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A infeccao pelo Apple chlorotic leaf spot virus (ACLSV) ocorre, geralmente,
de forma assintomatica na maioria das cultivares comerciais de macieiras,
pereiras, nectarineiras, cerejeiras e ameixeiras. Em outras cvs., isolados do
virus causam sintomas severos e o impacto econdmico das doengas
provocadas € substancial. O uso de material propagativo infectado € a Unica
forma conhecida de disseminagdo da doenga. A proteina de movimento
(MP) do ACLSV, similarmente a um grande numero de virus de plantas,
pertence ao grande grupo de proteinas da superfamilia “30K”. Elas possuem
atividade néo especifica de ligagdo a RNA, formando complexos RNA-MP
que se movem entre células adjacentes. O trabalho tem como objetivo a
caracterizagdo molecular de genes da proteina de movimento (MP) de
isolados de ACLSV do Brasil, visando subsidios ao diagnéstico especifico. A
extracdo de RNA total foi feita pelo método de adsorgao em didxido de silicio
de amostras de macieiras (cvs. Nova Easygro, Cripps Pink, Red Delicious e
Golden Delicious) e da ameixeira Poli Rosa. O desenho dos iniciadores se
deu com base em estudo in silico de sequéncias do gene de MP
depositadas no GenBank, incluindo andlise comparativa com dezesseis
sequéncias do genoma completo do ACLSV, alinhadas no soffware CLC
Sequence Viewer (QIAGEN). As posi¢cbes dos iniciadores senso (posigéo
5717-5741) 5’-GAT GGC GAT GAT GAT AAG GGG TCA C-3’ e antisenso
(posicao 7086-7103) 5-GCC TCA CAC ACC TGG CGG-3’, referem-se a
sequéncia tipo NC_001409. As sequéncias do gene de MP de isolados do
GenBank foram analisadas, observando-se alta variabilidade de
aminoacidos na regido C-terminal (340-458). Dominios essenciais para o
movimento do complexo RNA-MP entre as células tém baixa variacdo, em
especial os motivos conservados G® (Glicina) e D'"? (Aspartato). A maior
distancia genética observada entre as sequéncias traduzidas foi de 0,1906
(nimero de substituicdes por sitio). Os fragmentos amplificados de 5
isolados brasileiros estdo sendo sequenciados e suas caracteristicas
moleculares serdo analisadas comparativamente as sequéncias da base de
dados.
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