência (Lourenção 

& Nagai, 1994). Desde então, cinco espécies definitivas foram descritas em tomateiro: Tomato 
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chlorotic mottle virus (ToCMV), Tomato rugose mosaic virus (ToRMV), Tomato severe 

rugose virus (ToSRV), Tomato yellow spot virus (ToYSV) e Tomato yellow vein streak virus 

(ToYVSV) (Calegario et al., 2007; Faria et al., 1997; Fernandes et al., 2006; Ribeiro et al., 

2007) além de seis espécies tentativas baseado em seqüências de genomas parciais (Fernandes 

et al., 2008; Ribeiro et al., 2003). Em pimentão já foram verificadas as espécies ToSRV 

(Nozaki et al., 2006; Bezerra-Agasie et al., 2006) e ToYVSV (Nozaki, 2007).  

Algumas espécies de vírus relacionadas a plantas invasoras como Sida micrantha mosaic 

virus (SimMV) (Calegario et al., 2005; Castillo-Urquiza et al., 2007) foram relatadas 

infectando naturalmente plantios de tomateiro. A presença de diversas espécies no campo, 

todas transmitidas por mosca branca, torna comum a ocorrência de infecções mistas, com dois 

ou mais vírus presentes simultaneamente na mesma planta (Ribeiro et al., 2003; Castillo-

Urquiza et al., 2007). A explicação mais provável para o rápido surgimento e disseminação de 

begomovírus é a colonização de plantas silvestres e daninhas pelo biótipo B de B. tabaci, 

possibilitando que vírus nativos presentes nestas plantas sejam transferidos para plantas 

cultivadas, como o tomateiro (Castillo-Urquiza et al., 2008).  

Diante, do alto grau de diversidade genética e importância econômica em solanáceas dos 

begomovírus bipartidos, encontrados no Brasil, os objetivos foram, avaliar a ocorrência e a 

diversidade genética de begomovírus isolados de plantas de tomate e pimentão no Estado de 

São Paulo, utilizando-se PCR e amplificação do genoma viral por RCA (rolling circle 

amplification), associado ao RFLP, que permite avaliar a variabilidade genética destes 

isolados.  
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MATERIAL E MÉTODOS 

Coletas nos campos de produção comercial de plantas de pimentão e tomate 

Amostras de tecidos foliares de plantas de pimentão foram coletadas nas principais regiões 

produtoras do estado de São Paulo, incluindo as áreas de cultivo protegido de Pirajú, Tejupá, 

Santa Cruz do Rio Pardo, Sorocaba, São Miguel Arcanjo, Itapetininga, Pirajuí, Iacanga, Salto, 

Avaí e Reginópolis e a campo aberto em Lins, Cafelândia e Sabino. Amostras de tomateiro 

foram coletadas apenas em cultivo protegido nas regiões de Lins, Sabino, São Miguel Arcanjo, 

São Pedro do Turvo, Piraju e Santa Cruz do Rio Pardo. Foram coletadas 813 amostras, sendo 

710 de pimentão e 103 de tomateiro, durante janeiro/2007 e julho/2008, sendo estas coletas 

trimestrais.  

 

Análise do DNA viral 

A extração de DNA genômico total foi realizada segundo o método descrito por 

Dellaporta et al. (1983). O DNA total extraído de cada amostra foi submetido à reação de 

“Polymerase Chain Reaction” (PCR) utilizando-se os oligonucleotídeos iniciadores 

“universais” PALIv1978/PAR1c496, que amplificam um fragmento com aproximadamente 

1100bp do DNA-A dos begomovírus correspondente à parte da ORF (Open Reading Frame) 

AC1 (Rep), à região comum e parte da ORF AV1 (CP) (Rojas et al., 1993). Paralelamente, o 

DNA foi amplificado por círculo rolante (RCA) segundo método descrito por Inoue-Nagata et 

al. (2004) e Haible et al. (2006) e o produto de RCA foi utilizado na reação de PCR utilizando-

se os mesmos oligonucleotídeos. 

Foram selecionadas e re-amplificadas por PCR 52 amostras positivas para begomovírus 

do Estado de São Paulo, sendo 27 amostras de pimentão e 17 de tomateiro, com os pares de 
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oligonucleotídeos PrV324/PrC889 (Wyatt & Brown, 1996) e oito amostras de plantas de 

pimentão com os oligonucleotídeos PALIv1978/PAR1c715 (Rojas et al., 1993) para serem 

seqüenciadas. Ambos os oligonucleotídeos amplificam parte da porção codificadora para a 

proteína capsidial. As amostras resultantes do seqüenciamento foram comparadas entre si e 

com outras seqüências de begomovírus depositadas no GenBank utilizando-se os programas 

Blast n (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/blast) e Clustal W (Thompson et al., 1994). A análise 

filogenética foi realizada com o programa MEGA versão 4.0 (Kumar etl., 2004), utilizando o 

método de “Neighbor-Joining”, com valor de “bootstrap” 2000. 

Para estimar a variabilidade genética, 45 amostras positivas de pimentão e 34 de 

tomateiro foram amplificadas por RCA seguida de RFLP, utilizando-se a enzima de restrição 

HpaII. O perfil eletroforético foi observado em gel de poliacrilamida 10%, corado com 

brometo de etídeo, conforme descrito por Haible et al. (2006).  

Dezoito amostras foram linearizadas com as enzimas BamHI e BglII. Utilizando-se 

BamHI, foram linearizadas quatro amostras de pimentão (22G, 31H, 44E e 62A) e sete de 

tomaterio (1To, 24To, 26To, 46To, 88To, 93To e 103To). Usando a enzima BglII, foram 

linearizadas uma amostra de pimentão (82A) e seis de tomateiro (1To, 24To, 26To, 46To, 

88To, 93To). As amostras foram clonadas no vetor plasmidial pBluescript II SK+ para 

seqüenciamento parcial com o oligonucleotídeo M13- (5’ GTAAAACGACGGCCAGT 3’) do 

vetor plasmidial. Os clones 44E (BamHI) e 82A (BglII) oriundos de pimentão foram 

seqüenciados completamente por “primer walking”. O seqüenciamento dessas amostras foi 

realizado pela MACROGEN, Inc. (Seoul, Korea do Sul). 
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RESULTADOS E DISCUSSÃO 

Ocorrência e diversidade 

Por PCR, foram detectadas 99 (13,94%) e 39 (37,86%) amostras positivas para begomovírus 

em plantas de pimentão e tomateiro, enquanto que, por RCA-PCR, observaram-se 333 (46,90%) e 

82 (79,61%) amostras positivas, respectivamente (Tabela 1 e 2). Esses resultados evidenciam 

maior sensibilidade na diagnose de begomovírus quando se associa a RCA com a PCR. A RCA 

baseia-se na amplificação por círculo rolante de amostras de DNA circulares e, como o 

componente genômico dos begomovírus é constituído por DNA de fita simples circular, este  

se torna substrato para a amplificação (Inoue-Nagata et al., 2004; Haible et al., 2006). 

Apesar da sensibilidade da PCR ser alta, muitas vezes a concentração viral na planta pode ser 

inferior a este limiar, levando a detecções de falso negativo. Desse modo, a RCA aumenta a 

concentração do DNA viral que será substrato para a PCR, como pode ser observado tanto em 

plantas de tomate como em pimentão, aumentando consideravelmente o número de amostras 

positivas. Para begomovírus, a RCA pode ser utilizada para diagnóstico sem posterior 

utilização da PCR linearizando-se o produto e observando-se o aparecimento de bandas do 

tamanho correspondente ao genoma completo dos begomovírus (Haible et al., 2006). 

Vinte e sete amostras de pimentão e 17 de tomateiro foram seqüênciadas com os 

oligonucleotídeos PrV324 (Wyatt e Brown, 1996), enquanto que 8 amostras de pimentão 

foram seqüênciadas com o oligonucleotídeo PAR1c715 (Rojas et al., 1993). Comparação com 

seqüências depositadas no GenBank demonstrou predominância da espécie ToSRV em todas 

regiões amostradas no Estado de São Paulo. A identidade dos isolados de ToSRV de plantas 

de pimentão variou de 97 a 99% para os 520 nucleotídeos obtidos com o oligonucleotídeo 

PrV324 e de 92% a 98%  para os 500 nucleotídeos obtidos com o oligonucleotideo 
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PAR1c715, comparando-se com o ToSRV (DQ207749). Para os isolados provenientes de 

tomateiro, a identidade variou de 91 a 98% com o ToSRV (DQ207749) para os 520 

nucleotídeos amplificados pelo “primer” PrV324. Essa variabilidade pode ser observada nas 

árvores filogenéticas preparadas com as seqüências obtidas com o oligonucleotídeo PrV324, 

obtidas a partir de amostras coletas em pimentão (Figura 1) e tomateiro (Figura 2). 

O seqüenciamento das amostras de plantas de pimentão clonadas com BamHI nas 

regiões das ORFs AC1, AC2 e AC3, correspondente às proteínas Rep, TrAP e REn do DNA A 

de begomovírus, também confirmou a presença do ToSRV, com identidade variando de 98 a 

99%. Para amostras de tomateiro clonadas com BamHI, houve identidade de 97 a 99%, nas 

mesmas regiões seqüênciadas. De uma mesma amostra positiva de tomate (46To) foram 

obtidos vários clones e pôde-se verificar infecção mista de ToSRV e  ToYVSV, sendo que o 

isolado de ToSRV mostrou identidade de 99% com o ToSRV (DQ207749) e o ToYVSV 99% 

com o ToYVSV-[G22] (EF459696). 

O seqüenciamento das amostras de plantas de pimentão e tomateiro clonadas com BglII 

nas regiões das ORFs BC1 e BV1, correspondente às proteínas MP e NSP do DNA-B de 

begomovírus bipartido, confirmou alta identidade variando de 98 a 99% com o componente B 

das espécies ToSRV e ToRMV. Segundo Lima et al. (2008), as espécies ToSRV e ToRMV 

compartilham do mesmo DNA-B, pois, ambas as seqüências apresentam identidade de 98% 

entre si e, alta identidade de nucleotídeos (97%) entre a região comum.  

Algumas espécies de begomovírus encontram-se amplamente distribuídas pelo País, 

enquanto outras estão restritas a certas regiões. Os resultados obtidos nessa pesquisa 

corroboram os de Nozaki (2007) que verificou presença das espécies ToSRV e ToYVSV, com 

predominância de ToSRV em campos de pimentão analisados no Estado de São Paulo. De 
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acordo com Fernandes et al. (2008), os isolados ToSRV e ToYVSV tornaram-se 

predominantes em campos de tomateiro no Distrito Federal e no Estado de São Paulo. Por 

outro lado, o ToYVSV foi relatado como prevalente em Minas Gerais (Calegario et al., 2007), 

e na principal região produtora de tomate do Estado de São Paulo (Colariccio et al., 2007). A 

prevalência de algumas espécies poderia ser interpretada como uma adaptação preferencial de 

espécies virais ou melhor eficiência de transmissão pelo inseto vetor (Castillo-Urquiza et al., 

2008).   

Infecções mistas por vírus de plantas são muito comuns em condição de campo, e podem 

resultar em efeitos antagônicos, aditivos e até sinergéticos (Castillo-Urquiza et al., 2008). A 

presença de dois ou mais begomovírus na mesma planta aumenta a probabilidade de eventos 

de recombinação e/ou pseudo-recombinação entre componentes do genoma viral, o que pode 

levar ao surgimento de novas espécies mais adaptadas ao novo hospedeiro (Monci et al., 2002; 

Inoue-Nagata et al., 2006). 

Caracterização do genoma viral 

O DNA-A e o DNA-B do isolado (denominado 44E e 82A, respectivamente) foram 

clonados e as seqüências nucleotídicas determinadas obtendo-se tamanhos de 2591 e 2569 

nucleotídeos, respectivamente. Quando comparados a outros begomovírus, os clones 44E e 

82A apresentaram maior identidade de seqüência, de 98%, com ToSRV-DNA A (número de 

acesso DQ 207749) de Petrolina de Goiás, proveniente de pimenta, e de 98% com ToRMV 

DNA B (número de acesso AF291706), isolado de tomate proveniente de Uberaba. Deste 

modo, foi comprovada a identidade viral seguindo os critérios taxonômicos atuais para o 

gênero Begomovirus, cujo DNA-A indica a espécie viral presente (Stanley et al., 2005; 

Fauquet et al., 2008). 
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Tanto o DNA-A como o DNA-B apresentaram todas as seqüências conservadas e a 

organização genômica semelhante a outros begomovírus bipartidos. O DNA-A codifica uma 

provável ORF no senso viral e quatro no senso complementar. Comparando-se a identidade da 

seqüência do DNA-A verificaram-se 98% de identidade para as regiões que codificam CP 

(AV1) e AC4, e 99% para as regiões AC1 (Rep), AC2 (TrAP) e AC3 (REn). O DNA B 

codifica duas ORFs (uma viral e uma complementar) com identidade de 98% para as ORF 

BV1 (NSP) e BC1 (MP) e de 97% para a região comum (RC) ou região intergênica entre 

ambos os componentes A e B. 

