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Introducao Resultados e Discussao

Nuamero de clones

Os begomovirus pertencentes a familia Geminiviridae, sio | | | Analise de variabilidade
. » .. o . SIYLCV SiYLCV  SiYLCV Total Pooulation N H Hd T
virus de plantas que sdao transmitidos pelo inseto vetor do : 1 I P :
complexo de espécies Bemisia tabaci, e tem grande relevancia na 26 7 3 36 SIYLCV 36 29 0987  0.00917

agricultura. Possuem um capsideo icosaédrico geminado
constituinte de uma tnica proteina estrutural e um genoma de

DNA circular de fita simples. Os begomovirus divididos em 2 Filogenia de SiYLCV

e suas variantes

grupos: os de Velho Mundo (VM) caracterizado geralmente por Identidade entre as variantes
apresentar um DNA monossegmentado, e os de Novo Mundo o DNA-A
(NM) com genoma bissegmentado, os componentes DNA-A e ey @ mSviov
DNA-B. Plantas nao-cultivadas s3o reconhecidas como ae N Hsevl
reservatorios de biodiversidade viral, e contribuem como fonte SO Ty w0 o
de indculo para hospedeiros cultivados. e - o
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O objetivo desse estudo foi avaliar a diversidade e a s
variabilidade genética de begomovirus na Sida acuta de modo e ' — o
exploratdrio em uma pequena area pouco antropizada. _ g. E:f g,g
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Calculo de
Fil 1 . )
11()/1%%12;5: 0 |:> variabilidade no Conclui-se que mesmo em uma pequena area as
DNA-SP populacoes virais se apresentam como complexos compostos
ﬁ por variantes distintas, apesar de baixa variabilidade genética
em SiYLCV.
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