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RESUMO

Os begomovirus causam doengas de grande importancia eco-
ndmica em diversas culturas, principalmente em regides tropicais e
subtropicais. Juntamente com outras familias de virus, os begomo-
virus t€m causado grande prejuizo para os produtores de tomate in
natura e para processamento industrial. O objetivo deste trabalho
foi avaliar o comportamento de 11 gendétipos resistentes ao 7Tomato
vellow leaf curl virus (TYLCV) frente a infecgao pelos begomovirus
Tomato yellow spot virus (ToYSV) e Tomato severe rugose virus
(ToSRV) em condicdes de casa-vegetacdo. A inoculacao das plantas
foi realizada via biobalistica no estadio de duas folhas verdadeiras.
A infecgdo viral confirmou-se pelo desenvolvimento dos sintomas e
pela técnica de hibridizagdo dot blot. Selecionaram-se como promis-
sores os genodtipos STY2, STYS, STY6 e L7, por ndo apresentarem
sintomas e por terem concentragdes virais muito baixas para os dois
virus. O espectro de resisténcia dos genes 7y-1 e 7y-2 ndo resultaram
efetivos ante as espécies virais empregadas no estudo. As linhagens
TY52,H24 e CLN2116B, portadoras destes genes, foram suscetiveis
aos virus ToYSV e ToSRV.

Palavras-chave: Solanum lycopersicum, geminivirus, resisténcia.

ABSTRACT

Sources of resistance in tomato to bipartite begomoviruses
Tomato yellow spot virus and Tomato severe rugose virus

Begomoviruses cause diseases of major economic importance in
many crops, especially in tropical and subtropical regions. Together
with other families of viruses, the begomoviruses cause great damage
for producers of fresh and processed tomatoes. The objective of this
study was to evaluate the behavior of 11 resistant genotypes to Tomato
yellow leaf curl virus (TYLCV) when infected by the begomoviruses
Tomato severe rugose virus (ToSRV) and Tomato yellow spot
virus (ToYSV) under greenhouse conditions. Tomato plants were
inoculated by biobalistic method when displaying two true leaves.
Viral infection was confirmed by visual observation of symptoms
and by dot blot hybridization. Genotypes STY2, STYS5, STY6 and
L7 were selected as promising due to the absence of symptoms and
very low viral concentration for both viruses. The resistance genes
Ty-1 and Ty-2 were not effective against the viral species used in the
study. The lines TY52, H24 and CLN2116B, carrying these genes,
exhibited a susceptible behavior.

Keywords: Solanum lycopersicum, geminivirus, resistance.
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o Brasil e demais paises produtores

de tomate (Solanum lycopersicum),
seu cultivo durante todo o ano propicia
condicdes favoraveis ao surgimento de
doengas causadas por bactérias, fungos
e, principalmente, por virus (Matos et
al., 2003).

Os virus pertencentes a familia
Geminiviridae caracterizam-se pela
morfologia de particulas icosaédricas
geminadas e genoma composto por
uma ou duas moléculas de DNA de fita
simples circular com aproximadamente
2.500 a 3.000 nucleotideos. A familia
esta dividida em quatro géneros
(Curtovirus, Topocuvirus, Mastrevirus
e Begomovirus), dependendo da
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organizagdo do genoma, tipo de inseto
vetor e gama de hospedeiros. Dentro
desta familia o género Begomovirus
inclui virus que sdo transmitidos por
“mosca-branca” (Bemisia tabaci),
infectam plantas dicotiledoneas ¢
possuem genoma mono ou
bissegmentado (Navas et al., 2011).
Os begomovirus, juntamente com o0s
tospovirus (transmitidos por tripes e que
causam a doenga conhecida no Brasil
como “vira-cabega”), tém causado
grande prejuizo para os produtores de
tomate in natura e para processamento
industrial.

