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RESUMO

Em 1996, foi feita a caracterizacdo parcial de um
isolado do virusdo mosai co do pepino ( Cucumis mosaic virus,
CMYV) obtido de bananeira (Musa sp.) proveniente do
municipio de Miracatu, SP. Com o objetivo de se determinar
0 subgrupo do isolado de CMV, recorreu-se as técnicas de
ELISA, RT-PCR, RFLP e seqlienciamento de fragmentos de
RNA genémico. Amostras de folhas infetadas, desidratadas
com cloreto de cédcio e armazenadas a -20 °C desde 1994 na
viroteca do Laboratério de Fitovirologia e Fisiopatologia,
foram inoculadas em plantas de Nicotiana glutinosa. Dez
dias ap0s a inoculacdo, folhas apresentando mosaico foram
utilizadas para DAS-ELISA e extragdo de RNAs totais. Em
ELISA, houve reagdo apenas contra o anti-soro especifico

para CMV subgrupo |. Através de RT-PCR com primers
desenhados para anelar em regides conservadas da porcéo
terminal 3' do gene da capa protéica, foi amplificado um
fragmento de DNA com 486 pares de bases. O produto obtido
viaRT-PCR foi submetido adigestdo com asenzimas EcoRl,
Hindlll, BamHI| e Mspl, obtendo-se um padréo de restricdo
esperado para o subgrupo |. Estes resultados foram
confirmados através do seqlienciamento do produto de PCR,
0 qual apresentou homol ogia de 96% a 98% com os isolados
do CMV pertencentes ao subgrupo |. Pelos sintomas
observados na hospedeira diferencial Vigna unguiculata, 0
isolado foi confirmado como sendo do subgrupo la.
Palavras-chave: Cucumovirus, biologiamolecular.

ABSTRACT
Isolate of Cucumber mosaic virus obtained from banana in Sao Paulo State, Brazil,
belongs to the subgroup Ia

In 1996, an isolate of Cucumber mosaic virus (CMV)
obtained from banana in S8 Paulo State, was partially
characterizated. In order to establish its CMV subgroup,
ELISA, RT-PCR, RFLP, and sequencing of a fragment of
genomic RNA were used. Infected leaf samples that have
been stored since 1994 on calcium chloride at -20 °C were
inoculated in Nicotiana glutinosa plants. Ten days after
inoculation, theleaves showing mosaic symptomswere used
for ELISA and total RNA extraction. The ELISA results
were positive for the antiserum against CMV subgroup .

By RT-PCR, with primers designed to anneal the conserved
regions of the coat protein gene3' end, a 486 base pair DNA
fragment was amplified. The RFLP results with EcoRlI,
Hindlll, BamHI| and Mspl enzymes showed a typical
digestion pattern for subgroup I. These results were
confirmed by sequencing the PCR product showing a
homology of 96 to 98% with the subgroup | CMV isolates.
Based on symptom expression on the differential host Vigna
unguiculata, the isolate was confirmed as belonging to the
subgroup la.

INTRODUCAO

A clorose infecciosa, como é conhecida a doenca
causada pelo virus do mosaico do pepino (Cucumber mosaic
virus - CMV) familiaBromoviridae género Cucumovirus em
bananeira(Musa $p.), foi descritapelaprimeiravez por Magee
(1930) na Australia. Posteriormente, a doenga, também
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chamada de mosaico e * heart rot” dabananeira, foi observada
em outros importantes paises produtores de banana como
Filipinas, india, Porto Rico, Colombia e Estados Unidos
(Palukaitiset al., 1992).

No Brasil, a ocorréncia do CMV em bananeira foi
relatada, nos Estados de S&o Paulo (Colariccio et al., 1996),
Rio de Janeiro (Ribeiro et al., 1975), Minas Gerais (Maciel-
Zambolim et al., 1994), Pernambuco (Medeiros, 1963), Ceara
(Lima & Gongalves, 1988) e mais recentemente no Para

53



M. Eiras et al.

(Trindade et al., 1998).

