PRIMEIRO RELATO DE UM HIGREVIRUS NA AREA CONTINENTAL AMERICANA.
FIRST REPORT OF A HIGREVIRUS IN MAINLAND AMERICA.
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Resumo:

A citricultura brasileira, responsavel por mais de 60% da producdo mundial de suco de laranja, é severamente
afetada por doencas causadas pelos virus transmitidos por acaros Brevipalpus (VTBs). Os VTBs apresentam
duas moléculas de ssRNA como genoma e suas infec¢bes produzem lesGes localizadas cloréticas e/ou
necroticas. Taxonomicamente estao classificados nos géneros Cilevirus (familia Kitaviridae) e Dichorhavirus
(familia Rhabdoviridae). O hibiscus green spot virus 2 (HGSV2), detectado no Havai, EUA, em 2012, é o
unico membro do género Higrevirus (familia Kitaviridae). Sua infeccdo em limdo volkameriano induz
sintomas semelhantes aos causados por VTBs, mas se desconhece se o virus é transmitido por Brevipalpus.
Neste estudo analisamos sete amostras de laranja doce (Citrus sinensis) e tangerina Ponkan (C. reticulata)
coletadas na Bahia e no Espirito Santo no periodo de 2016-2017, que apresentaram sintomas cloroticos
localizados em folhas e frutos, comparaveis aos produzidos pelos VTBs. Para identificar o agente causal, 0s
extratos de RNA total das amostras foram obtidos pelo protocolo de Trizol®, e a deteccdo dos VTBs
conhecidos que causam a leprose dos citros e do higrevirus HGSV?2 foi realizada mediante a técnica de RT-
PCR com iniciadores especificos. Apenas fragmentos do tamanho esperado (198 pb) e correspondentes ao
gene RdRp de HGSV2 foram obtidos em todas as amostras. Os fragmentos foram purificados, sequenciados
pelo método Sanger, e as sequéncias foram comparadas utilizando o algoritmo CLUSTAL. Os fragmentos
apresentaram entre 95.5%-96% de identidade nucleotidica com as sequéncias do RNAL de HGSV2 (RefSeq,
namero de acesso: NC016141.1), o que indica a primeira deteccdo deste virus no Brasil e na area continental
americana. Ademais, a identificagdo do HGSV?2 infectando laranja e tangerina amplia a gama de hospedeiras
naturais do virus, até entéo restrita a hibisco (Hibiscus arnottianus) e limdo volkameriano (C. volkameriana).
Considerando que os sintomas observados sdo semelhantes aos relatados para a clorose zonada dos citros, uma
doenca de possivel etiologia viral descrita na década de 1930 no Brasil, a detec¢do de HGSV2 nessas amostras
pode ser um indicio sobre seu possivel agente causal. Novos ensaios de caraterizagdo molecular e de
transmissdo estdo sendo realizados para concluir se o virus presente nas amostras se trata do agente etiol6gico
da clorose zonada dos citros.
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