O primeiro relato de begomovirus
no Brasil ocorreu na década de 1970

(Costa, 1976). O agente etioldgico foi
posteriormente caracterizado e deno-
minado Tomato golden mosaic virus
(TGMV). Além do TGMYV, cinco outros
virus transmitidos por mosca-branca
foram identificados, porém sem causar
danos de importancia econdémica na
cultura (Matyis et al., 1975). Na época,
a incidéncia do virus foi atribuida a
migragdo do vetor a partir de plantas de
soja (Glycine max) e feijao (Phaseolus
vulgaris), e a existéncia de reserva-
torios naturais do virus. Entretanto, a
doenga foi considerada de importancia
secundaria, provavelmente devido a
baixa adaptabilidade do biétipo A de B.
tabaci, entdo predominante no pais, as
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solanaceas.

Durante a década de 90, o bidtipo B
de B. tabaci foi introduzido no Brasil.
Em oposigdo ao biodtipo A, o bidtipo B
coloniza o tomateiro e outras solanaceas
com grande eficiéncia, e a sua rapida dis-
seminacdo pelo pais seguiram-se varios
relatos de infec¢@o de begomovirus em
tomateiro. No estado de Minas Gerais,
em 1996, foi relatada a incidéncia de
begomovirus em tomateiro nas locali-
dades de Uberlandia e Igarapé, regides
distantes mais de 500 km entre si (Re-
zende et al., 1996).

Desde 1994, dezesseis novas espé-
cies de begomovirus, todas com genoma
bissegmentado, ja foram descritas in-
fectando tomateiro no Brasil (Calegario
et al., 2007). Progressos consideraveis
ja foram realizados na identificagdo
e caracteriza¢do biologica-molecular
dos virus que ocorrem nas principais
regides produtoras. Este fato contribuiu
para que aumentassem os esforgos na
procura de materiais resistentes, como
a forma mais racional de se combater o
aumento da incidéncia e da severidade
das infec¢des por begomovirus em to-
mateiro no Brasil.

Pelo menos nos ultimos 15 anos, o
Tomato severe rugose virus (ToSRV)
¢ uma das espécies de begomovirus
que mais infecta as plantas da familia
solanacea no Brasil (Barbosa et al.,
2011). Segundo Fernandes et al. (2008),
o ToSRV ¢ uma das espécies virais de
maior prevaléncia nas regides produto-
ras de tomate no pais. Por outro lado, o
Tomato yellow spot virus (ToYSV) é um
dos begomovirus mais agressivos dentre
os que afetam a cultura do tomateiro
caracterizado pela severidade e preco-
cidade de seus sintomas, ainda que se
desconhecem estudos que quantifiquem
os danos que ele causa (Ambrozevicius
et al., 2002). A procura e identificacdo
de fontes de resisténcias a estes dois
begomovirus sdo pesquisas que devem
ser priorizadas, considerando a distri-
bui¢do desses dois virus e os danos que
eles ocasionam na cultura do tomateiro.

Atualmente, muitas introgressoes
génicas em cultivares vém sendo reali-
zadas com os genes 7j-1 (Zamir et al.,
1994) e Ty-2 (Hanson et al., 2006), com
alto nivel de resisténcia ao begomovirus
monossegmentado Tomato yellow leaf
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curl virus (TYLCV) (Ji et al., 2009), o
principal (e em alguns casos o Unico)
begomovirus que infecta o tomateiro em
paises do Mediterraneo, Oriente Médio,
América do Norte e Caribe (Hanssen et
al., 2010), mas que nao ocorre no Brasil
(Aguilera et al., 2011).

A partir desses antecedentes, a
presente pesquisa teve como objetivo
avaliar a resisténcia de genotipos de
tomateiro de diferentes origens com
resisténcia a TYLCYV, abrangendo cul-
tivares e linhagens portadoras dos genes
Ty-1 e Ty-2, frente a isolados dos bego-
movirus bissegmentados Tomato yellow
spot virus e Tomato severe rugose virus.

MATERIAL E METODOS

Os experimentos foram desen-
volvidos de janeiro a maio de 2010,
no Departamento de Fitopatologia
da Universidade Federal de Vigosa,
avaliando-se um total de treze genotipos,
todos pertencentes a espécie Solanum
lycopersicum (Tabela 1).