O CMV apresentagenoma, de senso positivo, dividido
em trés segmentos de RNA (1, 2 e 3) aém de um RNA
subgendmico (4) (Palukaitis et al., 1992).

Com base no relacionamento soroldgico (Hsu ef al.,
2000), gama de hospedeiras e padrdo de dsRNA (Daniels &
Campbell, 1992), mapeamento de peptideos da capa protéica
e técnicas de hibridizacdo (Edwards & Gonsalves, 1983),
Reverse Transcriptase - Polymerase Chain Reaction (RT-
PCR) (Rizoset al., 1992) e seqiienciamento (Huet al., 1995),
o CMV atualmente esta dividido em dois subgrupos
denominados subgrupo I, com as estirpes Fny, M, C, D, O, Y
e subgrupo I, com as estirpes WL, Q, entre outras (Wylie et
al., 1993). Daniels & Campbell (1992), ainda sugerem a
divisdo do subgrupo | em “a” e “b” de acordo com a
sensibilidade a temperatura, sintomas em plantas indicadoras
e 0 padréo de dsRNA.

A RT-PCR vem sendo empregada para a deteccéo de
diversos virus de plantas (Eiras et al., 1998). Para o CMV,
vériostrabalhos tém sido publicados envolvendo estatécnica,
tanto para a deteccéo universal das espécies do género
Cucumovirus (Choi et al., 1999), como para a deteccdo
especificado CMV (Wylie et al., 1993; Hu et al., 1995).
Também tém sido observados os padrdes de restricéo através
de RT-PCR seguido de Restriction Fragment Lenght
Polymorphism (RFLP), de diversosisolados de CMV (Rizos
et al., 1992), inclusive de bananeira (Boari et al., 2000;
Espinha, 1999; Singh et al., 1995).

Estudos de DAS-ELISA, RT-PCR, RFLP e
seqlienciamento de fragmento do gene da capa protéicaforam
realizados com um isolado proveniente do municipio de
Miracatu, SP, (Colariccio et al., 1996) visando determinar o
subgrupo ao qual pertence o isolado de bananeira.

MATERIAL E METODOS

Origem do isolado

O isolado de CMV estudado € proveniente do Vale do
Ribeira, municipio de Miracatu, Estado de S&o Paulo.
Amostras de folhas de Nicotiana glutinosa L. infetadas,
provenientes da viroteca do Laboratério de Fitovirologia e
Fisiopatologia do Instituto Biolégico de Sdo Paulo,
desidratadas em cloreto de célcio a-20°C, desde 1994, foram
utilizadas como fonte para inoculagdo mecanica.

Inoculacio Mecanica

Asfolhas de N. glutinosa desidratadas infetadas pelo
CMYV foram utilizadas para inoculacdo mecénica em plantas
de N. glutinosa e Vigna unguiculata (L.) Walp. segundo
procedimentos usados por Colariccio et al. (1996). Dez dias
apos a inoculagdo, amostras de folhas de N. glutinosa com
sintomas si stémicos de mosai co foram col etadas paraostestes
de ELISA e extracdo de RNAs totais.

DAS-ELISA
Utilizou-se o teste de DAS-ELISA com anti-soros
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policlonais comerciais especificos para os subgrupos | ell. O
procedimento foi realizado conforme Converse & Martin
(1990) com algumas alteractes recomendadas pel o fabricante
(Agdia 1000 reagent). As leituras de absorbancia (405 nm)
foram feitas 45 min apds a aplicacdo do substrato (p-
nitrofenilfosfato), sendo osresultados analisados pelarelacéo
damédiadasleituras (triplicata) das amostrasinfetadas, sobre
a média das leituras das amostras sadias (1/S). As leituras
foram feitas no aparelho Microplate reader 3550-UV (Bio-
Rad).