Pela análise por RCA-RFLP das amostras de pimentão com sintomas e presença de 

begomovírus, foram observados quatro padrões de clivagem com a enzima HpaII (Figura 3) e 

todos foram confirmados como sendo da espécie ToSRV pela análise de seqüências (Figura 1), 

indicando variabilidade genética dentro da espécie. Para amostras positivas para begomovírus em 

tomateiro, foram observados 18 padrões de restrição (Figura 4), dois idênticos aos verificados em 

pimentão (17; 101 e 1; 92 em tomateiro iguais a 31H e 44E, respectivamente em pimentão), 

indicando possivelmente infecção pelos mesmos isolados de ToSRV. No entanto, padrões 

distintos para ToSRV também foram observados para algumas amostras (24, 37, 46, 48, 69, 

75, 79, 87, 88, 92, 93, 101 e 103, 24)  os quais tiveram porções do genoma viral seqüenciados. 

Em razão da infecção mista de ToSRV e ToYVSV na amostra 46 proveniente de tomate, 

verificou-se a ocorrência de um padrão distinto, porém idêntico à amostra 48. Ambas são 

amostras coletadas na mesma área produtora. Para apenas seis padrões (66, 70, 77, 78, 80 e 

91) não seqüenciados, não foi possível verificar a espécie de begomovírus presente.  Esses 

resultados indicam, possivelmente, alta variabilidade dentro da mesma espécie em tomateiro, 
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ou alta freqüência de infecções mistas que não puderam ser detectadas pelo seqüenciamento 

direto do produto de PCR e/ou seqüenciamento de clones oriundos dessas amostras.  

De acordo com Haible et al. (2006) a combinação de RCA com RFLP é altamente 

superior na diagnose de geminivírus quando comparada aos procedimentos baseados somente 

na PCR, e pode ser utilizada para estimar a ocorrência de begomovírus e sua diversidade 

genética.  

A técnica RCA pode ser utilizada também para amplificar DNAs satélites, os quais 

acompanham vários geminivírus do Velho Mundo e que, em alguns casos, são importantes n 

determinação de patogenicidade (Alberter et al., 2005; Briddon et al., 2003). Também pode ser 

usado para amplificar patógenos de plantas do gênero Nanovirus (Gronenborn, 2004). 

O monitoramento da ocorrência de begomovírus no Estado de São Paulo revelou que 

ToSRV foi a única espécie encontrada em cultivo de pimentão, porém, mostrou variabilidade 

genética usando a técnica RCA-RFLP, com a enzima HpaII. Esses resultados indicam um 

baixo grau de diversidade nos isolados encontrados infectando plantas de pimentão, com base 

no padrão de clivagem entre as amostras analisadas para a enzima testada. Entretanto, para as 

amostras coletadas em plantas de tomate com sintomas de begomovírus, a análise dos padrões 

indicou alta variabilidade para os isolados. A maior preferência de mosca-branca pelo 

tomateiro em relação a pimentão poderia explicar a maior diversidade dos isolados de ToSRV 

e a infecção mista. Mesmo a região geográfica analisada ser restrita, esse grau de diversidade 

ressalta a rápida emergência de ToSRV em tomate e pimentão no Estado de São Paulo e serve 

de base para os programas de melhoramento genético que devem ser voltados principalmente 

para esta espécie de begomovírus neste Estado.  
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Tabela 1. Porcentagem de detecção de begomovírus utilizando a técnica de PCR e 
RCA em amostras provenientes de plantas de pimentão coletadas em 
diferentes municípios do Estado de São Paulo durante janeiro de 2007 a 
julho de 2008. 

 
Resultado positivo para (%) Municípios Números de 

Amostras PCR RCA 
Piraju 53 23 29 
Óleo 3 0 0 
Tejupá 120 23 77 
Santa Cruz do Rio Pardo 74 21 39 
Capão Bonito 20 0 4 
Itapetininga 139 27 84 
São Miguel Arcanjo 109 0 35 
Avaí 14 1 8 
Lins 42 0 5 
Reginópolis 59 3 26 
Cafelândia 18 0 10 
Sabino 5 0 0 
Pirajuí 16 0 11 
Iacanga 11 0 2 
Timburí 23 0 0 
São Manuel 3 0 2 
Salto 1 1 1 

TOTAL  710 99  
(13,94%) 

333 
(46,90%) 

 
 
 
Tabela 2. Porcentagem de detecção de begomovírus utilizando a técnica de PCR e 

RCA em amostras provenientes de plantas de tomate coletadas em 
diferentes municípios do Estado de São Paulo durante janeiro de 2007 a 
julho de 2008. 

Resultado positivo para (%) Municípios Números de 
Amostras PCR RCA 

Sabino 12 5 10 
São Miguel Arcanjo 34 6 20 
São Pedro do Turvo 11 8 11 
Piraju 14 0 9 
Santa Cruz do Rio Pardo 18 14 18 
Lins  14 6 14 

TOTAL  103 39 
(37,86%) 

82 
(79,61%) 
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Figura 1. Análise filogenética de begomovírus infectando plantas de pimentão no Estado de 
São Paulo e outros begomovírus do GenBank, baseado no alinhamento de nucleotídeos 
referente à parte da região codificadora para a capa protéica obtida com o oligonucleotídeo 
PrV324. Valor de Bootstrap 2000, Programa Mega Versão 4.0. Seqüências de begomovírus 
utilizadas para comparação: ToSRV (DQ207749), ToSRV (AY029750), SiMV, (NC004637) e 
ToYVSV (EF459696). Botucatu, 2008. 

 77F -Tejupá 

 88C -Itapetininga 

 50D  - Tejupá 

 50A  - Tejupá 

 46C  - Tejupá 

 22G  Itapetininga 

 46H  - Tejupá 

 59G  - Itapetininga 

 60C  - Itapetininga 

 61B  - Itapetininga 

 62A  - Itapetininga 

 63C  - Itapetininga 

 62B  - Itapetininga 

 Pi Sk  - Salto 

 100C - Piraju 

 23H  - Itapetininga 

 59F  - Itapetininga 

 ToSRV DQ207749 

 100A - Piraju 

 74A - Piraju 

 74F -Piraju 

 23J  - Itapetininga 

 9A - Santa Cruz do Rio Pardo 

 44E  - Reginópolis 

 23E  - Itapetininga 

 31H  - Reginópolis 

 60B  - Itapetininga 

 99D - Piraju 

 ToSRV AY029750 

 ToYVSV EF459696 

 SiMV NC 004637 

0.01 



 40 

  
 
 
 

 
 

Figura 2. Análise filogenética de begomovírus infectando tomate no Estado de São Paulo e 
outros begomovírus do GenBank, baseado no alinhamento de nucleotídeos referente à parte da 
região codificadora para a capa protéica obtida com o oligonucleotídeo PrV324. Valor de 
Bootstrap 2000, Programa Mega Versão 4.0. Seqüências de begomovírus utilizadas para 
comparação: ToSRV (DQ207749), ToSRV (AY029750), SiMV, (NC004637) e ToYVSV 
(EF459696). Botucatu, 2008. 
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Figura 3. Produto de RCA digerido com HpaII e separado em gel de poliacrilamida a 
10%, a partir de isolados de ToSRV coletados em plantas de pimentão em regiões 
produtoras do estado de São Paulo. M= 1 Kb plus DNA ladder (Invitrogen).  Núneros 
indicam diferentes amostras (Cultivar/Município): 9 (Eppo/Santa Cruz do Rio Pardo); 22 
(Sandy/Itapetininga); 23 (Wando/Itapetininga); 31 (Margarita/Reginópolis); 44 
(Margarita/Reginópolis) e 46 (Prador/Pirajú). Botucatu, 2008. 
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Figura 4. Produto de RCA digerido com HpaII e separado em gel de poliacrilamida a 10%, a 
partir de isolados de ToSRV coletados em plantas de tomate em regiões produtoras do estado de 
São Paulo. M= 1 Kb plus DNA ladder (Invitrogen). Números indicam diferentes amostras 
(Cultivar/Município): 1 (Carmen/Sabino); 17 (Santa Clara/São Miguel Arcanjo); 24 (Santa 
Clara/São Miguel Arcanjo); 26 (Santa Clara/São Miguel Arcanjo); 37 (Santa Clara/São Miguel 
Arcanjo);  46 (Cordilheira/São Pedro do Turvo); 48 (Cordilheira/São Pedro do Turvo); 66 
(Colibri/Santa Cruz do Rio Pardo); 69 (Colibri/Santa Cruz do Rio Pardo); 70 (Colibri/Santa Cruz 
do Rio Pardo); 75 (Colibri/Santa Cruz do Rio Pardo); 77 (Colibri/Santa Cruz do Rio Pardo); 78 
(Colibri/Santa Cruz do Rio Pardo); 79 (Colibri/Santa Cruz do Rio Pardo); 80 (Colibri/Santa Cruz 
do Rio Pardo); 87 (Paron/Sabino); 88 (Paron/Sabino); 91-93 (Paron/Lins); 101 (Momotaro/Lins) e 
103 (Momotaro/Lins). Botucatu, 2008. 
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PREVALÊNCIA DE Bemisia tabaci BIÓTIPO B EM ÁREAS CULTIVADAS DE 
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RESUMO – Bemisia tabaci (Gennadius) é hoje considerada uma das mais importantes pragas 

em cultivos de hortaliças e ornamentais em todo o mundo. Embora, o biótipo B apresente uma 

maior distribuição global, o biótipo Q, provavelmente nativo do Mediterrâneo, vem crescendo 

em importância devido à sua recente detecção em muitas áreas do mundo e sua resistência a 

inseticidas. Populações de mosca-branca foram coletadas em áreas de cultivo de hortaliças do 

Estado de São Paulo, Brasil. As amostras foram submetidas em análise por PCR, com 

amplificação do gene mitocondrial (citocromo oxidase I - mtCOI). O produto da PCR foi 

enviado a seqüenciamento e também utilizado na RFLP com a enzima TaqI, para determinar o 

biótipo de populações de B. tabaci. Apenas o biótipo B foi detectado em amostras coletadas 

nas culturas do pimentão, tomate, pepino, abobrinha, couve, berinjela e Amaranthus spp.  

Palavras-chave: gene do cytochroma oxidase I, RFLP, seqüenciamento, moscas-brancas. 
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PREVALENCE OF Bemisia tabaci B BIOTYPE IN VEGETABLES GROWERS 

AREAS OF SÃO PAULO STATE, BRAZIL   

 

ABSTRACT – Bemisia tabaci is one of the most prolific pests of vegetables and ornamental 

crops around the world. Although the B biotype shows the widest global distribution, the Q 

biotype, probably native to the Mediterranean Basin, is reaching increasing importance due to 

recent detection in many areas of the world and to its proved resistance to insecticides. PCR 

amplification of mitochondrial cytochrome oxidase I (COI) gene followed by RFLP analysis 

with Taq I and/or sequencing were utilized to determine the biotype of B. tabaci populations 

collected from vegetable producing areas of São Paulo State, Brazil. Only the B biotype was 

detected in this area from pepper, tomato, cucurbits, eggplant and Amaranthus spp. samples. 

KEY WORDS: cytochrome oxidase I gene, RFLP, sequencing, whiteflies. 
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Introdução 

A mosca branca, Bemisia tabaci Genn. (Hemiptera: Aleyrodidae), é uma das mais 

importantes pragas dos cultivos de hortaliças e ornamentais em todo o mundo. Este inseto 

apresenta alta variabilidade biológica intra-específica e genética, e pode ser considerada como 

um complexo espécie (Bosco et al., 2006). Morfologicamente os biótipos são indistinguíveis, 

porém possuem características biológicas distintas, incluindo preferência de hospedeiro. 

Biótipos de B. tabaci foram originalmente caracterizado por seus padrões de esterases (Brown 

et al., 1995, Jones et al., 2008) e mais tarde, por análise molecular de diferentes genes 

conservados, incluindo o gene mitocondrial do cytochroma oxidase I (mtCOI) (Brown, 2000).  

Em adição aos danos diretamente causados pela sucção do floema e excreção de 

honeydew, que serve como substrato para infecções de fungos (Jones et al., 2008), as moscas 

brancas são conhecidas principalmente como vetores de vírus dos gêneros Begomovirus 

(família Geminiviridae), Crinivirus (família Closteroviridae) e outros (Ribeiro et al., 1998; De 

Barro et al., 2000; Bosco et al., 2006; Jones et al., 2008). Muitas destes vírus, principalmente 

os do gênero Begomovirus, são de grande impacto econômico para várias hortaliças. Os 

begomovírus são reconhecidos como os mais importantes vírus de plantas emergentes em 

regiões tropicais e sub-tropicais (Brown, 2000). 

O primeiro relato de B. tabaci biótipo A, no Brasil, ocorreu na Bahia em 1928, em 

Euphorbia pulcherrima, Nicotiana glauca e N. tabacum (Bondar, 1928). Até cerca da década 

de 1990, a população de B. tabaci era baixa e as perdas relatadas em algumas culturas foram 

relacionadas à transmissão de vírus para feijão e tomateiro (Ribeiro et al., 1998). 