Cinco plantas por gendtipo foram
inoculadas via biobalistica (Aragdo
et al., 1996), no estado vegetativo de
duas folhas verdadeiras. Uma planta
de cada gendtipo foi inoculada apenas
com particulas de tungsténio, como
controle sadio. Os gendtipos Campbell
28 e Débora foram empregados como
controles suscetiveis aos isolados virais
de ToYSV e ToSRV.

As plantas inoculadas foram trans-
plantadas para vasos de 1 L de capa-
cidade que continham um substrato
composto por uma mistura de terra e
esterco bovino em uma propor¢ao 3:1,
previamente esterilizado. As plantas
foram mantidas em ambiente protegido
por 30 dias apos a inoculagdo (dpi) para
a observacdo e avaliacdo dos sintomas.
O experimento foi conduzido em deli-
neamento inteiramente casualizado com
13 tratamentos (0s genétipos) e cinco
repeticdes (cada planta individual).

Para o estudo utilizaram-se os
isolados virais Bi2 do ToYSV
(Ambrozevicius et al., 2002),
obtidos a partir de uma planta de to-
mateiro coletada no municipio de Sao
Joaquim de Bicas, na Zona Metalurgica
de Minas Gerais e BR:Pir1:05 do ToSRV

(Martins, 2008), obtido em 2005 a partir
de uma planta de tomateiro coletada
na regido de Piraju-SP. Esses isolados
encontram-se disponiveis na forma
de clones infecciosos, denominados
pToYSV-A1.2epToYSV-B1.2 (ToYSV
DNA-A ¢ DNA-B, respectivamente) ¢
pVIR096 ¢ pVIR97 (ToSRV DNA-A
e DNA-B, respectivamente). A inocu-
lagdo realizou-se empregando 2 pg de
cada componente genomico (DNA-A e
DNA-B).

Para avaliar a severidade dos sinto-
mas utilizou-se a escala de notas descrita
por Giordano ef al. (2005a), adaptada
aos sintomas caracteristicos de cada
virus: a) ToYSV (0: sem sintomas; 1:
manchas cloroticas e epinastia; 2: mo-
saico severo, epinastia, distor¢ao foliar
e redugdo de crescimento); b) ToRSV
(0: sem sintomas; 1: amarelecimento e
enrugamento dos foliolos; 2: mosaico,
clorose, deformacao foliar e reducgio de
crescimento).

Para determinar a presenca ¢ a con-
centra¢do do DNA viral utilizou-se a téc-
nica de hibridag¢ao de acidos nucléicos
(HAN) do tipo nao radioativa (Quifiones
et al., 2007), mediante o procedimento
de dot blot. O DNA-A total dos clones
virais pToYSV-A1.2 e pVIR096 foi
empregado como sonda, sendo poste-
riormente marcados com digoxigenina
segundo o protocolo proposto pela
Roche Diagnostics (DIG High Prime
DNA Labeling and Detection Kit).

O DNA total das plantas inoculadas
(cinco de cada cultivar) e ndo inocula-
das (uma de cada cultivar) foi extraido
segundo Dellaporta et al. (1983), a partir
de um disco de 6 mm de didmetro, que
foi coletado das folhas apicais no mes-
mo momento em que foram realizadas
as avaliagdes de severidade (30 dpi).
Um total de 100 uL (50 pL. de DNA
extraido e 50 pL de solug¢ao de SSC 16X
¢ formaldeido 7,5%), foram aplicados
sobre as membranas de nylon carre-
gadas positivamente (Hybond-N+,
GE Healthcare) com auxilio de uma
micropipeta, em condigdes de vacuo. A
fixagdo do DNA foi realizada irradian-
do-se as membranas com luz ultravio-
leta (120 mJ/cm?) por 1 minuto, com o
auxilio do aparelho UV-crosslinker (E=
120 mJ/cm?) (Amersham Pharmacia
Biotech, Reino Unido).
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A hibridizagao foi realizada a 42°C
por 16 horas seguida de duas lavagens
a temperatura ambiente em SSC 0,5X
e SDS 0,1% por 5 minutos cada uma
e outras duas lavagens a 65°C em SSC
0,1X e SDS 0,1% por 15 minutos cada
uma. As membranas foram incubadas
por 30 minutos com solug@o de bloqueio
seguido de incubag@o por 30 minutos
na solucdo de anticorpo. Foram reali-
zadas duas lavagens de 15 minutos em
acido maleico 0,1M pH 7,5, NaCl 0,15
M, Tween 20 0,3%. Para a revelacao
acrescentou-se o substrato CSPD em
tampdo de revelagdo (Tris-HCI 0,1 M,
NaCl0,1 M, MgCl, 50 mM, pH 9.,5), in-
cubando-se por 5 minutos a temperatura
ambiente. Posteriormente foi eliminado
o excesso de liquido e as membranas
foram incubadas a 37°C por 10 minutos.
A exposicdo a filmes de raios X (Kodak
X-OMAT) foi por 20 minutos.

