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Cadeias de produgdo vegetal
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O Pard se destaca como o maior estado produtor de feijao-caupi
(Vigna unguiculata L.) na Amazobnia Legal, sendo responsavel por
37,6% da producdo regional. Esta cultura tem grande importancia
sécio-econbmica para pequenos produtores. Em lavoura no
municipio de Capitdo Pogo-PA, observou-se alta incidéncia de
plantas de caupi com mosaico dourado. Assim, este trabalho teve o
objetivo de identificar o virus que ocorre no caupi e compara-los
com sequéncias genOmicas com outros acessos disponiveis no
banco de genes. Para isso realizou-se a extragdo do acido nucléico
total de folha infectada, Rollant Circle Amplification (RCA) e PCR.
Para realizar o PCR foi utilizado o DNA proveniente do RCA diluido e
os primers universais especificos para begomovirus (pALv1978 e
pARc715) que amplificam fragmento de DNA correspondente a
parte da ORF AC1 (Rep), a regido comum e parte da ORF AV1 (CP).
Apds a realizagdo da eletroforese o produto do PCR foi
sequenciado. Foi observado o fragmento esperado de cerca de
1.300pb. A andlise da sequéncia de 500 nucleotideos do gene Rep e
CP via Blastn e ClustalW mostrou 96% com o acesso (AF188708)
denominado Cowpea golden mosaic virus (CGMV) e 85 a 89% com
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acessos de Bean golden mosaic virus (BGMV). Ja a avaliagdo da CP
mostrou 96% de identidade com CGMV e 83% com BGMV. Sera
necessario sequenciar todo o genoma deste begomovirus para
definicdo da espécie. Este é o primeiro relato de Begomovirus
infectando caupi no Para. Apoio Financeiro: FINEP/CNPq.
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