Extracio de RNAs totais

Paraaextracdo deRNAstotais, 1 g deamostrasfoliares
de N. glutinosa, apresentando sintomas de mosaico e
deformacao, foram submetidas ao procedimento descrito por
Chomczynski & Sacchi (1987). Amostras de RNAs totais de
folhas de N. glutinosa sadias também foram extraidas para
servirem como controle negativo.

RT-PCR

Para a RT-PCR, partiu-se de 5 ul (1 pg) de RNAs
totais extraidos e utilizou-se o protocolo descrito por Wylie
et al. (1993). Utilizaram-se 0s primers denominados CMV 1
(5 GCCGTAAGCTGGATGGACAA 3), desenhado para
anelar naregido ndo traduzida do termina 3' do RNA 3, do
nucleotideo 2019 ao 2038 (senso complementar), e CMV 2
(5 TATGATAAGAAGCTTGTTTCGCG 3), desenhado para
anelar no gene que codifica para a proteina da capa, do
nucleotideo 1551 ao 1573 (senso viral) (Figural). O tamanho
do fragmento de DNA esperado é de cerca de 488 pares de
bases (pb) para osisolados de CMV do subgrupo |, e de cerca
de 500 pb para os isolados do subgrupo I1. Para a PCR, foi
utilizado o termociclador Programmable Thermal Controller
- PTC100 (MJ Research), e os reagentes utilizados foram do
kit para PCR Taq DNA Polymerase, recombinant (Gibco
BRL). As condi¢Bes para a PCR constaram de uma
desnaturacdo inicial a 92 °C por 3 min, seguida de 35 ciclos
a95°C por 1 min, 60°C por 1 min e 72°C por 1,5 min, com
uma extensdo final de 7 min a 72 °C. Os fragmentos de DNA
amplificados foram visualizados em gel de agarose 1,2%
corado com brometo de etideo sob luz ultra-violeta.

RFLP

Os produtos de RT-PCR amplificados foram
submetidos adigestdo com asenzimasEcoRI, Hindlll, BamHI
e Mspl (Gibco BRL) de acordo com Singh et al. (1995), e
analisados em gel de agarose 1,2% corado com brometo de
etideo.

Seqiienciamento

Os produtos amplificados via RT-PCR foram
seqienciados pelatécnica de reacdo de terminacdo em cadeia.
Utilizou-se o seqlienciador automatico ABI 377 e 0 kit ABI
PRISM BigDye Terminator Cycle Sequencing Ready Reaction
Kit - Ampli Tag DNA Polymerase, FS (Perkin Elmer) parao
seqlienciamento automatico de fragmentos de DNA ampli-
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Cucumber mosaic virus - RNA 3 (~2200 nt)

Proteina de movimento Proteina da capa

486 pb

FIG. 1 - Desenho esquematico da estrutura do RNA 3 do
Cucumber mosaic virus (CMV). O RNA 3, com
cerca de 2200 nucleotideos (nt.), apresenta 2
ORFs indicadas com barras pretas, que codificam
a proteina de movimento e a proteina da capa.
As setas representam os oligonucleotideos utili-
zados como primers denominados CMV 1 (senso
complementar - 2019 a0 2038 nt.) e CMV 2 (senso
viral - 1551 ao 1573 nt.). A barra em branco
representa o fragmento de DNA, amplificado via
RT-PCR, de 486 pares de bases (pb).

ficados via PCR, seguindo as recomendagdes do fabricante.
O sequenciamento foi realizado nos dois sentidos, ou sgja,
utilizando-se os dois primers (CMV 1 e CMV 2) e repetido
trésvezes, afim de evitar possivels erros de | eitura das bases.
O dinhamento das sequiénci as obtidas nos dois sentidos (CMV
2 - forward e CMV 1 - reverse) foi feito com o auxilio do
programa Sequencer 3.1 (Gene Codes Corporation) e as
comparagtes, com as sequiéncias existentes no banco de dados
GenBank foram feitas através do programa do National
Center for Biotechnology Information (NCBI) disponivel na
internet no endereco http://www.nchi.nlm.nih.gov/.