Foram acrescentados como controle,
em cada membrana, DNA de plantas
sadias (ndo inoculadas), agua milli-Q e
DNA de planta infectada com uma quan-
tidade pré-determinada de 100 ng pL!
de DNA viral. Para melhor interpretagdo
dos resultados utilizou-se a seguinte
escala: 0: sem detecgdo do DNA viral,
1: deteccao do DNA viral em quantidade
inferior a 100 ng pL'; 2: detec¢do do
DNA viral em quantidade igual a 100
ng uL" e 3: deteccdo do DNA viral em
quantidade superior a 100 ng pL".

Foram classificados como promisso-
res 0s acessos cujas notas foram iguais
a 0 (zero) para a avaliagdo de sintomas
e 0 (zero) ou 1 (um) para a carga viral.

RESULTADOS E DISCUSSAO

Os genotipos empregados como
controles suscetiveis Campbell 28 e
Débora desenvolveram os sintomas
tipicos da doenga (amarelecimento,
encrespamento, clorose internerval,
mosaico acentuados e enrugamento,
reducdo e deformacdo dos foliolos, além
de redugdo de crescimento), os quais
corresponderam aos valores maximos
de severidade e de carga viral (Tabela
2), o que confirmou a efetividade da
inoculagdo com ambos begomovirus e
o emprego acertado dos controles sus-
cetiveis para esta doenga.

A rapidez na apari¢do dos sintomas
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e a determinagdo de concentracio
superiores a 100 ng de DNA viral, con-
firmou a auséncia de barreiras do tipo
resisténcia a0 ToYSV e ao ToSRV nes-
ses dois gendtipos suscetiveis, as quais
segundo Gomez et al. (2009) se ativam
nos momentos iniciais da inoculagdo e
atuam em diferentes niveis na célula,
entre cé¢lulas e a longa distancia pelos
tecidos condutores.

Surpreendentemente, 0s mesmos
niveis de suscetibilidade e carga viral
elevados foram observados para o ge-
nétipo PIMHIR, identificado na Franga
como fonte de resisténcia ao TYLCV ¢
que tem sido empregado nos programas
de melhoramento genético desenvolvi-
dos por grupos de pesquisa na Espanha
(Pérez de Castro et al., 2007). Portanto,
os mecanismos relacionados a resistén-
cia a um dos virus mais agressivos para
o cultivo do tomateiro, o TYLCYV, néo
foram efetivos para os virus testados
ToSRV ¢ ToYSV nas condi¢des deste
experimento.

Os genotipos H24 ¢ CLN2116B,
portadores do gene 7j-2, também foram
descartados em fung¢ao da suscetibilida-
de aos dois virus. A presenga do gene
Ty-2 confere tolerancia a alguns isolados
de TYLCV presentes em diferentes
paises, incluindo Taiwan, Vietnam, sul
da India e Israel, porem nio é efetiva a
isolados do norte da India, Tailandia,
Filipinas e da América Central. Nao

obstante, a linhagem H24, contendo
o gene 7y-2, tem sido empregada em
programas de melhoramento genético
do tomateiro no AVRDC de Taiwan
(Hanson et al., 2006).

