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A meleira do mamoeiro € uma das principais doencas que acometem a cultura no Brasil. Os principais sintomas
observados em plantas infectadas sao caracterizados por uma exsudacdo espontanea do latex nos frutos, que oxida,
dando o aspecto melado ao fruto. A meleira foi inicialmente atribuida a presenga do virus da meleira do mamoeiro
(Papaya meleira virus, PMeV), mas recentemente foi identificado um novo virus associado as plantas com sintomas,
denominado de Papaya meleira virus 2, PMeV2, passando este patossistema a ser designado de complexo da meleira.
O PMeV2, menos estudado atualmente que o PMeV, € estreitamente associado ao género Umbravirus e possui genoma
de RNA fita simples (ssRNA) com tamanho aproximado de 4,5kb. Este trabalho visou a caracterizagdo molecular de
um isolado do PMeV2 oriundo da regido nordeste do Brasil. O RNA total foi extraido do latex utilizando o reagente
Qiazol, de acordo com as instru¢des do fabricante, e ressuspendido em 25 pl de agua livre de nucleases. O RNA total
foi utilizado em reagdes de transcrigéo reversa (RT) para sintese da fita de DNA complementar (cDNA) e a biblioteca
de cDNA gendmico foi sequenciada em Plataforma 454 GS FLX — Titanium. Os contigs foram editados no programa
Geneious 5.4.5 e as sequéncias obtidas foram comparadas as depositadas no banco de dados do GeneBank com
auxilio do BLASTx. A busca por quadros de leitura aberta (ORFs) correspondentes a genes virais conhecidos foi
realizada no programa ORF Finder. Os genomas dos virus mais similares as sequéncias do PMeV2 foram utilizados
para determinar sua estrutura e organizagdo, bem como definir sua classificagdo taxondmica. A sequéncia obtida
neste trabalho foi designada de PMeV2-RN. Possui 4.435 nucleotideos e apresentou 94% de identidade com o isolado
PMeV2-ES, do Espirito Santo. A sequéncia contém duas ORFs preditas em diferentes fases de leitura. A ORF1 codifica
um polipeptideo de 238 aminoacidos que possui 88% de identidade com a proteina correspondente do PMeV2-ES.
A ORF2 codifica uma proteina de 473 aminoacidos que apresenta 100% de identidade com a proteina referente a
RdRp do PMeV2-ES. A identificagédo e caracterizagdo do PMeV2, um novo virus associado a meleira do mamoeiro, é
determinante para o melhor entendimento sobre a doencga e aprimorar os métodos de diagndstico e controle da meleira.

Significado e impacto do trabalho: Aidentificagdo de um novo virus associado a meleira do mamoeiro € determinante
para o melhor entendimento sobre o sistema planta x patégeno. Podera subsidiar o estabelecimento de métodos
de diagnostico e controle mais eficientes da meleira, bem como o desenvolvimento de estratégias de resisténcia ao
patégeno, como a geragéo de cultivares transgénicos.