O biótipo B de B. tabaci é mais conhecido e de maior distribuição mundial. Foi 

detectado em poinsettia na Flórida (USA) e recebeu nomes comuns de raça Flórida ou raça 
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poinsettia (Costa e Brown, 1990). Também ficou conhecida como raça B, biótipo B ou tipo B, 

para distinguir da espécie nativa presente nos Estados Unidos, o biótipo A de B. tabaci (Lima 

et al., 2002), além de também ter sido chamado de Bemisia argentifolii (Perring et al., 1993). 

Este biótipo foi introduzido no Brasil no começo de 1990, provavelmente pelo comércio 

internacional de plantas ornamentais (Lourenção e Nagai, 1994). 

Nos últimos anos este biótipo se espalhou para vários estados no Brasil, causando perdas 

severas em diferentes como melão, melância, algodão, feijões, soja, quiabo, tomate, repolho 

(Lima et al., 2002) e pimentões e pimentas (Nozaki et al., 2006; Bezerra-Agasie et al., 2006). 

Atualmente, o B biótipo está presente em todos os estados do Brasil. O biótipo B apresenta 

maior produção de honeydew, maior gama de hospedeiros e alto nível de resistência a 

inseticidas, quando comparado ao biótipo A (Lima et al., 2002).   

Outro biótipo que vem atraindo a atenção e interesse mundial é o biótipo Q, encontrado 

na Europa e Ásia, e pode ser nativo do Mediterrâneo (Bosco et al., 2006). Esse biótipo é 

exótico no Brasil e representa uma ameaça, devido a resistência ao pyriproxyfen (Horowitz et 

al., 2003), buprofezin e baixa suscetibilidade aos inseticidas neonicotinóides, imidacloprid, 

acetamiprid e thimethoxam (Hodges, 2009), utilizados atualmente no controle de B. tabaci.  

Na Bacia do Mediterrâneo, além dos biótipos B e Q, também foram relatados os biótipos 

M, S e T (Bosco et al., 2006). Os biótipos S e T são muito restritos em sua distribuição 

geográfica e especificidade de hospedeiro. O biótipo S foi relatado apenas em plantas de 

Ipomoea indica na Costa Sul da Espanha, enquanto que, o biótipo T foi encontrado em 

Euphorbia characias na Sicília e outras regiões do sul da Itália. O biótipo M foi relatado em 

plantas de algodão na Turquia (Bosco et al., 2006). 
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Estudos de identificação de biótipos de B. tabaci no Brasil são escassos. A fim de 

verificar se já ocorrre a presença do biótipo Q no Estado de São Paulo, em áreas de cultivos de 

plantas de tomate e pimentão, amostras de B. tabaci foram coletadas nessas áreas de cultivos, 

e também em algumas hortaliças próximas. Para determinação de biótipos, o gene 

mitocondrial (mtCOI) foi amplificado por PCR seguido da técnica RFLP com enzima de 

restrição TaqI e/ou enviado a seqüenciamento.  

 

Material e Métodos 

Adultos de B. tabaci foram amostrados em 27 localidades no Estado de São Paulo, 

durante 2007/2008. Os indivíduos foram coletados com auxílio de aspirador manual e 

preservados imediatamente em etanol 95% e armazenado a -20°C, até o processamento. As 

amostras de B. tabaci foram provenientes de cultivos de pimentão, tomateiro e demais 

hortaliças (Tabela 1). Colônias do biótipo B do Brasil e biótipo Q da Espanha foram utilizados 

como controle nas análises.  

Para caracterização molecular e análise por PCR-RFLP e seqüenciamento do gene 

mtCOI, cada indivíduo foi macerado diretamente em papel estéril Whatmam 3MM (pedaço 

2mm²), o qual foi colocado diretamente em microtubo de 0,2mL para a reação de PCR. Uma 

porção da seqüência do gene mtCOI foi amplificado por PCR com os oligonucleotídeos 

MA482-FW (5’-TTGATTTTTTGGTCATCCAGAAGT-3’) e MA483-RV (5’-

TCCAATGCACTAATCTGCCATATTA-3’) (Simon et al., 1994; Frohlich et al., 1999). A 

análise da PCR foi realizada com um volume final de 50µl (MgCl2 50mM, dNTP 2,5µM, 

MA482-FW e MA483-RV 10µM) usando 0.5 U de Taq polymerase (Bioline). 
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A amplificação foi realizada em um PCR Express Thermal Cycler (Bio-Rad), seguindo 

os passos: desnaturação inicial a 94°C por 5 minutos, seguido de 35 ciclos de 30 segundo a 

94°C, 45segundo a 45°C e 1 minuto a 72°C, e extensão final a 72°C por 10 minutos. A 

presença do fragmento do gene da mtCOI foi visualizada em gel de agarose a 1% e corado 

com brometo de etídio. 

O produto amplificado (880bp) de cada amostra foi utilizado junto à técnica RFLP, 

utilizando-se 5µl do produto da PCR clivado com 1U da enzima TaqI, em um volume final de 

15µl, mantido a 65°C por 2 horas. O padrão de restrição foi observado por eletroforese e 

visualizado em gel de agarose a 2%, corado com brometo de etídio. Cinco indivíduos das 

populações de cada região foram analisados. 

O gene mtCOI de 17 populações representativas foram enviadas a seqüenciamento. As 

seqüências foram agrupadas e analisadas usando o programa BioEdit 

(http://www.mbio.ncsu.edu/BioEdit/bioedit.html) e comparadas entre si e com outras 

seqüências de moscas-brancas depositadas no GenBank, utilizando-se os programas Blast n 

(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/blast) e Clustal W (Thompson et al., 1994). A análise 

filogenética foi realizada com o programa MEGA versão 4.0 (Kumar et al., 2004), utilizando o 

método de “Neighbor-Joining”, com valor de “bootstrap” 2000.  

 

Resultados e Discussão 

Na análise por PCR, os oligonucleotídeos da mtCOI amplificaram fragmentos de 880 bp 

de tamanho esperado (Figura 1). Amostras de cinco populações dentre as 27 coletadas no 

Estado de São Paulo, não permitiram amplificação do gene mtCOI com os oligonucleotídeos 
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descritos acima. No entanto, moscas-brancas dessas populações foram morfologicamente 

indistinguíveis das demais populações coletadas.  

De acordo com Bosco et al., (2006), o método PCR-RFLP usado nesse trabalho é 

facilmente aplicado e eficiente na distinção dos biótipos B e Q. Os controles, colônias o 

biótipo B do Brasil e do biótipo Q da Espanha, utilizados nesse experimento para comparação, 

mostraram os padrões de restrição esperados após digestão do produto da PCR com a enzima 

TaqI. Todas as amostras coletadas no campo tiveram padrão para biótipo B (Figura 2). 

Para confirmação do biótipo das moscas-brancas amostradas, a seqüência do gene 

mtCOI de alguns indivíduos foi determinada. Em análise pelo Blast n, e comparando-se as 

seqüências com as depositadas no GenBank, verificou-se que todas as seqüências 

apresentaram alta identidade com o gene mtCOI de outras populações caracterizadas como 

biótipo B de B. tabaci como observado na Figura 3. A árvore filogenética foi construída 

utilizando as seqüências do gene mtCOI obtidas das amostras coletadas e seqüencias de 

populações representativas dos biótipos B e Q, como também uma seqüência de Trialeurodes 

vaporariorum (Tabela 2, Figura 3).  

Recentemente, o biótipo Q encontrado no Mediterrâneo foi verificado na China (Zhang 

et al., 2005) e EUA. Neste último caso, o biótipo Q foi identificado em plantas importadas de 

poinsettia em um viveiro na Califórnia (Hodges, 2009). 

A identificação correta de insetos pragas ou vetores de virus é um pré-requisito para o 

manejo efetivo e redução de danos em culturas agrícolas (Brown, 2000). O conhecimento da 

variação genética dentro de populações de mosca-branca é necessário para um manejo e 

controle eficiente (Guirao et al., 1994; Lima et al., 2002; Rabello et al., 2008). O gene mtCOI 

vem sendo muito utilizado para estudos e separação de biótipos de B. tabaci de populações 
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provenientes de diferentes partes do mundo, melhorando o entendimento da diversidade 

genética do complexo espécie B. tabaci (Frohlich et al., 1999; Brown, 2000; De Barro et al., 

2000,  Bosco et al., 2006). Estes estudos podem prevenir a introdução de biótipos exóticos, 

principalmente o Q, assim como outros, no Brasil, pois, a invasão de espécies ou biótipos 

estrangeiros pode causar sérios problemas econômicos, impacto ambiental e social a 

agricultura nacional.  

Por meio das análises realizadas neste trabalho ficou evidente que no Estado de São 

Paulo, em áreas, onde o principal cultivo é o tomate e pimentão, aparentemente só ocorre o 

biótipo B. Porém levantamentos mais precisos em outras regiões geográficas, coletando-se de 

hospedeiros bem variados são necessários para se avaliar melhor a população de B. tabaci no 

Brasil. Segundo Villas-Bôas et al. (1999) o biótipo B tem se dispersado nos campos 

rapidamente, sendo considerada a espécie de mosca branca que comumente devasta os 

cultivos agrícolas nas várias regiões geográficas do país. 
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Tabela 1. Amostras de Bemisia tabaci coletadas em diferentes municípios do Estado de 

São Paulo, suas respectivas plantas hospedeiras e identificação do biótipo. Ano base: 

2007/2008.  

Amostras Local de coleta Coleta Planta Hospedeira Biótipo 
1 Lins Outubro/07 Pimentão B 
2 Lins Abril/08 Tomate B 
3 Lins Abril/08 Amaranthus sp. B 
4 Pirajuí Abril/08 Pimentão B 
5 Lins Agosto/08 Beringela  B 
6 Avaí Agosto/08 Pimentão B 
7 Itapetininga Março/08 Beringela  B 
8 Itapetininga Março/08 Abobrinha B 
9 São Miguel Arcanjo Maio/08 Pepino B 
10 Tejupá Janeiro/08 Tomate B 
11 Tejupá Janeiro/08 Couve-folha B 
12 Tejupá Janeiro/08 Pimentão B 
13 Tejupá Abril/08 Pimentão B 
14 Itapetininga Setembro/08 Pimentão B 
15 Santa Cruz do Rio Pardo Janeiro/08 Pimentão B 
16 São João da Boa Vista Setembro/08 Abobrinha B 
17 Insetário – Virologia Setembro/08 Pimentão B 
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Tabela 2. Seqüências do GenBank utilizadas nas análises para a construção da árvore 

filogenética.  

Espécies de moscas-brancas Biótipo Origem 
Número de acesso 
do GenBank 

B Reunião AJ550176 
 China EU376994 
 Flórida FJ188651 
 Chipre AM696208 
 Espanha DQ302947 
 Egito DQ130056 
 Israel AF418671 
Q Espanha EU427719 
 Japão AB204586 
 Grécia DQ365869 
 França 691083 

Bemisia tabaci 

 Flórida FJ188623 
Trialeurodes vaporariorum  Reunião AJ550183 
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Figura 1. Amplificação por PCR da  mtCOI (∼880nt) de amostras de mosca-branca coletadas 

no Estado de São Paulo em diferentes culturas. M: marcador DNA 1Kb DNA 

Ladder (Invitrogen). Amostras: 1- Pimentão, 2- Tomate, 3- Amaranthus sp., 4- 

Pimentão, 5- Berinjela, 6- Pimentão, 7- Berinjela, 8- Abobrinha, 9- Pepino e 10- 

Tomate. Espanha, 2008. 
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Figura 2. Padrões de RFLP de fragmentos de mtCOI digeridos com TaqI, amostras controles: 

1 – 3 Biótipo B e 4 Biótipo Q. M: Marcador de DNA 1Kb DNA Plus Ladder 

(Invitrogen). Espanha, 2008. 
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Figure 3. Árvore filogenética obtida utilizando-se o método Neighbor-joining para o fragmento 
parcial do gene mitocondrial COI das amostras de Bemisia tabaci coletadas no Estado de 
São Paulo, comparadas com algumas seqüências do GenBank listadas na Tabela 2. 
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RESUMO 

Rocha, K.C.G.; Marubayashi, J.M.; Mituti, T.; Gioria, R.; Kobori, R.F.; Melo, A.M.T.; Pavan, 
M.A.; Krause-Sakate, R. Avaliação da resistência de genótipos de Capsicum spp. ao 
Tomato severe rugose virus – gênero Begomovirus. Summa Phytopathologica. 