RESULTADOS E DISCUSSAO

O CMV isolado de bananeira no Estado de S&o Paulo
foi parcialmente caracterizado por Colariccio et al. (1996) e
estava armazenado em cloreto de célcio a-20°C desde 1994.
Apbsum periodo de seisanos, esteisolado continuou infetivo,
0 que demonstra a utilidade datécnica, de modo que isolados
devirus possam ser armazenados visando estudos posteriores,
sem que haja o risco de diminuic¢do da viruléncia do isolado
ou de alteracBes devido a mutagoes.

Os isolados de CMV estéo classificados em dois
subgrupos (I e 1l) de acordo com caracteristicas bioldgicas,
soroldgicas e moleculares (Palukaitis et al., 1992). A gama
de hospedeiros dosisoladosdo subgrupo | ell, além deampla,
€ semelhante (Carrére et al., 1999). Portanto, para a
determinacdo do subgrupo ao qua pertence o CMV isolado
de bananeiraforam utilizadas plantas hospedeiras diferenciais
e as técnicas de ELISA, RT-PCR, RFLP e seglienciamento.

O isolado de CMYV foi identificado como pertencente
ao subgrupo | através de DAS-ELISA, o qual foi testado

Fitopatol. bras. 26(1), mar¢co 2001

simultaneamente contra 0 AS-CMV | e AS-CMV 1I. Os
valores de absorbancia a 405 nm obtidos para os extratos de
N. glutinosa infetada foram positivos (0,70) para o anti-soro
produzido contrao CMV subgrupo |, e negativos (0,01) para
0 anti-soro produzido contrao CMV subgrupo |1, mostrando
gue o anti-soro permite uma clara separacéo entre os dois
subgrupos. As plantas sadias ndo apresentaram reacdo. O
teste, apesar da sensibilidade, rapidez e baixo custo, pode
apresentar problemas para a deteccdo do CMV direto de
extrato de folhas de bananeira infetadas, como constataram
Hu et al. (1995), em que bananeiras com sintomas severos
apresentaram resultado negativo em ELISA e positivo em
dot blot e RT-PCR. Apesar disso, Colariccio et al. (1996)
detectaram 0 CMV utilizando ELISA e Western blot direto
de folhas de bananeira infetada

Atravésde RT-PCR, utilizando-se os oligonucl eotideos
denominados CMV 1 e CMV 2, desenhados para anelar na
porcdo termina 3' do RNA 3, foi amplificado um fragmento
de DNA com 486 pb (Figura 2, linha 2 e 3). Na amostra de
planta sadia ndo se observou nenhum produto amplificado
(Figura 2, linha8). O produto de PCR (486 pb), submetido a
digestdo com asendonucleases EcoRl, Hindlll, BamHI eMsp],
apresentou um padrdo de restricdo demonstrando que o0s
produtos da PCR néo foram digeridos pelas enzimas EcoRI,
Hindlll e BamHI respectivamente (Figura 2. linhas 4, 5 € 6).
Porém, quando se utilizou a enzima Mspl, o fragmento de
DNA amplificado via RT-PCR (486 pb) foi digerido,
originando 2 fragmentos de DNA com 150 e 336 pb (Figura
2, linha 7).

