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0 feijao (Phaseo/us vulgaris L.) e um alimento essencial para a dieta da popu­
la<;:ao Latino Americana e Africana, sendo um dos principais alimentos fornecedores de 
proteinas nessas regi6es e o Brasil o maior produtor mundial deste produto. 0 mosaico 
dourado, causado pelo Bean golden mosaic virus - BGMV (genero Begomovirus, famflia 
Geminiviridae) ea principal doen<;:a de etiologia viral dessa cultura e causa grandes per­
das e conseqUente impacto econ6mico. Apesar do BGMV se tratar de um virus bastante 
estudado, nao ha uma compila<;:ao de dados recentes sobre a variabilidade genetica do 
BGMV infectando feijoeiros nas principais regi6es produtoras do Pais. 0 objetivo deste 
trabalho foi avaliar a variabilidade de BGMV e a possivel infec<;:ao de feijoeiro e outras 
leguminosas par outras especies de Begomovirus. Foram coletadas amostras de feijo­
eiro comum (P vulgaris), fava (P /unatus), caupi (Vigna unguicu/ata), soja (Glycine max) 
e leguminosas invasoras como Macroptilium sp., nos estados de SP, PB, PE, MG, PR, 
GO e OF. Foram realizadas extra<;:6es de DNA total e posteriormente, rea<;:6es de PCR 
utilizando os primers PAR1 484 e BGMV-HPXHO. Fragmentos com aproximadamente 
1.3 Kb, compreendendo as regi5es 5' da capa proteica, a regiao comum, e a regiao 3' 
do gene Rep presentes no componente A, foram amplificados. Esses fragmentos foram 
clonados no vetor pGEM-T easy e seq0enciados. A analise da seq0encia de clones 
provenientes de quatro amostras revelou uma alta identidade da seq0encia dos clones 
obtidos de P vulgaris (acima de 98%), sugerindo que essas plantas estavam infecta­
das pelo BGMV. Entretanto, a seq0encia de um clone proveniente de uma amostra de 
Phaseo/us /unatus apresentou uma identidade de cerca de 86% quando comparado 
com a seq0encia do BGMV isolado BGMV-[BR:GO 87-1] (numero de acesso M88686) 
e as seq0encias de BGMV obtidas neste estudo, indicando que esta planta pode estar 
infectada com uma especie distinta de begomovirus. 
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