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Caracterização Molecular e Biológica de Cowpea mild mottle virus. 

A produção de soja brasileira a partir de 2000 passou a ser afetada por uma nova virose conhecida como necrose da haste, cujo agente etiológico é o Cowpea mild mottle virus (CpMMV), gênero Carlavirus e família Betaflexiviridae.  É um vírus de RNA de fita simples sentido positivo constituída por seis fases de leitura aberta – ORFs. De maneira geral, os carlavírus induzem sintomas que variam de muito leve a grave, dependendo da variedade das plantas, das condições ambientais, das espécies ou estirpes virais. Têm-se verificado que plantas de soja infectadas com o CpMMV apresentam uma diversidade de sintomas como clorose, clareamento das nervuras, mosaico, nanismo e necrose da haste e folhas. Na safra de 2009/10 a doença foi diagnosticada em quase todos os estados brasileiros produtores de soja: Goiás, Bahia, Pará, São Paulo, Paraná, Minas Gerais e Mato Grosso. O bloco triplo de genes (TGB) e a capa protéica de seis isolados foram amplificados e sequenciados e não foi possível associar as sequências à diversidade de sintomas observada. Nesse projeto propomos sequenciar o genoma completo de seis isolados e caracterizá-los molecularmente. A obtenção do genoma completo se faz necessária, pois até o momento nenhum isolado de CpMMV brasileiro foi totalmente sequenciado. O banco de dados do NCBI possui a sequência completa de apenas um isolado de CpMMV de origem africana. Será realizada também a caracterização biológica dos isolados através da gama de hospedeiros com vinte e duas espécies de plantas incluídas nas famílias Amaranthaceae, Chenopodiaceae, Cucurbitaceae, Fabaceae e Solanaceae. Neste trabalho será determinado a estrutura genética das populações virais de CpMMV. Isso será realizado através do sequenciamento parcial do genoma (ORFs 2, 3, 4, 5 e 6) dos vinte e quatro isolados de CpMMV identificados anteriormente. As sequencias serão analisadas e os descritores gerais de variabilidade molecular serão determinados com o programa DnaSP. Espera-se obter o número de sítios polimórficos, o número total de mutações, a diversidade nucleotídica e o número de haplótipos. Os mecanismos evolutivos serão também parametrizados, para isso será determinada a taxa de substituição de nucleotídeos (ω= dN/dS), número de substituições sinônimas (dS) e não sinônimas (dN). O entendimento da dinâmica da variabilidade de populações é necessário para se entender como as populações evoluem, bem como as implicações para a durabilidade de medidas de manejo de viroses. A caracterização dos isolados de CpMMV associados à necrose da haste é fundamental para guiar pesquisas visando o desenvolvimento de cultivares resistentes. Desta forma, este projeto tem uma grande importância para todas as regiões produtoras de soja do país.
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