FILOGENIA DO GENE RDRP EM ViRUS DA MELEIRA DO MAMOEIRO:
DIVERSIDADE E DESAFIOS NA PADRONIZACAO
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Biotecnologia.

O Brasil ¢ um dos maiores produtores de Carica papaya L. entretanto a doenca Meleira causa
grandes perdas nas plantagdes, sendo provocada por dois virus: o papaya meleira virus (PMeV) e o
papaya meleira virus 2 (PMeV2). Esses virus pertencem a duas familias diferentes: PMeV pertence
a familia Fusagraviridae e PMeV2 a familia Tombusviridae. Diversos estudos tém sido realizados
com esses virus, buscando ampliar o conhecimento sobre eles. O gene RdRp, que codifica para a
enzima RNA Polimerase Dependente de RNA, devido a sua natureza de dominios conservados
entre as cepas, ¢ um alvo importante para o desenvolvimento de metodologias de deteccdo e
prevencdo de doencas de plantas, incluindo a meleira. A meleira ja foi identificada em diversos
paises, como México, Brasil, Equador, Costa Rica, Colombia e Australia. O objetivo deste estudo
foi analisar a variedade de isolamentos sequenciados e sua relagdo filogenética, com base no gene
RdRp. As sequéncias foram obtidas na base de dados NCBI
(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/labs/virus/vssi/#/). Ao utilizar papaya meleira virus como chave de
busca na plataforma, observou-se que a padronizagdo das sequéncias ndo era universal, visto que
sequéncias de PMeV2 apareceram ao filtrar para PMeV. Apods pesquisa bibliografica, também foi
observado que os virus possuem nomenclaturas que variam entre paises, portanto as sequéncias
foram submetidas a alinhamento local e formagdo da arvore filogenética para confirmagdo da
natureza viral. Além de PMeV, foram pesquisados Papaya virus Q, Papaya sticky fruit-associated
virus e Babaco meleira associated virus para recuperacdo de todas as sequéncias. O alinhamento
local para as sequéncia KT186130 com o PMeV2 resultou em 66,6% de identidade, indicando que
KT186130 tem maior similaridade com o PMeV2. O mesmo foi feito para ON226841, MN654371
e ON226840 comparados ao PMeV, obteve-se respectivamente 66.6%, 64% e 65,2% de identidade.
Para cada virus foi feita uma arvore filogenética na qual observou-se uma tendéncia de
agrupamento das sequéncias por pais, para o PMeV2 houve excegdo ao Brasil e ao México. Este
estudo destaca a importancia do gene RdRp como uma ferramenta essencial para a compreensao da
diversidade genética dos virus que causam a meleira do mamoeiro. Através da andlise filogenética,
foi possivel identificar proximidade e distancia filogenética dos isolados, além de evidenciar a
necessidade de uma padronizagdo mais rigorosa nas bases de dados publicas. A pesquisa contribui
para o avango no desenvolvimento de estratégias eficazes de detec¢ao e controle dessa doenca.
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