A seqiiéncia de nuclectideos do fragmento de DNA
do CMV amplificado via RT-PCR (Figura 3) foi comparada
com outras sequiéncias depositadas em bancos de dados. As
maiores homologias de nuclectideos encontradas foram de
98% como CMV estirpe FNY (U22821), 97% com asestirpes
Y (M57602.1) e C (D00462.1) e 96% com as estirpes O
(D00385.1) e M (D10539.1), todas pertencentes ao subgrupo
I. Com asestirpes Q (J02059) e WL (D00463), que pertencem
ao subgrupo 11, os valores de homologia foram menores, da
ordem de 82%. Os valores de homologia de nucleotideos
também foram elevados paraosisoladosde CMV de bananeira
comparados, sendo de 98% para os isolados de Porto Rico
(M98500) e Havai (U31219), de 97% para o isolado da
Coldmbia (U32859) e de 96% para o isolado da Austrdlia
(Tabelal). Também foi realizada acomparacdo de homologia
paraos aminoéacidosdeduzidos (Figura3). Osmaioresvalores
de homologia de aminoécidos foram obtidos para as estirpes
FNY, Y, C, O e M, confirmando os resultados obtidos para
nucleotideos (Tabdla 2), estando estes resultados de acordo
com agueles obtidos por Singhetal. (1995) e Huet al. (1995).
Através do seqlienciamento, também foi possivel determinar
o tamanho exato do fragmento amplificado via RT-PCR (486
pb), visto que para os fragmentos amplificados via RT-PCR
com os primers CMV 1 e CMV 2, ha variagdo entre 486 e
488 pb para osisolados do subgrupo | e de 499 a502 pb para
osisolados do subgrupo |1 (Singh et al., 1995). Além disso, 0
seqlienciamento permitiu aidentificacdo do sitio de restricdo
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486 ph —»

« 336 pb

& 150 pb

FIG. 2 - Reverse Transcriptase - Polymerase Chain
Reaction (RT-PCR) e Restriction Fragment
Lenght Polymorphism (RFLP) para o Cucumber
mosaic virus (CMV) isolado de bananeira (Musa
sp.) no Estado de Sao Paulo. As linhas 2 e 3 sdo
fragmentos de DNA de 486 pares de bases (pb)
amplificados via RT-PCR a partir de RNAs
totais extraidos de plantas de Nicotiana glutinosa
infetada. As linhas 4, 5 e 6 sdo fragmentos de
486 pb e representam o resultado da digestao
com as enzimas EcoRIl, Hindlll e BamHI
respectivamente. A linha 7 representa o resul-
tado da digestao do fragmento de 486 pb com a
enzima Mspl, que originaram os fragmentos de
150 e 330 pb. A linha 8 representa a amostra de
RNAs totais extraidos de planta sadia. A linha
1 representa o marcador de DNA 100 bp (Gibco
BRL).

daenzima Mspl, que corta o DNA amplificado em dois
fragmentos de DNA (150 e 330 pb) no nucleotideo citosina
(C), naposicdo 151(Figura 3).

Quando se compararam as seqiiéncias de aminoacidos
dos isolados de CMV do subgrupo I, com a segiiéncia de
aminoéacidos deduzidos deste isolado do CMV, verificaram-
se duas diferencas importantes que correspondem a troca do
aminoé&cido valina (V) por metionina (M) e de aanina (A)
por treonina (T) nas posi¢cbes correspondentes aos
nucleotideos 63 e 283, respectivamente (Figura 3). A troca
de alanina por treonina na posicdo indicada (Figura 3)
somentefoi observadanoisolado Y (Owenet al., 1990), sendo
gue osdemaisisolados de CMV, tanto do subgrupo | como do
Il, inclusive os isolados de bananeira, ja seqiienciados,
apresentam, nesta posi¢do, 0 amino&cido alanina. Esta troca
representaumaalteracdo de um aminoacido decadeiaslaterais
pequenas e apolar para um aminoacido também de cadeias
laterais pequenas, porém polar.

A mudanga do aminoécido valina para metionina na
posicdo indicada (Figura 3), ndo foi observada em nenhum
outro isolado de CMV (subgrupos | e I1) ja seqlienciado. Os
amino&cidos valina e metionina sdo ambos compostos por
cadeias laterais pequenas e apolares, 0 que representa uma
modificacdo pequena na estrutura da proteina. Apesar de
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TAT GAT AAG AAG CIT GIT TGCG CGC ATT CAA 30
YDKKLVSRI Q

