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Os begomovirus (familia Geminiviridae, género Begomovirus) estdo entre os principais
patdgenos do tomateiro, sendo responsaveis por significativas perdas na producdo de
tomate. No Brasil, varias espécies de begomovirus tém sido identificadas, no entanto,
Tomato severe rugose virus (TOSRV) tem sido a espécie predominante, especialmente na
regido Centro-Oeste. Baseado nisso, o objetivo do trabalho foi verificar a variabilidade
genética de populacbes de ToSRV em tomateiro no estado de Goias, atualmente o maior
produtor do pais. Amostras foliares de tomateiro apresentando sintomas tipicos de infeccéo
por begomovirus foram coletadas nos anos de 2003, 2008 e 2015 em municipios do estado.
O DNA total das amostras foi extraido e usado na amplificacéo via circulo rolante (RCA) do
genoma viral. Os produtos da amplificacdo foram digeridos com as enzimas de restricao
Hindlll, Pstl, BamHI, EcoRI ou Xbal, para obter o fragmento de DNA de aproximadamente
2,6 kb correspondente ao componente DNA-A de ToSRV, e ligados ao vetor pBluescript
previamente digerido com a mesma enzima. A ligacdo foi entdo usada para transformar
células competentes de Escherichia coli por choque térmico. Um total de 61 clones do DNA-
A de ToSRV oriundos de diferentes cidades do estado ao longo dos trés anos foram
analisados. Os baixos valores dos indices de diferenciacdo Gsr estimados entre isolados
amostrados de diferentes localidades e/ou épocas de coleta sugerem a existéncia de uma
Unica populagao viral. Enquanto isolados coletados nos anos de 2003 e 2008 apresentaram
graus similares de variabilidade genética, isolados coletados em 2015 foram
comparativamente mais variaveis. Para os testes de neutralidade, foram observados valores
negativos, possivelmente resultado de um evento demogréfico recente (expansao ou
contracao de populacdo). Andlises de selecdo codon-a-cédon sugerem que a selecéo
negativa ou purificadora atua predominantemente ao longo dos genes virais com
ocorréncias esporéadicas de sitios sob selecao positiva. Apenas um evento de recombinagéo
foi detectado, sugerindo que a mutagéo € o principal mecanismo responsavel pela geracao
de variabilidade genética em populacdes de ToSRV do estado de Goias.
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