O carater suscetivel de H24 tam-
bém foi observado ao ser utilizado na
procura de novas fontes de resisténcia
a begomovirus presentes na Guatemala
(Mejia et al., 2005). Esta linhagem foi
também suscetivel quando a inocula¢ao
foi mediada pelo inseto vetor e via agroi-
noculagdo na selegio de subamostras de
Solanum frente ao begomovirus Tomato
leaf curl virus (ToLCV) (Tripathi &
Varma, 2002) e Tomato leaf curl virus
(TLCV) (Bian et al., 2007).

Diferentemente, a subamostra L7,
que também contém o gene 7y-2, foi
selecionada como resistente com base na
auséncia de sintomas e carga viral redu-
zida. O comportamento resistente de L7
ante os virus ToYSV e ToSRV poderia
ser explicado por ter sido selecionada
como resistente aos begomovirus pre-
sentes em diferentes regides produtoras
da Nicaragua (Poikela et al., 2005), onde
prevalecem begomovirus com geno-
mas bissegmentados relacionados aos
que ocorrem no Brasil (Fauquet et al.,
2008). Esta resisténcia possivelmente
esta relacionada a mecanismos distintos
daqueles associados ao gene 7j-2.

Por outro lado, Jiménez ez al. (2010)
descreveram que o L7 teve sua origem a

Tabela 1. Germoplasma vegetal utilizado para a pesquisa (plant germplasm used in this

research). Vigosa, UFV, 2010.

Genotipos Fonte de resisténcia

CLN2116B  Tj-2 a partir de Solanum lycopersicum (H24)

H24 Ty-2 a partir de S. habrochaites (B6013)

L7 Ty-2 a partir de S. lycopersicum (H24)

PIMHIR S. pimpinellifolium

STY2 S. lycopersicum hibrido 8484 (Hazera Genetics)

STY3 S. lycopersicum hibrido Fiona (S&G, Enkhuizen, Holanda)
STYS S. lycopersicum hibrido Tyking (Royal Sluis, Enkhuizen, Holanda)
STY6 S. peruvianum (P1 126930, P1 390681 ¢ LA 441)

STY7 S. peruvianum (P1 126930, P1 390681 e LA 441)

TY52 Ty-1 a partir de S. chilense (LA 1969)

Vyta Ty-1 a partir de S. chilense (LA 1969)

Campbell 28! -—--

Débora' -

'Gendtipos utilizados como controles suscetiveis (susceptible genotypes used as controls).
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Tabela 2. Reagao dos gendtipos avaliados apds inoculag@o com os begomovirus bissegmen-
tados Tomato severe rugose virus (ToSRV) e Tomato yellow spot virus (ToYSV) (reaction
of genotypes after inoculation with the bipartite begomoviruses Tomato severe rugose virus
(ToSRV) and Tomato yellow spot virus (ToYSV)). Vigosa, UFV, 2010.

ToYSV ToSRV
Genotipos Severidade Carga Severidade .
de sintomas’ viral? de sintomas Carga viral
CLN2116B 1.4 12 1.0 T4
H24 1,8 2.0 1.4 18
L7 0,0 0,6 0.0 14
PIMHIR 1,0 2.4 1.0 20
STY2 0,6 1,0 0.0 12
STY3 0,4 12 12 20
STYS 0,0 0.8 0.0 12
STY6 0,0 1.4 0.0 14
STY7 0,4 0.8 12 22
TYS2 1,2 2.0 1.8 16
Vyta 0,0 0,0 0.8 1.0
Campbell 28 1,6 2.4 12 14
Débora 1,6 2.0 12 14