 

Doenças causadas pelos begomovírus podem afetar diretamente a cultura do pimentão, 

especialmente a espécie Tomato severe rugose virus (ToSRV) que tem ocorrido nas áreas de 

cultivo no Estado de São Paulo. Considerando que há pouca informação sobre genótipos 

resistentes ou tolerantes ao vírus, procurou-se avaliar o comportamento de diferentes acessos 

de pimentas e pimentões Capsicum spp. contra dois isolados de ToSRV, um proveniente de 

tomateiro (ToSRV-Sk) e outro de pimentão (ToSRV-PJU). Dos vinte e nove acessos 

inoculados, vinte e cinco foram suscetíveis e três comportaram-se como tolerantes ao ToSRV-

Sk. Para o ToSRV-PJU, quatorze foram suscetíveis, C. annuum (Hebron) e C. chinense 

(Pimenta Habanero BG 592) foram tolerantes e doze genótipos foram considerados imunes 
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aos 30 dias após a inoculação (d.a.i). Dentre estes, o acesso C. annuum (Pimenta ardida-

AF2191) foi tolerante ao isolado ToSRV-Sk e imune ao ToSRV-PJU. Apenas um acesso de 

pimentão, C. annuum, Catarino Cascabel do México, comportou-se como imune aos 30 d.a.i. a 

ambos os isolados, podendo ser indicado em programas de melhoramento de Capsicum spp. 

visando resistência ao ToSRV. Os resultados também demonstraram diferenças na 

agressividade entre os isolados de ToSRV utilizados e que essa variabilidade deve ser 

considerada em programas de melhoramento genético visando resistência a begomovírus em 

Capsicum spp. 

Palavras-chaves: Bemisia tabaci, Geminivirus, tolerância, pimentão, pimenta e hortaliças. 

 

ABSTRACT 

Rocha, K.C.G.; Marubayashi, .J.M.; Mituti, T.; Gioria, R.; Kobori, R.F.; Melo, A.M.T.; Pavan, 
M.A.; Krause-Sakate, R. Evaluation of Capsicum spp. genotypes resistance to Tomato 
severe rugose virus –Begomovirus genus. Summa Phytopathologica. 
 

Diseases caused by the begomoviruses affect directly pepper crops, especially the species 

Tomato severe rugose virus (ToSRV), which predominates in the commercial areas of pepper, 

in São Paulo State. Talking into account scarce research information concerning on resistance 

or tolerance to the virus this work was to evaluate the resistance against two strains of ToSRV, 

one deriving from tomato (ToSRV-Sk) and one from pepper (ToSRV-PJU), on different 

genotypes of Capsicum spp. From the twenty-nine Capsicum spp. genotypes inoculated, 

twenty-five were susceptible and three were tolerant to ToSRV-Sk isolate. For the ToSRV-

PJU strain, fourteen genotypes were susceptible, C. annuum (Hebron) and C. chinense 

(Pimenta Habanero BG 592) were tolerant and twelve genotypes were considered immune to 
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the virus at 30 days after inoculation (d.a.i.). Among these, C. annuum (Pimenta ardida-

AF2191) was tolerante to ToSRV-Sk and immune to ToSRV-PJU. Only one access of pepper 

C. annuum, Catarino Cascabel of Mexico, was immune to both ToSRV strains at 30 d.a.i., and 

could be source of resistance in breeding programs to Capsicum spp. resistance to ToSRV. 

The results also indicate that the isolates differ in agressivity and this must be considerated in 

breeding programs.  

Key-words: Bemisia tabaci, Geminivirus, tolerance, sweet pepper, chillies, vegetables. 

 

 

INTRODUÇÃO 

O gênero Capsicum spp. é originário da América tropical, onde várias espécies são 

cultivadas e utilizadas como alimento desde os tempos pré-históricos. No Brasil, o pimentão 

(Capsicum annuum L.) é uma das dez mais importantes hortaliças cultivadas, sendo seus 

frutos consumidos na forma in natura, e utilizados na indústria alimentícia e na produção de 

pigmentos (Peixoto et al., 1999).  

Algumas limitações para o cultivo de pimentões e pimentas são as doenças de origem viral. 

A incidência de doenças em solanáceas causadas por begomoviroses tem aumentado 

significativamente, coincidindo com o aumento populacional de seu inseto vetor, a mosca-

branca. O gênero Begomovirus (família Geminiviridae) inclui os vírus que infectam 

dicotiledôneas, os quais são transmitidos por Bemisia tabaci e apresentam genoma composto 

por uma ou duas moléculas de DNA circular de fita simples (Polston & Anderson, 1997; 

Stanley et al., 2005).  
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No Brasil, a incidência de begomovirus em tomateiro aumentou de forma drástica a 

partir de meados da década de 1990, com a introdução e disseminação do biótipo B de B. 

tabaci (Zerbini et al., 1996; Faria et al., 1997; Ribeiro et al., 1998; Ambrozevicius et al., 

2002). Esse biótipo encontra-se disseminado desde o Paraná até o Rio Grande do Norte, 

atacando uma gama de hospedeiros, dentre os quais se incluem solanáceas, cucurbitáceas, 

brássicas, leguminosas, algodão, mandioca, alface, quiabo, plantas ornamentais, e plantas 

daninhas e silvestres (Lourenção & Nagai, 1994; Villas Bôas et al., 1997).  

Em pimentão, infecção por begomovírus foi observada em amostras coletadas no ano de 

1997 nos estados da Bahia e Pernambuco (Lima et al., 2001). E em 2003, a espécie Tomato 

severe rugose virus (ToSRV) foi relatada em pimenta “dedo-de-moça” (Capsicum baccatum 

var. pendulum), em Petrolina de Goiás (Bezerra-Agasie et al., 2006). Em 2005, além do 

ToSRV, foi verificada a espécie Tomato yellow vein streak virus (ToYVSV) no Estado de São 

Paulo (Nozaki et al., 2006). Atualmente, um levantamento realizado no estado de São Paulo 

mostrou que a espécie ToSRV tornou-se prevalente nos cultivos de pimentão  (Marubayashi et 

al., 2008). O ToSRV também tem causado muitos danos ao cultivo de tomateiro (Solanum 

esculentum Mill.), em áreas de plantio de todo o Brasil (Fernandes et al., 2008).  

Para o complexo mosca-branca-geminivírus no cultivo de solanáceas, principalmente de 

tomateiro e pimentão, a utilização de cultivares resistentes pode ser considerada a opção mais 

eficaz, durável e estável dentro da estratégia de manejo integrado (Friedmann et al., 1998). 

Dessa forma, esse trabalho teve como objetivos verificar a reação de diferentes genótipos de 

Capsicum spp. a dois isolados de ToSRV, sendo um proveniente de tomateiro e outro de 

pimentão.  
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MATERIAL E MÉTODOS 

Avaliação da resistência de Capsicum spp. ao ToSRV 

Vinte e nove genótipos de Capsicum spp., sendo 20 acessos de C. annuum, 2 de C. 

baccatum, 2 de C. frutescens e 5 de C. chinense,  foram inoculadas com dois isolados de 

ToSRV, além do tomateiro variedade Santa Clara usado como controle positivo (Tabela 1).   

A semeadura foi realizada em bandejas de poliestireno expandido com 220 células 

contendo substrato comercial, avaliando-se 10 plantas por acesso. As mudas foram mantidas 

em casa de vegetação e, por ocasião da inoculação, foram transferidas para gaiolas teladas 

com dimensões 1x1x1 metros. A temperatura e a luminosidade foram controladas, sendo de 

aproximadamente, 25°C e 12 horas de fotoperíodo, respectivamente. As plantas foram 

inoculadas aos 30 dias após a semeadura. 

 

Isolados de ToSRV: 

Foram utilizados dois isolados de ToSRV, um proveniente de Capsicum annuum 

(ToSRV-PJU) obtido por Nozaki (2007) e outro proveniente de tomateiro (ToSRV-Sk) cedido 

pela Empresa Sakata Seed Sudamerica. Ambos foram mantidos separadamente no cultivar de 

tomate Santa Clara, para evitar contaminação. 

A identidade de ambos os isolados de ToSRV foi confirmada por seqüenciamento 

parcial da capa protéica do seu DNA-A utilizando-se os oligonucleotídeos descritos por Rojas 

et al. (1993) e a variabilidade genética foi avaliada pela técnica de RCA-RFLP (Inoue-Nagata 

et al., 2004a; Haible et al., 2006). O DNA total foi extraído pelo método de Dellaporta et al. 

(1983) e submetido à amplificação por círculo rolante (RCA) com o kit Templi Phi 

(Amersham Biosciences) adicionando-se 5 µL do tampão da amostra e 1 µL do DNA extraído. 
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O DNA foi desnaturado a 95ºC por 3 minutos e imediatamente transferido para recipiente 

contendo gelo triturado. A essa mistura, foram adicionados 5 µL do tampão de reação e 0,2 µL 

da enzima. A reação foi incubada a 30ºC por 18 horas. Após o término da incubação, a enzima 

foi inativada aquecendo-se a reação a 65ºC por 10 minutos. A reação de amplificação do DNA 

foi diluída adicionando-se 30 µL de TE (10mM Tris e 1mM EDTA pH 8,0). Os produtos de 

DNA dos isolados amplificados por Templi Phi foram submetidos à análise de padrão de 

restrição de fragmento (RFLP) com a enzima de restrição HpaII. A qualidade do DNA, o 

tamanho do fragmento e a quantificação foram estimados em gel de poliacrilamida a 10% 

utilizando-se o marcador de comprimento 1 Kb DNA Plus Ladder (Invitrogen). O isolado 

ToSRV-Sk apresentou pelo menos o dobro de sítios de clivagem para a enzima HpaII do que o 

isolado ToSRV-PJU (Figura 1). A comparação dos isolados, com a técnica RCA-RFLP, 

mostrou variabilidade genética entre eles, indicando diferentes sítios de restrição com a 

enzima. 

Inserir Figura 1 

 

Método de inoculação e transmissão utilizando o vetor: 

Colônias de B. tabaci biótipo B livres de vírus coletadas em campo e mantidas em couve 

(Brassica oleraceae L. var. acephala), soja (Glycine max) e tomate (S. lycopersicum) foram 

utilizadas na transmissão do vírus. Para a transmissão, foram empregados insetos adultos 

coletados e transferidos com auxílio de aspirador bucal, composto de um tubo de vidro. Os 

insetos foram transferidos para pequenas gaiolas contendo ramos de plantas de tomateiro 

infectados com o isolado ToSRV-PJU, o qual foi previamente confirmado por PCR. Em cada 

gaiola foram adicionados em torno de 1.000 insetos adultos, os quais foram mantidos em sala 
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escura climatizada a 30°C por um período de acesso à aquisição (PAA) de 24 horas. Após esse 

PAA, as moscas-brancas, supostamente virulíferas, foram transferidas para gaiolas maiores 

contendo as bandejas com as plantas sadias, onde permaneceram por sete dias, durante o 

período de acesso de inoculação (PAI), a fim de promover a transmissão o vírus. Após o PAI, 

as plantas foram pulverizadas com inseticida para eliminação de todas as moscas-brancas, 

ninfas e ovos depositados durante o PAI. As plantas foram mantidas em casa de vegetação sob 

temperatura de 25 a 30ºC por um período de 30 dias, sendo analisadas por PCR (Reação de 

polimerase em cadeia) quanto à presença de sintomas e detecção do vírus. 

As bandejas contendo as mudas foram dispostas em uma sala de criação de mosca-

branca diretamente na fonte de inóculo com o ToSRV-Sk. O PAI durou sete dias e, a seguir, as 

mudas foram tratadas com inseticidas específicos. Após o período de transmissão, as bandejas 

foram levadas para casa de vegetação e mantidas sob as mesmas condições ambientais 

descritas anteriormente. 

 

Avaliação de sintomas e detecção PCR: 

A avaliação foi realizada visualmente, verificando-se presença de sintomas, e por PCR 

aos 30 dias após a inoculação. O DNA total foi extraído das dez plantas inoculadas por acesso, 

segundo protocolo de Dellaporta et al. (1983).  

Foram escolhidas as folhas apicais, pois, segundo Rocha et al. (2008), é a região mais 

sensível à detecção do vírus, armazenando-se a -20°C. Na reação de PCR, foi utilizada uma 

pré-mistura PCR Master Mix (Promega), seguindo as instruções do fabricante, e utilizou-se o 

par de oligonucleotídeos GemiA1202s 5’ TGG TAG ACT CTG CTC GCG G ‘3 (senso) e 

GemiA1876a 5’ CTC TTT CAC TAG CGT ACC G ‘3 (antisenso), que flanqueiam parte dos 
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genes que codificam a Rep (AC1) e a Trap (AC2) (Nozaki, 2007). O programa consistiu de 

desnaturação inicial a 95°C por 2 minutos, seguido de 40 ciclos a 94°C por 40 segundo, 

anelamento a 54°C por 1 minuto e extensão a 72°C por 1 minuto, mais um passo de extensão 

final de 72°C durante 10 minutos. O fragmento de DNA amplificado (800bp) foi submetido à 

eletroforese em gel de agarose a 0,8% e corado com brometo de etídio. 

 

RESULTADOS E DISCUSSÃO 

No ensaio de transmissão do ToSRV por mosca-branca, todas as plantas de tomateiro 

cultivar Santa Clara, utilizadas como controle, foram infectadas por ambos os isolados, 

apresentando 100% de infecção pelo vírus.  

Para o isolado ToSRV-Sk, 25 acessos foram suscetíveis apresentando sintomas evidentes 

da infecção. Os acessos C. annuum (Pimenta ardida-AF2191), C. annuum (IAC-545) e C. 

annuum (Pimenta Serrano IAC 1129) apresentaram proporções de 4/10, 8/10 e 3/10 referentes 

à relação entre número de plantas infectadas e número de plantas inoculadas, respectivamente.  

