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RESUMO: A virose mosaico-comum, causada pelo 

Sugarcane mosaic virus (SCMV), afeta o milho e o 

sorgo ocasionando danos a essas culturas, quando 
da utilização de cultivares suscetíveis. Dada a 
importância dessas culturas, plantas daninhas 

poaceas de ocorrência frequente em lavouras de 
milho e de sorgo, apresentando sintomas típicos de 

mosaico, foram analisadas para a presença e 
identificação da espécie de potyvirus.  Primers 
específicos para o gene da proteína capsidial dos 

seis potyvirus do complexo do mosaico, foram 
empregados em reações de RT-PCR e PCR.  O par 

de primers, para identificação geral de potyvirus, 
amplificou um fragmento de 324 pb nas amostras 

das espécies de plantas daninhas: Brachiaria 
plantaginea, Brachiaria brizantha Euchlaena 
mexicana e Sorghum verticilliflorum. O 

sequenciamento desse fragmento permitiu 
identificar a espécie de potyvirus Sugarcane mosaic 

vírus (SCMV) como sendo o agente causal do 
mosaico nessas espécies de poaceas.   

 
Termos de indexação: Zea mays L., Sorghum 

bicolor (L.) Moench, Sugarcane mosaic virus 

(SCMV), mosaico-comum, proteína capsidial, PCR, 
RT-PCR 

 

INTRODUÇÃO 

No Brasil, a virose mosaico-comum em milho e em 

sorgo, tem como agente causal uma estirpe distinta 

de Sugarcane mosaic virus (SCMV) SOUZA et al., 

2012; MELO, 2000; GONÇALVES et al., 2011).  No 

mundo, além dessa espécie, mais cinco outras 

espécies de potyvirus pertencentes ao complexo do 

mosaico tem sido identificadas: Sorghum mosaic 

virus (SrMV), Maize dwarf mosaic virus (MDMV) , 

Johnsongrass mosaic virus (JGMV) (SHUKLA et al., 

1994), Zea mosaic virus (ZeaMV) (SHEIFERS et al., 

2000) e Pennisetum mosaic virus (PenMV) (DENG 

et al., 2008). Como o mosaico é uma virose 

presente em diversas espécies de gramíneas, torna-

se de grande importância a identificação do 

potyvirus.  O objetivo deste trabalho foi identificar 

espécies de potyvirus do complexo do mosaico 

infectando e causando sintomas de mosaico-comum 

em plantas daninhas em lavouras de milho e de 

sorgo.   

 
MATERIAL E MÉTODOS 

 

Material vegetal  

Plantas daninhas poaceas (Figura 1), apresentando 

sintomas típicos de mosaico e de ocorrência 

frequente em lavouras de milho e de sorgo tiveram 

amostras foliares coletadas, dentre essas: capim 

marmelada (Brachiaria plantaginea), braquiária 

(Brachiaria decumbens), Braquiarão (Brachiaria 

brizantha), ruziziensis (Brachiaria ruzizienses), 

capim colonião (Panicum maximum), capim 

coloninho (Panicum dichotomiflorum), Digitalia spp,  

sorgo selvagem (Sorghum  verticilliflorum)  e 

teosinto (Euchlaena mexicana).    

Reações de PCR e RT-PCR 

O RNA das amostras foi extraído 

empregando-se o RNeasy Plant Mini Kit (Qiagen), 

seguindo as instruções do fabricante.. As reações 

de RT-PCR foram realizadas para obtenção do 

cDNA e posterior utilização do DNA em reações de 

PCR com pares de primers específicos para a 



 

 

região conservada da proteína capsidial de 

potyvirus em geral: PZEO F -  

GTATGGTGCATCGAAAATGGT e PZEO R- 

TGCTGCTGCTTTCATCTG  SEIFERS et al. (2000). 

As amostras que produziram amplicons foram 

submetidas a reações de PCR com pares de 

primers específicos para a proteína capsidial das 

seis espécies de potyvirus do complexo do mosaico, 

conforme descrito por SOUZA et al (2013). 

