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Recentemente, a virose conhecida como mosaico codwutnigo foi atribuida a uma
nova espécie viral denominada Wheat stripe mosaies.vO Wheat stripe mosaic virus
(WhSMV) possui genoma composto por duas fitas dé Rid simples sentido positivo (RNA1
e RNA2). Populacdes virais sdo geneticamente difese suas estruturas sdo passiveis de
mudanca com o tempo, processo denominado evolU@aconhecimento da variabilidade
genética de uma populacao viral € importante paeasg tenha otimizagcdo no desenvolvimento
de ferramentas de diagnéstico e estratégias dejonadequadas a tais patdgenos. Trabalhos de
caracterizacdo da variabilidade genética forneceinsidios para programas de melhoramento,
indicando as regides do genoma do virus com meopepsao a variagdes. Essas regides podem
ser alvos preferenciais em programas de melhoramgenético. Diante disso, analisar a
variabilidade genética do WhSMV se torna fundamenéa que a utilizacdo de gendtipos
resistentes é o principal método de controle dosviD objetivo deste trabalho foi analisar a
variabilidade genética de WhSMV.

Para realizacdo do estudo da variabilidade gendtioante as safras de trigo de 2017,
2018 e 2019 foram coletadas 100 amostras de pldatago com sintomas tipicos do mosaico-
comum. As amostras foram coletadas em Condor, @biicaco, Coxilha, Cruz Alta, Passo
Fundo (RS) e Santo Augusto no estado do Rio Grdadeul; e nas cidades de Ivaipora e Ponta
Grossa no estado do Parana. Apds a coleta, agramfsram submetidas a extracdo de RNA
total, seguida da sintese de DNA complementar (cDMAas regides gendmicas do WhSMV
foram avaliadas por meio de reacdo em cadeia dangralse (PCR) utilizando iniciadores
especificos; essas regides incluem a regido caddia da capa proteica (CP, RNA2) e o
dominio de RNA polimerase dependente de RNA (Rd®pA1) presente na replicase viral. Os
fragmentos amplificados nas reacdes de PCR foraados com GelRed (Biotium) e submetidos
a eletroforese em gel de agarose 1%. Os fragmentnsamanho esperado foram purificados e
enviados para sequenciamento (ACTGene Analisesddlales). As sequéncias de nucleotideos
(nts) de 38 amostras para CP e 49 para RdRp fobtitkas. As sequéncias da CP e da RdRp
foram analisadas quanto aos descritores de vadiath genética, incluindo a diversidade de nts
(r), nimero de sitios segregantes (S), numero détifags (H), diversidade haplotipica (Hd) e
taxa de mutacdo escalonada para popula@ad/), Além das sequéncias obtidas nesse estudo,
foram utilizadas sequéncias de nts da CP e da RéRgolados previamente caracterizados no

GOVERNO DE

Qcnepqg IE SANTA ~%

fapesc
APOIO:  Emimes Srecniismea =™ B oo CATAR'NA Paginal de2




Semindrio de Iniciagdo Cientifica
Universidade do Estado de Santa Catarina

30° SIC UDESC

LA
L@ |

UNIVERSIDADE
DO ESTADO DE

SANTA CATARINA

Brasil, Paraguai e Africa do Sul, formando trésiyagdes analisadas: Global, Brasil e Africa do
Sul. Adicionalmente, o valor de foi determinado ao longo das regifes codificadoi@a<P e
RdRp. A identidade de nts e aminoacidos (aa) ftérdénada utilizando o programa SDT, e o
relacionamento filogenético foi verificado utilizémo programa Mega X.

Na tabela 1 sdo indicados os descritores de vhdade genética do WhSMV, onde
observa-se a maior variabilidade genética na poaalglobal, seguida da populagéo do Brasil e
da Africa do Sul, respectivamente. Para a populbcésileira de WhSMV a regido mais variavel
é a RdRp. De maneira geral o valor@aV foi na ordem de If) exceto para a populacéo da
Africa do Sul (1), a qual se mostrou menos variavel para as dugiSere codificadoras
analisadas (CP e RdRp). Esses dados estdo em danciar com outras populagdes virais ja
caracterizadas (incluindo espécies virais com gendenRNA e DNA).

Tabela 1.Descritores da variabilidade genética para popeksde Wheat stripe mosaic virus (WhSMV).

Regido N° de N° sites
gendmica* Populagdo isolados (nt) g KP e H¢ Hd® o-w'
Brasil 43 525 34 3,711 0,00707+0,00270 12 0,643 1490
ORF3
(CP) Africa do Sul 19 525 4 1,31 0,0025+0,00028 5 0,737 0,00218
Globa 63 52E 43 16,53! 0,03149+0,0024 18 0,812 0,0173¢
Brasil 55 684 48 10,82 0,01582+0,00232 24 0,666 1580
ORF1 (RdRp)
Africa do Sul 18 684 9 1,412 0,00206+0,00061 7 6,68 0,00383

Globa 73 684 54 15,02: 0,02196+0,0011 31 0,79t 0,0162-

3 Numero de sitios segregant8sNimero médio de diferencas nucleotidicas entreé&ueas;® Diversidade de nucleotided5;Nimero de
haplétipos;® Diversidade de haplétipos: Estimativa de Watterson da taxa de mutagéo dalagim com base no nimero total de locais de
segregacéo; *CP, capa proteica; RARP, RNA-depead¥ddA polimerase.

A analise der ao longo das regides codificadoras da CP e RdRdu que para a CP
ocorre uma maior variabilidade entre as posi¢cO&tentidicas 150 e 250, nas trés populacdes
analisadas. Ja para a regido da RdRp, a maiotbilatdale é encontrada entre as posicbes 75 e
175 nts. Essas regides devem ser evitadas do dedernhiciadores para o diagndéstico utilizando
PCR.

Nas regifes codificadoras da CP e da RdRp, quaooparados entre si, os isolados
brasileiros de WhSMV apresentaram identidade de dds 94%-100% e 95%-100%,
respectivamente; ja quando comparados com os @kl Africa do Sul, a identidade de nts foi
de 93%-100% e 95%-100%, respectivamente. As idmieisl de aa foram superiores a 96% em
todas as comparacoes. Esses resultados sdo cadobgela analise filogenética que indicou a
formacdo de dois clados (populacdo do Brasil e ftwaddo Sul); as andlises filogenéticas
também demonstraram que néo existe separacaocosnsgelados brasileiros com relagdo ao ano
de coleta, area geografica e cultivar.

Os dados apresentados nesse estudo demonstranpqgpelacdo brasileira de WhSMV
apresenta maior variabilidade genética quando cradpaa africana. Além disso, com base nos
dados observa-se que como ferramenta de diagnastitiizacdo de primers especificos para CP
seria uma estratégia mais adequada, uma vez g@géba da RARp se apresentou mais variavel.

Palavras-chave:Triticum aestivum, mosaico comum, caracterizacao.
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