!Sintomas avaliados com base na escala de notas descrita por Giordano et al. (2005a) adap-
tada aos sintomas induzidos pelos virus ToYSV (0= sem sintomas; 1= manchas cloréticas e
epinastia; 2= mosaico severo, epinastia, distor¢ao das folhas,foliar e reducao do crescimento)
¢ ToRSV (0=sem sintomas; 1=amarelecimento e enrugamento dos foliolos; 2= mosaico, clo-
roses, deformagdo foliar e redugdo do crescimento, deformagio foliar); 2Carga viral avaliada
com base em escala de notas (0= sem deteccdo do DNA viral; 1= deteccdo do DNA viral em
quantidade inferior a 100 ng uL'; 2= detec¢do do DNA viral em quantidade igual a 100 ng
pL'; 3= detec¢do do DNA viral em quantidade superior a 100 ng uL); *Valores referentes a
média de cinco plantas, aos 30 dpi ('symptoms assessed based on the rating scale described
by Giordano et al. (2005a) adapted to the symptoms induced by the viruses ToYSV (0= no
symptoms; 1= chlorotic spots and epinasty; 2= severe mosaic, epinasty, leaf distortion and
reduction of leaf growth) and ToRSV (0= no symptoms; 1= yellowing and wrinkling of the
leafiets; 2= mosaic, chlorotic, leaf distortion, reduction of growth and leaf deformation);
%viral load evaluation based on rating scale (0= no detection of viral DNA; 1= less than 100
ng uL! of viral DNA; 2= detection of 100 ng puL' of viral DNA; 3= detection of more than
100 ng pL! of viral DNA); *Values corresponding to an average of five plants at 30 dpi).

cultivar H24. E muito provavel que
no genoétipo L7 tenham-se combinado
ambos os mecanismos de resisténcias (a
begomovirus mono e bissegmentados),
o que explicaria seu comportamento re-
sistente frente aos begomovirus ToYSV
¢ ToSRYV, contrario ao que aconteceu
nas avaliagdes do H24 ¢ CLN2116B,
corroborando-se que o gene 7y-2 nao de-
terminou a resisténcia aos begomovirus
com genomas bissegmentados.

partir de dois parentais cuja resisténcia
foi introduzida a partir de origens dife-
rentes. De acordo com estes autores, o
L7 foi produto do cruzamento entre as li-
nhagens FLA478-6-1-11 e CLN2498C.
A primeira delas (FLA478-6-1-11), por-
tadora da resisténcia do acesso LA1938
de S. chilense (Bian et al., 2007) com
um comportamento resistente frente
aos begomovirus Tomato mottle virus
(ToMoV), Tomato yellow mosaic virus
(ToYMYV) (bissegmentados, do Novo
Mundo) e Tomato yellow leaf curl virus
(monossegmentado, do Velho Mundo)
(Jiet al.,, 2007a; Martinez et al., 2008).
Porém, a segunda (CLN2498C) ¢ por-
tadora do gene 7y-2 de resisténcia a
begomovirus, introduzido a partir da

O gene Ty-1 tem sido um dos mais
introgredidos em tomate pelo espectro
de resisténcia que oferece a varios iso-
lados de TYLCV ¢ a outras espécies de
begomovirus monossegmentados (Ji et
al.,2007b). O produto deste gene inter-
fere no movimento do virus na planta
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(um processo que ¢ regulado de forma
distinta em begomovirus monossegmen-
tados e bissegmentados) (Matos ef al.,
2003), comportando-se de forma mais
eficiente em condigdes de baixo poten-
cial de indculo (Zamir et al., 1994). Acv.
Vyta ¢ a linhagem TY52 sao portadoras
deste gene. Entretanto, em relagdo ao
ToSRV e ToYSV, Vyta apresentou com-
portamento resistente, enquanto TY52
foi suscetivel. Os resultados obtidos
indicam que o gene 7y-1 em TY52 ndo
foi eficiente para evitar os efeitos da
multiplicacdo e indugdo de sintomas pe-
los dois virus. Estes resultados estdo em
consonancia com os obtidos na triagem e
selecdo de fontes de resisténcia frente a
begomovirus bissegmentados presentes
no Brasil e na Guatemala (Santana et al.,
2001; Mejia et al., 2005).
Pesquisadores da Embrapa Hortali-
¢as, em estudos realizados com hibridos
portadores do gene 7j-1, detectaram
comportamento tolerante ante a infeccao
provocada por dois begomovirus bisseg-
mentados, Tomato rugose mosaic virus
(ToRMV) e Tomato yellow veink streak
virus (ToYVSV) (Boiteux et al., 2007).
Selecionando novas fontes de resistén-
cia ao ToYVSYV, Matos et al. (2003),
observaram resisténcia intermediaria de
linhagens segregantes para o gene 7j-1
quando inoculadas por mosca-branca.