Sequenciamento e identificação da espécie de 

potyvirus 

 

Os amplicons obtidos foram cortados de gel 

de agarose e purificados utilizando-se o QIAquick 

Gel Extraction Kit (Qiagen).  O sequenciamento do 

DNA foi realizado empregando-se  

BigDye®Terminator v3.1 CycleSequencing Kit (Life 

Technologies)  em sequenciador automático.  As 

sequências obtidas foram editadas utilizando o 

software Sequencher v 4.1.4 e comparadas com 

sequências depositadas no NCBI (GenBank), 

visando  confirmação de identidade da espécie de 

potyvirus. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
  
 

 

 

RESULTADOS E DISCUSSÃO 

 

Empregando-se os primers específicos (PZEO) para 

a região conservada da proteína capsidial de 

potyvirus em geral, foi possível obter um amplicon 

de 324 pb nas amostras de capim marmelada 

(Brachiaria plantaginea), braquiarão (Brachiaria 

brizantha),  sorgo selvagem (Sorghum 

verticilliflorum) (Figura 2) e teosinto (Euchlaena 

mexicana) sintomáticas para mosaico.   

 

 
 
 

 
 

 

 

 
 
 

 
 

 
 

 
 
 

 
 

 
 

Nenhuma das amostras apresentou 
amplicon com os primers específicos para os 
demais potyvirus do complexo do mosaico: 

Sorghum mosaic virus (SrMV), Maize dwarf mosaic 
virus (MDMV) Johnsongrass mosaic virus (JGMV), 

Zea mosaic virus (ZeMV), Pennisetum mosaic virus 
(PenMV).  Dentre as amostras: brachiarão, sorgo 
selvagem e teosinto, apresentaram também 

amplicons de 1072 pb com o par de primers 
MDMV2 F - GTATTCCATCAGTCGGGAACTG e 

MDMV3 R - ACGAGGTAAAACCTCAC (RESENDE 
et al, 2004), que amplifica a sequência do gene da 

proteina capsidial de SCMV (Figura 3). Esses 
amplicons foram sequenciados e a comparação 
desses através de blastn, realizada contra o banco 

público de sequências, GenBank 
(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/) apresentou 

identidades variando de 98% a 100% em relação a 
sequência de nucleotídeos de isolados de SCMV 

infectando milho e sorgo no Brasil, depositadas por 
Souza et al. (2005).  Dessa forma, foi possível 
identificar amostras de plantas daninhas infectadas 

pelo SCMV estirpe brasileira, agente causal do 
mosaico-comum nas culturas do milho e do sorgo.   
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Figura 2. Amplicons de aproximadamente 324 pb 

obtidos das amostras de capim marmelada (1), 
braquiarão (3 e 5) e sorgo selvagem (4) com os 

primers (PZEO) específicos para detecção de 
potyvirus em geral. A amostra de capim Coloninho 
(2) não apresentou amplicon. Gel de agarose 

1,5%.  MM= marcador de peso molecular 
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Figura 1. Folhas de capim marmelada (Brachiaria 

plantaginea) (A) e de Braquiarão (Brachiaria 
brizantha) (B) apresentando sintomas típicos de 

mosaico.  
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CONCLUSÃO 

 

As plantas daninhas da família poaceae: Braquiarão 

(Brachiaria brizantha), sorgo selvagem (Sorghum  

verticilliflorum)  e teosinto (Euchlaena mexicana) 

são hospedeiras do SCMV, agente causal do 

mosaico-comum em milho e sorgo no Brasil.  
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Figura 3.  Amostras de sorgo selvagem (1), 

teosinto (2) e capim marmelada (3) apresentando 

amplicon de 1072 pb, resultante da amplificação 

com o par de primers (MDMV2/MDMV3) que 

amplifica a sequencia do gene da proteína 

capsidial de SCMV. Gel de agarose 1,5%.  MM= 

marcador molecular, C= controle e B=branco. 
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