As plantas infectadas foram assintomáticas, evidenciando uma tolerância ao vírus (Tabela 1). 

Para o isolado ToSRV-PJU, 14 acessos comportaram-se como suscetíveis. Os acessos C. 

annuum (Hebron) e C. chinense (Pimenta Habanero BG 592) tiveram proporções de 5/10 e 

1/10 (plantas infectadas/plantas inoculadas) respectivamente. As plantas infectadas não 

apresentaram sintomas da infecção, comportando-se como tolerantes. Doze genótipos 

inoculados com esse isolado mostraram-se imunes na análise com 30 dias após inoculação 

(DAI), não tendo sido verificada presença do DNA em nenhuma das dez plantas/acesso 

(Tabela 1). 

Inserir Tabela 1 
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Dentre as plantas de Capsicum spp. suscetíveis, foram observados diferentes sintomas 

como deformação, rugosidade foliar, mosaico, clareamento de nervuras e redução do porte da 

planta. O isolado ToSRV-Sk mostrou-se mais severo, ocasionando o aparecimento dos 

sintomas mais precocemente quando comparado ao ToSRV-PJU, bem como infectando a 

grande parte dos acessos testados.  

Dentre os genótipos avaliados, C. annuum (Pimenta ardida-AF2191) apresentou 

tolerância para o isolado ToSRV-Sk e imunidade para ToSRV-PJU, aos 30 d.a.i. . Já, o acesso 

C. annuum, Catarino Cascabel do México, foi considerado imune aos dois isolados de ToSRV 

no período avaliado. Ambos os genótipos podem ser fontes importantes e promissoras para 

estudos e mapeamento de genes de resistência para fins de melhoramento genético. 

Em outras regiões do mundo, vários begomovírus já foram relatados em Capsicum spp. 

No México, destacam-se Pepper huasteco virus, PHV (Garzón-Tiznado et al., 1993), Pepper 

golden mosaic virus (PepGMV), Pepper huasteco yellow vein virus (PHYVV)  e mais 

recentemente o begomovirus monopartido Tomato yellow leaf curl virus (TYLCV) (Carrillo-

Tripp et al., 2007). Tanto em C. annuum como em C. chinense, o TYLCV foi verificado no 

sul da Espanha (Reina et al., 1999) e Cuba (Quiñones et al., 2002).  

No México, foi observada tolerância ao begomovírus PHV em populações de C. 

chinense (Godinez-Hernández et al., 2001). Morilla et al. (2005) demonstraram que, plantas 

de C. annuum quando inoculadas com diferentes isolados de TYLCV, TYLCV-Mld [ES01/99] 

e TYLCV-[Alm], comportaram-se diferencialmente, de acordo com método de inoculação; 

pelo método de infiltração com Agrobacterium tumefaciens nenhuma planta de pimentão foi 

infectada; por meio da biobalística, foi possível detectar o DNA viral, porém as plantas 

permaneceram assintomáticas; e com inoculação por mosca-branca, detectou-se apenas o 
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DNA do isolado TYLCV-[Alm], mas as plantas permaneceram assintomáticas. No presente 

estudo, utilizou-se a mosca-branca como vetora do vírus para os genótipos, pois é a condição 

que ocorre na natureza. 

Observou-se que os acessos testados apresentaram maior suscetibilidade ao isolado 

proveniente de tomateiro do que o de pimentão. A alta variabilidade genética dos begomovírus 

se reflete no grande número de espécies descritas (van Regenmortel et al., 2000), o que, na 

prática, dificulta a adoção das medidas de controle, como a eliminação de hospedeiras 

alternativas. Assim, a utilização de cultivares resistentes é considerada a medida mais 

adequada para o controle de fitoviroses. 

Estudos de divergência genética de populações de plantas de Capsicum spp. são 

importantes, pois possibilitam o monitoramento de bancos de germoplasma, gerando 

informações úteis para preservação e uso dos acessos em programas de melhoramento e 

também na escolha de progenitores para mapeamento de genes (Sudré et al., 2005).  

Vários locos de resistência ao begomovírus monopartido TYLCV foram mapeados em 

várias espécies selvagens de tomateiro, incluindo Solanum pimpinellifolium, S. peruvianum, S. 

chilense, S. habrochaites (Lycopersicon hirsutum) e S. cheesmaniae (Scott, 2006). A espécie 

selvagem Solanum chilense Dun. é fonte do gene Ty-1, com dominância parcial e que confere 

tolerância a begomovírus. Esse gene pode ser encontrado em diversas linhagens 

comercializadas na França, Israel, Flórida (EUA) e nas Américas (Zakay et al., 1991; Zamir et 

al., 1994). Esse gene interfere na proteína viral do TYLCV, e é mais eficiente em condições de 

baixo inóculo (Zamir et al., 1994). Segundo Kasrawi et al. (1988), linhagens de S. peruvianum 

f. humifusum C. H. Mull. e de S. peruvianum (L.) Mill. exibiram resistência ao TYLCV. No 

Brasil, ainda não foi detectada a presença da espécie TYLCV (Faria et al., 1997; Ribeiro et al., 
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Figura 1. Perfil eletroforético do produto de RCA digerido com enzima HpaII para os 

isolados de ToSRV (1-ToSRV – Sakata, isolado de tomate; 2- ToSRV isolado de 
pimentão; 3- ToSRV-PJU, isolado de pimentão) e 4-ToYVSV. M= 1 Kb plus DNA 
ladder (Invitrogen).   
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4 CONCLUSÕES GERAIS 

 

� O Tomato severe rugose virus (ToSRV) é a espécie predominante de begomovírus no 

Estado de São Paulo, tanto em pimentão como em tomateiro; 

� A técnica RCA é mais sensível na detecção de begomovírus, comparado a PCR 

tradicional; 

� Entre os isolados de ToSRV que infectam plantas de pimentão e tomate verifica-se 

maior variabilidade genética no genoma viral em isolados provenientes de tomateiro; 

� O biótipo B de Bemisia tabaci foi o único encontrado em áreas produtoras de pimentão 

e tomate do estado de São Paulo; 

� O acesso de pimentão C. annuum, Catarino Cascabel do México comportou-se como 

imune a dois isolados de ToSRV, na avaliação aos 30 dias após inoculação. 
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Alinhamento de nucleotídeos do DNA A do isolado de pimentão (44E) proveniente da 
região de Reginópolis com o ToSRV (número de acesso  DQ 207749) obtido no GenBank. 
 
T0SRVPetrolinaDNA-A      ACCGGATGGCCGCGCGATTTTTCACC CCTTTAGTTTCAATTAAAGTAAAGTGATTGTCTG 60 
DNA-Apimentao            ACCGGATGGCCGCGCGATTTTTCACC CCTTTAGTTTCAATTAAAGTAAAGTGACTGTCTG 60 
                         ************************** *************************** ****** 
 
T0SRVPetrolinaDNAA      TGGCCCAATCATATTGGGCCTGTCGAGCTTAGATATTTGTAACAAGTTAAGGCCCAATTT 120 
DNAApimentao            TGGCCCAATCATATTGGGCCTGTCGAG CTTAGATATTTGTAACAACTTAAGGCCCAAGTT 120 
                        *************************** ****************** *********** ** 
 
T0SRVPetrolinaDNAA      GTTGAACGGCTATAAATTGAACATACA CTTTACTTTTGCTTTAATTCAAAATGCCTAAGC 180 
DNAApimentao            GTTAAACGGCTATAAATTGAACATACA CTTTACTTTTGCTTTAATTCAAAATGCCTAAGC 178 
                        *** *********************** ********************************* 
 
T0SRVPetrolinaDNAA      GTGATGCCCCATGGCGTTTAACGGCGGGAACTTCAAAGGTTTCCCGCTCTGTCAATTATT 240 
DNAApimentao            GTGATGCCCCATGGCGTTTAACGGCGG GAACTTCAAAGGTTTCCCGTTCTGTCAATTTTT 238 
                        *************************** ******************* ********** ** 
 
T0SRVPetrolinaDNAA      CTCCCCGTGCAGGATATGGACCCAAATATAATAAGGCCGCTGAGTGGGTGAACAGGCCCA 300 
DNAApimentao            CTCCCCGTGCAGGATATAGACCCAAAT ATAACAAGGCCTCTGAGTGGGTGAACAGGCCCA 298 
                        ***************** ********* **** ****** ********************* 
 
T0SRVPetrolinaDNAA      TGTACAGGAAGCCCAGGATCTACCGTACTTTGAGAGGCCCAGATGTTCCTAGAGGCTGTG 360 
DNAApimentao            TGTACAGGAAGCCCAGGATCTACCGTA CTTTGAGAGGCCCAGATGTTCCTAGAGGCTGTG 358 
                        *************************** ********************************* 
 
T0SRVPetrolinaDNAA      AAGGGCCTTGTAAGGTTCAGTCTTACG AGTCTCGTCATGATGTTTCCCATGTCGGGAAGG 420 
DNAApimentao            AAGGGCCTTGTAAGGTTCAGTCTTACG AGTCTCGTCATGATGTTTCCCATGTCGGGAAGG 418 
                        *************************** ********************************* 
 
T0SRVPetrolinaDNAA      TGATTTGTGTGTCTGACGTTACACGTG GTAACGGTATTACTCACCGTGTTGGTAAGCGTT 480 
DNAApimentao            TGATTTGTGTGTCTGACGTTACACGTG GTAACGGTATTACTCACCGTGTTGGTAAGCGTT 478 
                        *************************** ********************************* 
 
T0SRVPetrolinaDNAA      TCTGCGTGAAGTCTGTATATATTTTAG GGAAGGTATGGATGGACGAGAGCATCAAGTTGA 540 
DNAApimentao            TCTGCGTGAAGTCTGTATATATTTTAG GGAAGGTATGGATGGATGAGAGCATCAAGTTGA 538 
                        *************************** **************** **************** 
 
T0SRVPetrolinaDNAA      AGAATCACACAAATAGTGTGATGTTCT GGTTGGTTAGAGATCGGAGACCTTATTCGACAC 600 
DNAApimentao            AGAATCACACAAATAGTGTGATGTTCT GGTTGGTTAGAGATCGGAGACCCTATTCGACAC 598 
                        *************************** ********************** ********** 
 
T0SRVPetrolinaDNAA      CTATGGATTTTGGCCAGGTGTTCAACA TGTTTGACAACGAGCCTAGCACTGCAACTGTTA 660 
DNAApimentao            CTATGGATTTTGGCCAGGTCTTCAACA TGTTTGACAACGAGCCTAGCACTGCAACTGTTA 658 
                        ******************* ******* ********************************* 
 
T0SRVPetrolinaDNAA      AGAACGATCTTCGGGATCGTTTTCAGG TCATGCACAAGTTTTATGCCAAGGTTACTGGTG 720 
DNAApimentao            AGAACGATCTTCGGGATCGTTTTCAGG TCATGCACAAGTTTTATGCCAAGGTTACTGGTG 718 
                        *************************** ********************************* 
 
T0SRVPetrolinaDNAA      GACAGTATGCCAGTAATGAGCAGGCATTAGTGAAGCGCTTTTGGAAGGTCAACAACAACG 780 
DNAApimentao            GACAGTATGCCAGTAATGATCAGGCAT TAGTGAAGCGCTTTTGGAAGGTCAACAACAACG 778 
                        ******************* ******* ********************************* 
 
T0SRVPetrolinaDNAA      TAGTCTACAACCATCAGGAGGCAGGGAAATACGAGAATCATACTGAGAACGCCTTGCTAT 840 
DNAApimentao            TAGTCTACAACCATCAGGAGGCAGGGA AATACGAGAATCATACTGAGAACGCCTTGCTAT 838 
                        *************************** ********************************* 
 
T0SRVPetrolinaDNAA      TGTATATGGCATGTACTCATGCCTCTA ACCCCGTGTATGCTACATTGAAAATTCGGATCT 900 
DNAApimentao            TGTATATGGCATGTACTCATGCCTCTA ACCCCGTGTATGCTACATTGAAAATTCGGATCT 898 
                        *************************** ********************************* 
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T0SRVPetrolinaDNAA      ATTTTTATGATTCGATTACTAATTAAT AAAATTTAAATTTTATTGAATGATTTTCGAGTA 960 
DNAApimentao            ATTTTTATGATTCGATTACTAATTAAT AAAATTTAAATTTTATTGAATGATTTTCGAGTA 958 
                        *************************** ********************************* 
 
T0SRVPetrolinaDNAA      CAGCATTTACATATGATTTGTCTGTTG CAAAACGAACAGCTCTGATTACATTATTAATGG 1020 
DNAApimentao            CAGCATTTACATATGATTTGTCTGTTG CGAAACGAACAGCTCTGATTACATTATTAATGG 1018 
                        *************************** * ******************************* 
 
T0SRVPetrolinaDNAA      AAATAACGCCTAATCGATCTAGATACA ATAAGACTAAATATTTAAATCTAGTTAAATATG 1080 
DNAApimentao            AAATAACGCCTAAACGATCTAGATACA ATAAGACTAAATATTTAAATCTAGTTAAATATG 1078 
                        ************* ************* ********************************* 
 