ATT CGA GIT AAT CCT TTG CCG AAA TTT GAT 60
I RVNPLPKFD

TCT ACC [ATG TGG GTG ACA GIC CGT AAA GIT 90
STMWVTVRKYV

CCT &CC TCC TCG GAC TTA TCC GIT GCC GCC 120
PASSDLSVAA

ATC TCT GCT ATG TTC GCG GAC GGA GCC TCA 150
I SAMFADGAS

CCG GTA CTG GIT TAT CAG TAT GCC GCA TCT 180
PVLVYQYAAS

GGA GIC CAA GCC AAC AAC AAA TTG TTG TAT 210
GVQANNKLLY

GAT CTT TCG GCG ATG CGC GCT GAT ATA GGTI 240
DLSAMRADI G

GAC ATG AGA AAG TAC GCC GIC CTC GIG TAT 270
DMRKYAVLVY

TCA AAA GAC GAT [ACG CTC GAG ACG GAC GAG 300
SKDDTLETDE

TTA GIA CTT CAT GIT GAC ATC GAG CAC CAA 330
LVLHVDI EHQ

CEC ATT CCC ACG TCT GGG GIG CTC CCA GIC 360
RI' PTSGVLPYV

TGA TTCOGOGT TCCCAGAACCCTCCCTCCGATCTCTGIG 399
GCEEGAGCTGAGI TGECAGT TCTGCTATAAACTGTCTGAA 439
GICACTAAACGT TTTACGGTGAACGEGI TGTCCATCCAGC 479
TTACGEC 486

FIG. 3 - Seqiiéncia de nucleotideos (superior) e
aminoacidos deduzidos (inferior) do fragmento
de DNA do Cucumber mosaic virus (CMV),
isolado de bananeira (Musa sp.), amplificado
via RT-PCR. Os nucleotideos sublinhados
correspondem aos oligonucleotideos CMV 1 e
CMYV 2. Em negrito, esta indicado o cédon de
terminacio da proteina da capa proteica. A
seta esta indicando o sitio de restricao da
enzima Mspl. As trincas de nucleotideos indi-
cadas em caixas, correspondem as mudancgas
dos aminoacidos, quando comparada com
outros isolados de CMYV. Os nucleotideos estao
numerados a partir da extremidade 5' da fita
viral.

pequenas, as trocas de aminoacidos, observadas em isolados
de CMV, muitas vezes podem resultar em perda da capacidade
de transmissao por afideos, ou também resultar em alteraces
na expressédo dos sintomas apresentados na plantas
hospedeiras (Owen et al., 1990).
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TABELA 1 - Comparacio (homologia em porcentagem) entre a seqiiéncia de nucleotideos de 486 pb do
Cucumber mosaic virus (CMYV) isolado de bananeira (Musa sp.) do Estado de Sao Paulo com
seqiiéncias de outros isolados de CMV depositadas no Genbank*

Isolado SP' PR?> HAV? AUS' FNY’ COL® Y’ c8 o° M"Y wL! Q@
SPI -

PR? 98 -

HAV? 98 97 -

AUS* 9% 97 96 -

FNY? 98 99 99 97 -

COLS® 97 96 96 97 97 -

Y’ 97 96 96 97 95 95 -

c? 97 99 99 96 98 96 96 -

o’ 9% 97 97 96 97 94 96 95 -

M1 9% 97 97 95 97 96 97 97 96 -

WL! 82 81 80 82 81 81 82 80 80 79 -

Q" 82 81 80 82 80 81 80 80 80 78 94 -

* Utilizou-se 0 BLAST (n) do NCBI para as comparagdes entre as seqiiéncias dos diferentes isolados de CMV. 1. Isolado de CMV
seqlienciado neste trabalho (SP); 2, 3, 4 e 6 sdo os isolados de CMV de bananeira de Porto Rico - PR (M98500), do Havai - HAV
(U31219), da Austrdlia- AUS (Singhet al., 1995) e da Coldmbia- COL (U32859) respectivamente. Os nimeros 5, 7, 8, 9 e 10 séo
isoladosde CMV subgrupo | - FNY (U22821), Y (M57602.1), C (D00462.1), O (D00385.1) e M (D10539.1) respectivamente. 11 e 12
s80 isolados de CMV do subgrupo |1 - WL (D00463) e Q (J02059) respectivamente. O Cédigo de acesso no banco de dados esta

indicado entre parénteses ao lado de cadaisolado.

