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O nanismo amarelo, uma das principais doencas virais no mundo, pode acometer o trigo e outros cereais. E causada por virus
transmitidos por afideos de maneira circulativa e limitados ao floema das plantas. A taxonomia dos virus foi estabelecida
através das relagdes virus-vetor e atualmente baseia-se em sequéncias genémicas, com as espécies posicionadas em dois
géneros: Luteovirus (Barley yellow dwarf virus - BYDV) e Polerovirus (Cereal yellow dwarf virus - CYDV) pertencentes a familia
Luteoviridae. Levantamentos baseados em ELISA apontaram o BYDV-PAV como espécie predominante nas regides brasileiras
produtoras de cereais de inverno. O objetivo desse estudo foi avaliar a diversidade genética de isolados de B/CYDV brasileiros
e estudar a sua relagdo com outros isolados da familia Luteoviridae usando dados de sequenciamento do gene da capa
protéica (cp). Em 2007 (14) e 2008 (28), 42 isolados da regido sul do Brasil (RS - 33, SC - 2 e PR - 7) foram coletados de
Avena sp. (26), Triticum aestivum (10), Hordeum vulgare (4), Lolium multiflorum (1) e Zea mays (1). Os isolados virais foram
propagados em aveia (Avena sativa) ou trigo (T. aestivum cv. Embrapa 16) usando afideos (Rhopalosiphum padi ou Sitobion
avenae). Apos a extracdo do RNA total das plantas de origem, o cDNA viral foi sintetizado com primers especificos e os
produtos da PCR amplificados foram inseridos no vetor pPGEM T-easy. Os clones foram sequenciados usando o Kit Big Die
Terminator v3.1 Cicle Sequencing da Applied Biosystems e a eletroforese dos produtos da PCR foi realizada no sistema capilar
modelo ABI3100. A identidade das seqiiéncias foi verificada através da analise do BLAST com o banco de dados de
nucleotideos do GenBank. As seqiiéncias de nucleotideos foram alinhadas, analisadas e comparadas com outros isolados
virais da familia Luteoviridae usando ClustalW. Dos 42 isolados, 3 oriundos de aveias coletadas em 2007 foram identificados
como CYDV-RMV (93% a 94% de identidade com o isolado “lllinois"-Z14123). Os outros 39 isolados foram identificados como
BYDV-PAYV, sendo que as seqiiéncias de nucleotideos do gene da capa protéica apresentaram identidade acima de 90% com
outros isolados de BYDV-PAV. Os isolados brasileiros estabeleceram um conjunto homogéneo (identidade entre 99-100%,
independente da localidade, ano e hospedeiro) formando um n6 dentro do subgrupo A2 BYDV-PAV. A prevaléncia do BYDV-
PAV na populacao brasileira, como anteriormente apontado por ELISA, e a baixa variabilidade indicam a prevaléncia do
subgrupo A2 dos BYDV-PAV no Brasil.
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