T0SRVPetrolinaDNAA      TCGTCCCAGAAGCTGTCAGTGAAGTCGTCCATATCTGGAAGTTGAGGAAGCTCTTGTGGA 1140 
DNAApimentao            TCGTCCCAGAAGCTGTCAGTGAAGTCG TCCATATCTGGAAGTTGAGGAAGCTCTTGTGGA 1138 
                        *************************** ********************************* 
 
T0SRVPetrolinaDNAA      GATGCAATGCTCTCCTCAGGTTGTGGT TGAACCGTATTTGGACGTGGTAGACTCTGCTCG 1200 
DNAApimentao            GATGCAATGCTCTCCTCAGGTTGTGGT TGAACCGTATTTGGACGTGGTAGACTCTGCTCG 1198 
                        *************************** ********************************* 
 
T0SRVPetrolinaDNAA      CGGTGTACATTGGATCCTCCACTCTGT TTATCTTGAAATAGAGGGGATTTGATATCTCCC 1260 
DNAApimentao            CGGTGTACATTGGATCCTCCACTCTGT TTATCTTGAAATAGAGGGGATTTGATATCTCCC 1258 
                        *************************** ********************************* 
 
T0SRVPetrolinaDNAA      AAATATAAACGCCATTCTCTGCCTGAC GTGCAGTGATGAGTTCCCCTGTGCGTGAATCCA 1320 
DNAApimentao            AAATATAGACGCCATTCTCTGCCTGAC GTGCAGTGATGAGTTCCCCTGTGCGTGAATCCA 1318 
                        ******* ******************* ********************************* 
 
T0SRVPetrolinaDNAA      TGTCCTCTGCAGTCGATGTGTACGTAA ATAGAGCACCCGCACTCTATATCAATTCGTCGT 1380 
DNAApimentao            TGTCCTCTACAGTCGATGTGTACGTAA ATAGAGCACCCGCACTCTATATCAATTCGTCGT 1378 
                        ******** ****************** ********************************* 
 
T0SRVPetrolinaDNAA      CTCCTGATTCCTCGTTTTTTAGCAACT CTGTGTTGTACCTTGATAGAGGGGGGTGTTAAG 1440 
DNAApimentao            CTCCTGATTCCTCGTTTTTTAGCAGCT CTGTGTTGTACCTTGATAGAGGGGGGTGTTAAG 1438 
                        ************************ ** ********************************* 
 
T0SRVPetrolinaDNAA      GAAGACGAATTTCGCATTGTGCTTTGT CCAATTATTTAGACTTGCATTTTCTTCTTTGTC 1500 
DNAApimentao            GAAGACGAATTTCGCATTGTGCTTTGT CCAATTATTTAGACTTGCATTTTCTTCTTTGTC 1498 
                        *************************** ********************************* 
 
T0SRVPetrolinaDNAA      GAGGAAACATTTATAGCTGGCCCCCTC GCCAGGATTGCAAAGCACGATGCATGGGATACC 1560 
DNAApimentao            GAGGAAACATTTATAGCTGGCCCCCTC GCCAGGATTGCAAAGCACGATGCATGGGATACC 1558 
                        *************************** ********************************* 
 
T0SRVPetrolinaDNAA      ACCTTTAATTTGAACTGGCTTTCCGTA TTTGCAGTTTGATTGCCAATCCTTTTGGGCCCC 1620 
DNAApimentao            ACCTTTAATTTGAACTGGCTTTCCGTA TTTGCAGTTTGATTGCCAATCCTTTTGGGCCCC 1618 
                        *************************** ********************************* 
 
T0SRVPetrolinaDNAA      AAGCAATTCTTTCCAGTGCTTTAACTT TAGATAGTGCGGTGCGATGTCATCAATGACGTT 1680 
DNAApimentao            CAGCAATTCTTTCCAGTGCTTTAACTT TAGATAGTGCGGTGCGATGTCATCAATGACGTT 1678 
                         ************************** ********************************* 
 
T0SRVPetrolinaDNAA      ATATTCAACATGATTTGAATAAACCCT AGGATTGAAATCTAGGTGTCCACTCAAATAATT 1740 
DNAApimentao            ATATTCAACATGATTTGAATAAACCCT AGGATTGAAATCTAGGTGTCCACTCAAATAATT 1738 
                        *************************** ********************************* 
 
T0SRVPetrolinaDNAA      ATGGGCCCCTAATGCACGTGCCCACATCGTCTTTCCCGTTCGAGAATCACCTTCAATGAT 1800 
DNAApimentao            ATGGACCCCTAATGCACGTGCCCACAT CGTCTTTCCCGTTCGAGAATCACCTTCAATGAT 1798 
                        **** ********************** ********************************* 
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T0SRVPetrolinaDNAA      GATACTAATAGGTCGTTCCGGCCGCGCAGCGGCACCTCTCCCAAAAGAGTCATCTGCCCA 1860 
DNAApimentao            GATACTAATAGGTCTTTCCGGCCGCGC AGCGGCACCTCTCCCAAAATAGTCATCTGCCCA 1858 
                        ************** ************ ******************* ************* 
 
T0SRVPetrolinaDNAA      AGCTTGCATCTCTCTCGGTACGCTAGT GAAAGAGGAGAGGGGAAACGTAGGGGCCCATGG 1920 
DNAApimentao            AGCTTGCATCTCTCTCGGTACGCTAGT GAAAGAGGAGAGGGGAAACGTAGGGGCCCATGG 1918 
                        *************************** ********************************* 
 
T0SRVPetrolinaDNAA      CTCCGGAGCCCTTGTAAATATCCTATC TAAATTACTATTTAGATTGTGAAACTGAAATAA 1980 
DNAApimentao            CTCCGGAGCCCTTGTAAATATCCTATC TAAATTACTATTTAGATTGTGGAACTGAAATAA 1978 
                        *************************** ********************* *********** 
 
T0SRVPetrolinaDNAA      GAACTTTTCAGGCAGCTTCTCACGGAT TATCTGCAAGGCGACGTCTTTGGAAGGTGCGTT 2040 
DNAApimentao            GAACTTTTCAGGCAGCTTCTCACGGAT TATCTGCAAGGCGACGTCTTTGGAAGGTGCGTT 2038 
                        *************************** ********************************* 
 
T0SRVPetrolinaDNAA      CAAGGCTTCTGCGGCAGCGTCGTTAGCTGTCTGGCAACCGCCTCTAGCACTTCTTCCGTC 2100 
DNAApimentao            CAAGGCTTCTGCGGCAGCGTGGTTAGC TGTCTGGCAACCGCCTCTAGCACTTCTTCCGTC 2098 
                        ******************** ****** ********************************* 
 
T0SRVPetrolinaDNAA      GATTTGGAATTCCCCCCACTCGATAGT ATCTCCGTCCTTATCGACATAGGATTTGACGTC 2160 
DNAApimentao            GATTTGGAATTCCCCCCACTCGATAGT ATCTCCGTCCTTGTCGACATATGATTTGACGTC 2158 
                        *************************** ************ ******** *********** 
 
T0SRVPetrolinaDNAA      GGACGATGACTTAGCTCTCTGAATGTT CGGATGGAAATGTGTTGACCTTGTTGGGGAGAC 2220 
DNAApimentao            GGACGATGACTTAGCTCTCTGAATGTT CGGATGGAAATGTGTTGACCTTGTTGGGGAGAC 2218 
                        *************************** ********************************* 
 
T0SRVPetrolinaDNAA      CAGGTCGAAGAATCGTTGATTTTGGCA GCAGTAGTTGCCCTCAAATTGAAGAAGCACGTG 2280 
DNAApimentao            CAGGTCGAAGAATCGTTGATTTTGGCA GCAGTAGTTGCCCTCAAATTGAAGAAGCACGTG 2278 
                        *************************** ********************************* 
 
T0SRVPetrolinaDNAA      GAGATGAGGCTCCCCATTTTCATGGAG CTCTCTGCAAACCTTGATGAACTTCTTATTTGT 2340 
DNAApimentao            GAGATGAGGCTCCCCATTTTCATGGAG CTCTCTGCAAACCTTGATGAACTTTTTATTTGT 2338 
                        *************************** ************************ ******** 
 
T0SRVPetrolinaDNAA      AGGAGTGTTTAGGGTTTTTAATTGGGA AAGTGCTTCTTCTTTCGATAATGAGCATTTGGG 2400 
DNAApimentao            AGGAGTGTTTAGGGTTTTTAATTGGGA AAGTGCTTCTTCTTTCGATAATGAGCATTTGGG 2398 
                        *************************** ********************************* 
 
T0SRVPetrolinaDNAA      ATATGTGAGGAAATAATTCTTCGCTTT TATTTGAAAGCGCTTTGGAGCTGATGGCATATT 2460 
DNAApimentao            ATATGTGAGGAAATAATTCTTCGCTTT TATTTGAAAGCGCTTTGGAGCTGATGGCATATT 2458 
                        *************************** ********************************* 
 
T0SRVPetrolinaDNAA      TGTAAATATGACCCTTACTACCAAATG GTAGCTGCTCTAAAACTCATATCAATTGGTAGT 2520 
DNAApimentao            TGTAAATATGACACTTACTACCAATTG GTAGCTGCTCTAAAACTCATATGAATTGGTAGT 2518 
                        ************ *********** ** ********************** ********** 
 
T0SRVPetrolinaDNAA      TATGGTAGCTCTTATATAGTAGAAGTT CTCTTTAAGGAGATTGCTACACGTGGCGGCCAT 2580 
DNAApimentao            TATGGTAGCTCTTATATAGTAGAAGTT CCTTCTAAGGAGATTGCCACACGTGGCGGCCAT 2578 
                        *************************** *  * ************ *************** 
 
T0SRVPetrolinaDNAA      CCGTTATAATATT 2593 
DNAApimentao            CCGTTATAATATT 2591 
                        ************* 
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Alinhamento de nucleotídeos do DNA B do isolado de pimentão (82A) proveniente da região de 
Santa Cruz do Rio PArdo com o ToRMV (número de aces so AF291706) obtido no GenBank. 
 
Alinhamento do DNA B do genoma seqüenciado do isola do de pimentão e sequencia obtida no 
GenBank ToRMV ( AF291706)por CLUSTAL 2.0 
 
TomatorugosemosaicDNA-B      TGGCATATTTGTAAATATGACC CTTACTACCAATTGGTAGCTGCTCTAAA 50 
DNABpimentao                 TGGCATATTTGTAAATATGACA CTTACTACCAATTGGTAGCTGCTCTAAA 50 
                             ********************* **************************** 
 
TomatorugosemosaicDNA-B      ACTCATATGAATTGGTAGTAAT GGTAGCTCTTATATAGTAGAAGTTCCTT 100 
DNABpimentao                 ACTCATATGAATTGGTAGTTAT GGTAGCTCTTATATAGTAGAAGTTCCTT 100 
                             ******************* ** **************************** 
 
TomatorugosemosaicDNA-B      CTAAGGAGATTGCTACACGTGG CCGGCCATCCGTTATAATATTACCGGAT 149 
DNABpimentao                 CTAAGGAGATTGCCACACGTGG C-GGCCATCCGTTATAATATTACCGGAT 149 
                             ************* ******** * ************************** 
 
TomatorugosemosaicDNA-B      GGCCGCCCGATTTTTCTTATCT GCTACGTGGCGAAATCGTGTACGTTGCC 199 
DNABpimentao                 GGCCGCGCGATTTTTCTTATCT GCTACGTGGCGAAATCGTGTACGTTGCC 199 
                             ****** *************** **************************** 
 
TomatorugosemosaicDNA-B      TCGCGCTTTCCATTTTAATTGA GCGCTTTTTTGAAGTCCGCGAAATGAGT 249 
DNABpimentao                 TCGCGCTTTCCATTTTAATTGA GCGCATTTT-GAAGTCCGCGAAATGAGT 248 
                             ********************** **** **** ****************** 
 
TomatorugosemosaicDNA-B      TAATTGTCTTTTTGAAATCCGC TGTTTATGAATCACCTTTAATTTGAATT 299 
DNABpimentao                 TAATTGTCTTTTTGAAATCCGC T-TTTGTGAATCACCTTTAATTTTAATT 297 
                             ********************** * *** ***************** **** 
 
TomatorugosemosaicDNA-B      AAAGGTTGGATAGTTCGTATTG ATCAATCATTTCGCTGGTTTATTTCCTG 349 
DNABpimentao                 AAAGGTTGGATAGTTCGTATTG ATCAATCATTTCGCTGGTTTATTTCCTG 347 
                             ********************** **************************** 
 
TomatorugosemosaicDNA-B      TCGTGGTGTAATTACAACCGTT CGTTAAAAATATAAGAAATTTACGACGT 399 
DNABpimentao                 TCGTGGTGTAATTACAACCGTT CGTTAAAAATATAAGAAATTTACGACGT 397 
                             ********************** **************************** 
 
TomatorugosemosaicDNA-B      GGACTGTCTAAATTTCATCTAC ATAGTTAATTTGACAAATGAATGCATAT 449 
DNABpimentao                 GGACTGTCTAAATTTCATCTAC ATAGTTAATTTGACAAATGAAAGCATAT 447 
                             ********************** ********************* ****** 
 