Espinha (1999), utilizando RT-PCR seguido de RFLP,
comparou umisolado do CMV deCatharantus roseus L. com
um isolado do CMV de bananeira proveniente de Minas
Geraise um isolado do CMV de maracuja (Passiflora edulis
f. flavicarpa Deg.) proveniente de S&o Paulo, concluindo que
todos os isolados testados pertenciam ao subgrupo |. Estes
resultados estdo em concordancia com a hipétese de
prevaléncia do subgrupo | do CMV em regifes tropicais e
subtropicais, conforme observado por Hasse et al. (1989) e
no Brasil por Boari et al. (2000) em que ao analisarem 30

isolados do CMV, todos pertenciam ao subgrupo |.

Nos Ultimos anos, a incidéncia e a importancia do
CMV em bananais, tanto no Brasil como nas demais partes
do mundo, tem aumentado, sendo registradas perdasna producéo
de até 80% (Trindade et al., 1998). Além disso, o transporte e
a comercializacdo de mudas de propagacdo vegetativa,
principalmente de clones provenientes de culturas in vitro
vem permitindo a disseminagéo do virus, que por apresentar
amplagamadehospedeirasediversasespéciesdeafideosvetores,
é facilmente disseminado para novas regifes produtoras.

TABELA 2 - Comparacio (homologia em porcentagem) entre a seqiiéncia de aminoacidos deduzidos do
Cucumber mosaic virus (CMV) isolado de bananeira (Musa sp.) do Estado de Sdo Paulo com
seqiiéncias de outros isolados de CMV depositadas no Genbank*

Isolado SP' PR?> HAV?® AUS* FNY’ COL® Y’ C? 0° M° wL' Q-2
SPI -

PR? 98 -

HAV3 97 97 -

AUS? 98 96 95 -

FNY3 98 98 98 97 -

COL’ 97 97 98 97 98 -

Y’ 96 98 95 96 93 98 -

C8 97 98 99 95 95 95 96 -

(0} 96 96 96 95 97 95 95 93 -

)\ 93 95 96 94 97 95 96 96 94 -

WL 82 78 74 80 76 80 79 79 78 77 -

Qr 81 80 79 81 81 73 80 80 79 76 95 -

* Utilizou-se 0 BLAST (p) do NCBI para as comparagdes entre as sequiéncias dos diferentes isolados de CMV. 1. Isolado de CMV
seqlienciado neste trabalho (SP); 2, 3, 4 e 6 sdo os isolados de CMV de bananeira de Porto Rico - PR (M98500), do Havai - HAV
(U31219), daAustrdlia- AUS (Singhet al., 1995) e da Colémbia- COL (U32859) respectivamente. 5, 7, 8, 9 e 10 sdo isoladosde CMV
subgrupo | - FNY (U22821), Y (M57602.1), C (D00462.1), O (D00385.1) e M (D10539.1) respectivamente. 11 e 12 sdo isolados do
subgrupo |1 - WL (D00463) e Q (J02059) respectivamente. O cadigo de acesso no banco de dados estaindicado entre parénteses ao

lado de cadaisolado.
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O isolado do CMV de bananeira, proveniente do Vae
do Ribeira, pertence ao subgrupo | A eainoculagéo do isolado
de CMV em plantas de V. unguiculata, resultou na expresséo
de sintomas de mosai co, que o classificacomo pertencente ao
subgrupo la (Daniels & Campbell, 1992). Este fato, ndo
descarta a possibilidade da ocorréncia de isolados Ib e de
isolados do subgrupo |1, como jafoi observado em bananais
na Austrdlia (Singh et al., 1995).
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