O comportamento da cv. Vyta po-
deria estar relacionado a presenga de
outros mecanismos de resisténcia in-
corporados durante sua obtengdo, pois
na genealogia empregou-se o hibrido
Tyking (Pifidn, 2009), do qual se obteve
uma linhagem resistente cuja fonte ¢
o loco tcm-1, um gene recessivo que
confere resisténcia apenas em condigdo
de homozigose (Giordano et al., 2005b).

Essa hipotese ¢ reforgada pelos re-
sultados obtidos com a linhagem STY5,
que também tem sua origem em Tyking.
Essa linhagem ndo apresentou os sinto-
mas caracteristicos de infecgdo e a carga
viral, para ambos os virus, sendo a carga
viral inferior a 100 ng pL'. Portanto, o
gene tcm-1 parece ser um bom candidato
a fonte de resisténcia de amplo espectro
a begomovirus bissegmentados do Bra-
sil, uma vez que ja foi demonstrado ser
eficiente contra 0 ToCMoV (Santana et
al.,2001) e parece ser eficiente também
contra 0 ToSRV e o ToYSV.
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Trabalhos adicionais, direcionados
especificamente ao gene fcm-1, serdo
necessarios para se comprovar essa hi-
potese. Nesse sentido, € relevante men-
cionar que outras pesquisas realizadas
com diferentes subamostras do Banco
de Germoplasma de Hortaligas da UFYV,
avaliadas frente a infeccdo pelo ToYSV,
indicaram a existéncia de resisténcia
que poderia ser mediada por um gene
recessivo (Aguilera, 2007).

Numerosos trabalhos tém descrito
comportamento resistente de subamos-
tras obtidas a partir da espécie silvestre
S. peruvianum ante diferentes isolados
de begomovirus (Lapidot et al., 20006).
As subamostras STY6 e STY7 ori-
ginadas desta espécie apresentaram
respostas distintas frente aos dois virus
testados. O carater resistente do STY6
jé havia sido descrito ante outros bego-
movirus bissegmentados presentes no
Brasil (Santana et al., 2001; Giordano
et al., 2005b) e na Guatemala (Mejia et
al., 2005).

O comportamento resistente do
STY2, frente a0 ToYSV e ToSRV, mos-
trou o amplo espectro de resisténcia,
desse genotipo, ante ambas espécies
virais, a0 mesmo tempo em que STY3 e
STY7 somente foram a espécie ToYSV.
Nesse sentido, Ji et al. (2007a) descreve-
ram respostas diversas e ndo especificas
que tém apresentado diferentes fontes de
resisténcia a begomovirus em tomate,
ante diferentes espécies do género a
que foram sobmetidas e em diferentes
agro-ambientes onde foram avaliadas.

Atualmente, a libera¢ao de cultivares
ou hibridos de tomateiro sem resisténcia
a begomovirus ¢ uma opgao arriscada,
devido a ampla disseminagdo e agressi-
vidade que possuem estes fitopatogenos
em todas as regides do Brasil onde se
cultiva essa hortaliga. A ocorréncia
frequente de recombinacao e pseudo-re-
combinagdo entre begomovirus (Silva
et al.,2011), levando ao surgimento de
novas espécies (Navas et al., 2011),e a
introducao de outras pragas quarentena-
rias nos agro-ecosistemas, sao aspectos
que devem ser levados em consideracao
pelos pesquisadores em virtude do uso
adequado e aproveitamento dos recur-
sos genéticos presentes em bancos de
germoplasma ou colegdes de trabalho.

Com base nos resultados obtidos na

Hortic. bras., v. 30, n. 4, out - dez. 2012

avaliacdo das diferentes fontes de resis-
téncias a begomovirus, € possivel con-
cluir que as subamostras STY2, STYS,
STY6 e L7 possuem comportamento
promissor ante os dois begomovirus
testados. As subamostras TY52, H24 e
CLN2116B, portadoras dos genes 7j-1
e Ty-2, comportaram-se como genotipos
suscetiveis aos begomovirus ToYSV e
ToSRV.
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