TomatorugosemosaicDNA-B      TTAAACTCTGCTTTCGTGTGGG TTTACACCACGTCTATACATATTGTCCA 499 
DNABpimentao                 TTAAACTCCGCTTTCGTGTGGG TTTACACCACGTCTATACATATTGTCCA 497 
                             ******** ************* **************************** 
 
TomatorugosemosaicDNA-B      GGTTATTTTGTCTAAGTATAAT TTATATTTTGTCTTATCTTATTATCTGA 549 
DNABpimentao                 GGTTATTTTGTCTAAGTATAAT TTATATTTTGTCTTATCTTATTATCTGA 547 
                             ********************** **************************** 
 
TomatorugosemosaicDNA-B      ACATGTATCCCATTAAGTATAG ACGTGGAATGTTGTTTAATCATCGACGA 599 
DNABpimentao                 ACATGTATCCCATTAAGTATAG ACGTGGAATGTTGTTTAATCATCGACGA 597 
                             ********************** **************************** 
 
TomatorugosemosaicDNA-B      GGTTACTCATCTAATCCCGTGT TTAAGCGTTTACACGGAGCGAAACGAAG 649 
DNABpimentao                 GCTTACTCATCTAATCCCGTAT TTAAGCGTTTACACGGAGCGAAACGAAG 647 
                             * ****************** * **************************** 
 
TomatorugosemosaicDNA-B      TGATTTCAAGCGTCGTTCGAGT AATCAGATTAAGAGCATGGATGAGACTA 699 
DNABpimentao                 TGATTTCAAGCGTCGTTCGAGT AATCAGATTAAGAGCATGGATGAGACTA 697 
                             ********************** **************************** 
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TomatorugosemosaicDNA-B      AAATGTCTGTTCAGCGGATTCA TGAGAACCAGTTTGGCCCTGAATTTGTA 749 
DNABpimentao                 AAATGTCTGTTCAGCGGATTCA TGAGAACCAGTTTGGCCCTGAATTTGTA 747 
                             ********************** **************************** 
 
TomatorugosemosaicDNA-B      ATTGGCCACAATTCTGCCATAT CCACATTCATTACATTCCCTACTCTTTG 799 
DNABpimentao                 ATTGGCCACAATTCTGCAATAT CCACATTCATTACATTCCCTACTCTTTG 797 
                             ***************** **** **************************** 
 
TomatorugosemosaicDNA-B      TAAGACTGTCCCGAACCGTTGT AGGTCATACATAAAGTTAAGACGACTAC 849 
DNABpimentao                 TAAAACTGTCCCGAACCGTTGT AGGTCATACATAAAGTTAAGACGACTAC 847 
                             *** ****************** **************************** 
 
TomatorugosemosaicDNA-B      GTTTTAAAGGAACAATCAAGAT TGACCGTGTTCATGCTGAGGTGAATATG 899 
DNABpimentao                 GTTTTAAAGGTACAATCAAGAT TGACCGTGTTCATGCTGAGGTGAATATG 897 
                             ********** *********** **************************** 
 
TomatorugosemosaicDNA-B      GACGGTACAAGTCCAATGATTG AAGGAGTCTTCTCTCTGGTTGTAGTCGT 949 
DNABpimentao                 GACGGTACAAGTCCAATGATTG AAGGAGTCTTCTCTCTGGTTGTAGTCGT 947 
                             ********************** **************************** 
 
TomatorugosemosaicDNA-B      TGATCGCAAACCTCATTTGGGC TCATCTGGAACTCTGCATTCTTTTGATG 999 
DNABpimentao                 TGATCGCAAACCTCATTTGGGC TCATCTGGAACTCTGCACTCTTTTGATG 997 
                             ********************** ***************** ********** 
 
TomatorugosemosaicDNA-B      AGATATTTGGTGCAAGGATTCA TAGCCATGGTAACCTGGCAATAGTATCA 1049 
DNABpimentao                 AGATATTTGGTGCAAGGATTCA TAGCCATGGTAACCTGGCAATAGTATCA 1047 
                             ********************** **************************** 
 
TomatorugosemosaicDNA-B      TCTCTGAAAGAGCGTTTTTACA TACGTCACGTTTGGAAGAAAGTAATATC 1099 
DNABpimentao                 TCTCTGAAAGAGCGTTTTTACA TACGTCACGTTTGGAAGAAAGTACTATC 1097 
                             ********************** *********************** **** 
 
TomatorugosemosaicDNA-B      TGTTGAGAAGGATACAACCATG GTTGATGTTGAAGGAAGTACTATTTTAT 1149 
DNABpimentao                 CGTTGAGAAGGATACAACCATG GTTGATGTTGAAGGAAGTACTATTTTAT 1147 
                              ********************* **************************** 
 
TomatorugosemosaicDNA-B      CTAACAGGCGTTTTAATTGT-G GTCATCCCTTTAAGGATATTGACCGTGA 1198 
DNABpimentao                 CTAACAGGCGTTTTAATTGTTG GTCATCC-TTTAAGGATATTGACCGTGA 1196 
                             ******************** * ******* ******************** 
 
TomatorugosemosaicDNA-B      ATCATGTAATGGTGTTTATGCA AACATAAGCAAGAACGCCCTGTTAGTTT 1248 
DNABpimentao                 ATCATGTAATGGTGTTTATGCA AACATAAGCAAGAACGCCCTGTTAGTTT 1246 
                             ********************** **************************** 
 
TomatorugosemosaicDNA-B      ATTACTGTTGGATGTCTGATAA TGTGTCTAAGGCATCGACATTTGTATCA 1298 
DNABpimentao                 ATTACTGTTGGATGTCTGATAA TGTGTCTAAGGCATCGACATTTGTATCA 1296 
                             ********************** **************************** 
 
TomatorugosemosaicDNA-B      TTTGATCTTGATTATGTTGGTT AAATAGTAAGTGTAATACGTGATTAGTA 1348 
DNABpimentao                 TTTGACCTTGATTATGTTGGCT AAATAGTAAGTGTAATACATGATTATTA 1346 
                             ***** ************** * ****************** ****** ** 
 
TomatorugosemosaicDNA-B      ATAATGTTTAACTCGCTTTAAT AATAAATACAAGTACTTGTTCAGTAATA 1398 
DNABpimentao                 ATAATGTTTAACTCTCTTTAAT AATAAATACAAGTATTTGTTCAGTAATA 1396 
                             ************** ******* ************** ************* 
 
TomatorugosemosaicDNA-B      ATGTTCAACTCGCATTAATAAC AAAAAAAATGTGTATAATAATATAGAAT 1448 
DNABpimentao                 ATGTTCAACTCGCAGTAATATC AAAAAAA-TGTGTTTAATAATATAGAAT 1445 
                             ************** ***** * ******* ***** ************** 
 
TomatorugosemosaicDNA-B      TTATTTTAAAGATTTTGGCTGT GAAGGAGTACAGTTGCTGTTTATACATT 1498 
DNABpimentao                 TTATTTTAAAGATTTAGGCTGT GAAGGAGTACAGTTGCTGTTTATACATT 1495 
                             *************** ****** **************************** 
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TomatorugosemosaicDNA-B      CATGGGCCGCTGCTTTAACAAG TTCGTTTAATTGGGCCATTGACAGTGTT 1548 
DNABpimentao                 CATGGGCCGCTGCTTTAACAAG TTCGTTTAATTGGGCCATTGACAATGTT 1545 
                             ********************** *********************** **** 
 
TomatorugosemosaicDNA-B      ATGTTCGATTGGGCCCTTTGAG CACCAATTACGGACGCAGAATCACCTGG 1598 
DNABpimentao                 ATGTTCGATTGGGCCCTTTGAG CACCAATTACGGATGCAGAATCACCTGG 1595 
                             ********************** ************* ************** 
 
TomatorugosemosaicDNA-B      GTCTAATGTGCCTGTACCCAGT CTATGTAATTGTCTGTATGGATGCATCG 1648 
DNABpimentao                 GTCTAATGTGCCTGTACCCAGT CTATGTAATTGTCTGTATGGATGCATCG 1645 
                             ********************** **************************** 
 
TomatorugosemosaicDNA-B      CGTTCTCTATATCTGAGCCCGC CTCTGATGGGCTTAAGCCTACAGTACTT 1698 
DNABpimentao                 CGTTCTCTATATCTGAGCCCGC CTCTGATGGGCTTAAGCCTATAGTACTT 1695 
                             ********************** ******************** ******* 
 
TomatorugosemosaicDNA-B      CTAACAGCCCATGACTCTCCGG GCATTATTTCAAGTGGGTTGTGAAGGCC 1748 
DNABpimentao                 CTAACAGCCCATGACTCTCCGG GCATTATTTCAAGTGGGTTGTGAAGGCC 1745 
                             ********************** **************************** 
 
TomatorugosemosaicDNA-B      CAATCTTGATATTGAGGCGGAT CTGATCATCTTCCTTTCCCATTTGCCAT 1798 
DNABpimentao                 CAATCTGGATATTGAAGCGGAT CTGATCATCTTTCTTTCCCATTTGCCAT 1795 
                             ****** ******** ****** *********** **************** 
 
TomatorugosemosaicDNA-B      AGCCTACGTGACTGAAATCAAT GTCCTTATCTGTAAATTGTTTTGAAAGG 1848 
DNABpimentao                 AGCCTACGTGACTGAAATCAAT ATCCTTTTCTGTAAACTGTTTTGAAAGG 1845 
                             **********************  ***** ******** ************ 
 
TomatorugosemosaicDNA-B      ATCTTCACCGTTGGGGCACGGA AAGGTATATCAACCGAATGTTTAGCCGT 1898 
DNABpimentao                 ATCTTCACCGTTGGGGCACGGA AAGGTATATCAACCGAATGTTTAGCCGT 1895 
                             ********************** **************************** 
 
TomatorugosemosaicDNA-B      CGAGAGTTTCAGTCTCCCTTTG AATTTAGCGAAGTGGGTACTCTGGTGAA 1948 
DNABpimentao                 CGAGAGTTTCAGTCTCCCTTTG AATTTAGCGAAGTGGGTACTCTGGTGAA 1945 
                             ********************** **************************** 
 
TomatorugosemosaicDNA-B      CGTTCGTGTCACATACTCTGTA GTACAATTTCCATGGAATTGGGTCCTTA 1998 
DNABpimentao                 CGTTCGTGTCACATACTCTGTA GTACAATTTCCATGGAATTGGGTCCTTA 1995 
                             ********************** **************************** 
 
TomatorugosemosaicDNA-B      AGGGAGAAGAACGACGACGAAA AGTAGTGAAGATCTATGTTACATCTGAT 2048 
DNABpimentao                 AGGGAGAAGAACGACGACGAAA AGTAGTGAAGATCTATGTTACATCTGAT 2045 
                             ********************** **************************** 
 
TomatorugosemosaicDNA-B      AGGAAAGGTCCACGACGCCTGT AGTGATTCATTTTCCGTCATTCTTCTGT 2098 
DNABpimentao                 AGGAAAGGTCCACGACGCCTGT AGTGATTCATTGTCCGTCATTCTTCTGT 2095 
                             ********************** *********** **************** 
 
TomatorugosemosaicDNA-B      CATGAATCTCCACTATAACTGA ACCTACGGCGTTAATTGGTACCTGTTGT 2148 
DNABpimentao                 CATGAATTTCGACTATAACTGA ACCTACGGCGTTAATTGGTACCTGTTGT 2145 
                             ******* ** *********** **************************** 
 
TomatorugosemosaicDNA-B      CTGTATTCTATTACGCAATGGT CGATTTTCATACAGCTACGACTAAGCCT 2198 
DNABpimentao                 CTGTATTCTATTACGCAATGGT CGATTTTCATACAGCTACGACTAAGCCT 2195 
                             ********************** **************************** 
 
TomatorugosemosaicDNA-B      TGCGCTTAATTGAGACGCCGTT GAAGGGAATTGAAGCATAATCTCGGTTA 2248 
DNABpimentao                 TGCGCTTAATTGAGACGCCGTT GAAGGGAATTGAAGCATAATCTCGGTTA 2245 
                             ********************** **************************** 
TomatorugosemosaicDNA-B      GATCATGGGAAAGCTGATATTC ATCACGCTTAGATTCTATATAATTAAAT 2298 
DNABpimentao                 GATCATGGGAAAGCTGATATTC ATCACGCTTAGATTCTATATAATTAAAT 2295 
                             ********************** **************************** 
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TomatorugosemosaicDNA-B      GCGTTGGGAGGATTTACAAGCT GAGATTCCATTATTGAAAATAGGGAGCG 2348 
DNABpimentao                 GCGTTGGGAGGATTCACAAGCT GAGATTCCATTATTGAAAATAGGGAGCG 2345 
                             ************** ******* **************************** 
 
TomatorugosemosaicDNA-B      CAGCGACAATGTTTGAGGAAAG TTAATAAGGGAAGATGATAATATTTTCG 2398 
DNABpimentao                 CAGCGACAATGTTTGGGGAAAG TTAATAAGGGAAGATGATAATATTTTCG 2395 
                             *************** ****** **************************** 
 
TomatorugosemosaicDNA-B      TCAACTGAATATATGACAAGAA AATTGTCTGTTGATCCAATTGGTAAATT 2448 
DNABpimentao                 TCAACTGAATATATGACAAGAA AATTGTCTGGTGATCCAATTGGGAAATT 2445 
                             ********************** ********* ************ ***** 
 
TomatorugosemosaicDNA-B      GGAGATGATAATAACTAAAAAA CGAGGAATCAGGAGAAGACGAATTGAGA 2498 
DNABpimentao                 GGAGATGATAATAACTAAAAAA CGAGGAATCAGGAGAAGACGAATTGAGA 2495 
                             ********************** **************************** 
 
TomatorugosemosaicDNA-B      GGAGATATTGTCTATTTTAGGT GTAATTGATAAATACCCCTCTATTTGCT 2548 
DNABpimentao                 GGAGATATTGTCTATTTTAGGT GTAATTGATAAATACCCCTCTATTTGCT 2545 
                             ********************** **************************** 
 
TomatorugosemosaicDNA-B      CTTTAAATAGAATTTTTAAGGC AA 2572 
DNABpimentao                 CTTTAAATAGAATTTTAAAGGC AA 2569 
                             **************** ***** ** 
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Tabela 1. Locais de coleta de amostras de pimentão e pimenta, número de amostras coletadas, e análise das amostras. 
Resultado positivo  Data Município Propriedade Variedade Amostras 

PCR RCA 
24/01/2007 Pirajú 1 Prador R 1A - 1N 14 4 4 
24/01/2007 Pirajú 2 Prador R 3A 1 0 - 
24/01/2007 Pirajú 3  Prador R 4A – 4K 11 4 4 
24/01/2007 Óleo 5 Wando 5A - C 3 0 - 
24/01/2007 Sta Cruz do Rio Pardo 6 Eppo 8A -F 6 2 2 
24/01/2007 Sta Cruz do Rio Pardo 7 Eppo  9A - G 7 6 6 
24/01/2007 Sta Cruz do Rio Pardo 7 Margarita  10A - D 4 0 - 
24/01/2007 Sta Cruz do Rio Pardo 7 Max 11A e B 2 0 - 
26/02/2007 São Miguel Arcanjo 1 Dahra R 12A – F 6 0 0 
26/02/2007 São Miguel Arcanjo 2 Rubia 13A – H 8 0 2 
26/02/2007 São Miguel Arcanjo 2 Magali R 14A e B 2 0 0 
26/02/2007 São Miguel Arcanjo 2 Silver 15 A – D 4 0 0 
26/02/2007 São Miguel Arcanjo 2 Maximo 16 A – N 14 0 2 
26/02/2007 São Miguel Arcanjo 2 Eppo 17 A – C 3 0 0 
26/02/2007 São Miguel Arcanjo 2 Sandy 18 A – E 5 0 1 
26/02/2007 São Miguel Arcanjo 3 P36 19 A – H 8 0 2 
26/02/2007 São Miguel Arcanjo 3 Prador R 20 A - N 14 0 1 
26/02/2007 Capão Bonito 4 Prador R 21 A – T 20 0 4 
26/02/2007 Itapetininga 5 Sandy 22 A – I 9 1 6 
26/02/2007 Itapetininga 5 Wando 23 A – J 10 3 6 
23/05/2007 Reginópolis 1 Platania  24 A 1 0 0 
23/05/2007 Reginópolis 1 Rubia 25 A – E 5 0 0 
23/05/2007 Reginópolis 1 Eppo  26 A – E 5 0 0 
23/05/2007 Reginópolis 2 Pimenta dedo-moça 27 A – F 6 0 3 
23/05/2007 Reginópolis 2 Lipari 28 A - E 5 0 2 
23/05/2007 Reginópolis 3 Eppo 29 A – E 5 1 2 
23/05/2007 Reginópolis 3 Plateiro 30 A – C 3 0 3 
23/05/2007 Avaí 4 Margarita 31 A – K 11 1 5 
19/09/2007 Itapetininga 1 7086 Sakata 32 A e B 2 0 2 
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19/09/2007 Itapetininga 1 7302 33 A - H 8 0 4 
19/09/2007 Itapetininga 1 7125 34 A - N 14 0 8 
19/09/2007 Itapetininga 1 Rubia R 35 A - J 10 0 3 
19/09/2007 Itapetininga 2 Rubia R 36 A – C 3 0 0 
19/09/2007 Itapetininga 2 Margarita 37 A - C 3 0 3 
19/09/2007 São Miguel Arcanjo 3 P36 38 A - D 4 0 3 
03/10/2007 Lins 1 Maximos 39 A - X 23 0 1 
03/10/2007 Lins 1 Magali R 40 A – E 5 0 3 
03/10/2007 Lins 2 Magali R 41 A – N 14 0 1 
03/10/2007 Reginópolis 3 Eppo 42 A - H 8 0 2 
03/10/2007 Reginópolis 3 Margarita 43 A - E 5 1 3 
03/10/2007 Reginópolis 4 Margarita 44 A - G 7 1 7 
03/10/2007 Avaí 5 Eppo 45 A - C 3 0 3 
22/10/2007 Tejupá 1 Prador R 46 A - O 15 10 14 
22/10/2007 Tejupá 1 Paloma 47 A 1 0 1 
22/10/2007 Tejupá 1 Plateiro 48 A – B 2 0 1 
22/10/2007 Tejupá 1 Wando 49 A - C 3 0 2 
22/10/2007 Tejupá 1 Astro 50 A - G 7 4 7 
22/10/2007 Tejupá 1 Atlantis  51 A – B 2 0 1 
22/10/2007 Tejupá 2 P 36 52 A - H 8 1 5 
22/10/2007 Tejupá 2 Magali R 53 A - E 5 0 4 
22/10/2007 Tejupá 2 Atlantis 54 A - D 4 0 4 
22/10/2007 Tejupá 3 P 36 55 A - F 6 0 0 
22/10/2007 Tejupá 3 Quantum R 56 A – E 5 0 0 
22/10/2007 Sta Cruz do Rio Pardo 5 7086 57 A - L 12 0 4 
22/10/2007 Sta Cruz do Rio Pardo 5 Creme 58 A - F 6 0 1 
22/10/2007 Sta Cruz do Rio Pardo 5 Roxo  A e B 2 0 1 
22/10/2007 Sta Cruz do Rio Pardo 5 Margarita 59 A - G 7 0 2 
04/12/2007 Itapetininga 1 Sandy (F2) 60 A - N 14 14 14 
04/12/2007 Itapetininga 1 Ducato 61 A - D 4 4 4 
04/12/2007 Itapetininga 1 Foulk 62 A - B 2 1 2 
04/12/2007 Itapetininga 1 Belconi 63 A - B 2 2 2 
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04/12/2007 Itapetininga 1 AF 2125 64 A - C 3 1 3 
04/12/2007 São Miguel Arcanjo 2 Prador  65 A 1 0 1 
04/12/2007 São Miguel Arcanjo 2 Wando 66 A 1 0 1 
04/12/2007 São Miguel Arcanjo 3 Prador R 67 A - D 4 0 2 
04/12/2007 São Miguel Arcanjo 4 Maximos 68 A  1 0 1 
04/12/2007 São Miguel Arcanjo 5 Wando 69 A - E 5 0 4 
05/12/2007 Cafelândia  1 Magali R 70 A - H 8 0 5 
05/12/2007 Cafelândia  2 Magali R 71 A - J 10 0 5 
05/12/2007 Reginópolis 3 7186 72 A - I 9 0 4 
08/01/2008 Pirajú 1 Zarco 73 A e B 2 1 2 
08/01/2008 Pirajú 1 Paloma 74 A - E 5 4 5 
08/01/2008 Pirajú 1 P 36 75 A - F 6 2 5 
08/01/2008 Tejupá  2 Astro  76 A - L 12 2 11 
08/01/2008 Tejupá  2 Prador R 77 A – G 7 2 5 
08/01/2008 Tejupá  3 Plateiro 78 A - G 7 2 5 
08/01/2008 Tejupá  3 Magali R 79 A – C 3 0 2 
08/01/2008 Tejupá  3 Atlantis  80 A e B 2 0 1 
08/01/2008 Tejupá  3 Wando 81 A – K 11 1 9 
08/01/2008 Sta Cruz do Rio Pardo 4 Prador R 82 A – I 9 0 3 
08/01/2008 Sta Cruz do Rio Pardo 4 Lilac-Roxo 83 A – M 13 13 14 
08/01/2008 Sta Cruz do Rio Pardo 4 Impacto 84 A-D 4 0 4 
04/03/2008 Itapetininga 1 Atlantis 85 A - F 6 0 2 
04/03/2008 Itapetininga 2 Rubia R 86 A - S 19 1 8 
04/03/2008 Itapetininga 2 P36 87 A - F 6 0 1 
04/03/2008 São Miguel Arcanjo 3 Atlantis 89 A – H 8 0 5 
04/03/2008 São Miguel Arcanjo 3 Diplomata  90 A – H  8 0 5 
08/04/2008 Sabino 1 Magali R 91 A - E 5 0 0 
08/04/2008 Pirajúí 3 Margarita 92 A - L 12 0 9 
08/04/2008 Pirajúí 3 Eppo 93 A e B 2 0 0 
08/04/2008 Pirajúí 3 Linea 94 A e B 2 0 2 
09/04/2008 Iacanga 1 Margarita 95 A - D 4 0 2 
09/04/2008 Iacanga 1 Eppo 96 A-G 7 0 0 
28/04/2008 Timburí 1 Prador R 97 A – C 3 0 0 
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28/04/2008 Timburí 1 P36 98 A – G 7 0 0 
28/04/2008 Timburí 1 Dínamo 99 A – E 5 0 0 
28/04/2008 Timburí 1 Lípari 100 A – H 8 0 0 
28/04/2008 Pirajú 3 Zarco 101 A – G 7 1 2 
28/04/2008 Pirajú 3 P36 102 A – G 7 7 7 
28/04/2008 Tejupá 4 Paloma 103 A - H 8 1 2 
028/04/2008 Tejupá 4 Prador R 104 A – L 12 0 3 
28/04/2008 Sta Cruz Rio Pardo 5 Eppo 105 A – B 2 0 2 
28/05/2008 Itapetininga 1 Atlantis 106 A – J 10 0 6 
28/05/2008 Itapetininga 2 Dahra 107 A- B 2 0 2 
28/05/2008 Itapetininga 2 Rubia R 108 A - D 4 0 4 
28/05/2008 Itapetininga 3 P36 109 A-C 3 0 2 
28/05/2008 Itapetininga 3 Sandy 110 A- C 3 0 0 
28/05/2008 Itapetininga 3 Dahra 111 A- B 2 0 2 
28/05/2008 São Miguel Arcanjo 4 Wando 112 A- D 4 0 3 
28/05/2008 São Miguel Arcanjo 5 Dahra 112 A- D 4 0 2 
28/05/2008 São Miguel Arcanjo 6 Maximos 113 A- E 5 0 0 
20/07/2008 São Manuel 1 - 114 A-C 3 0 2 

   TOTAL 709 98 
(13,82%) 

332 
(46,83%) 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



 

 

105 

Tabela 2. Locais de coleta de amostras de tomateiro, número de amostras coletadas, e análise das amostras.   
Resultado positivo  Data Município Propriedade Variedade Número de 

Amostras PCR RCA 
08/04/2008 Sabino 1 Carmen  1-4 4 3 4 
28/05/2008 São Miguel Arcanjo 4 Rubi  5-14 10 0 2 
28/05/2008 São Miguel Arcanjo 5 Santa Clara 15-38 24 6 18 
02/06/2008 São Pedro do Turvo 1 Cordilheira  39-49 11 8 11 
12/08/2008 Pirajú 1 Cordilheira 50-51 2 0 2 
12/08/2008 Pirajú 1 Colibri 52-55 3 0 3 
12/08/2008 Pirajú 1 Débora 56-64 9 0 4 
12/08/2008 Santa Cruz do Rio Pardo 3 Colibri 65-69 5 4 5 
12/08/2008 Santa Cruz do Rio Pardo 4 Colibri 70-75 6 5 6 
12/08/2008 Santa Cruz do Rio Pardo 5 Colibri 76-82 7 5 7 
20/08/2008 Sabino 1 Helen 83-85 3 0 1 
20/08/2008 Sabino 1 Maiorca 86 1 0 1 
20/08/2008 Sabino 1 Paron 87-90 4 2 4 
20/08/2008 Lins  2 Paron 91-93 3 3 3 
20/08/2008 Lins  2 Caroline 94-95 2 0 2 
20/08/2008 Lins  2 Helen 96-97 2 0 2 
20/08/2008 Lins  3 Paty 98-99 2 1 2 
20/08/2008 Lins  5 Sweet grape 100 1 0 1 
20/08/2008 Lins  5 Momotaro 101-104 4 2 4 
    TOTAL  103 39 (37,86%) 82 (79,61%) 
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