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1. INTRODUÇÃO 
 

 A mosca branca, Bemisia tabaci (Gennadius) (Hemiptera: Aleyrodidae), é 
uma praga polífaga encontrada predominantemente em espécies herbáceas se 
alimentando do floema das plantas. A mosca branca causa danos diretos através 
da sua alimentação como também indiretos através da transmissão de vírus que 
incitam doenças em plantas (JONES, 2003). B. tabaci é considerada um 
complexo de espécies crípticas composta de no mínimo 36 espécies 
morfologicamente iguais, variando quanto a preferência ao hospedeiro, 
resistência a inseticidas e capacidade de transmissão de diferentes espécies de 
vírus, além de aspectos moleculares (FIRDAUS et al., 2013). Dentre as espécies 
mais importantes economicamente e mais amplamente distribuídas no mundo 
estão Middle East–Asia Minor 1 (MEAM1, biótipo B) e Mediterranean (MED, 
biótipo Q). A espécie MEAM1 foi introduzida no Brasil no início da década de 90, 
quando a mosca branca passou a ter importância no cenário nacional (ZERBINI et 
al., 2002). Já a espécie MED, teve seu primeiro relato no país em 2014, na cidade 
de Barra do Quaraí, no Rio Grande do Sul (BARBOSA et al., 2014a). 
 Dentre os gêneros de vírus de plantas, Begomovirus, é um dos mais 
importantes da família Geminiviridae, pois nele se encontram o maior número de 
espécies (BROWN et al., 2012). Podem ser encontrados em plantas cultivadas 
como também em plantas invasoras que funcionam como um reservatório natural 
desses vírus contribuindo com o processo de disseminação desses patógenos 
(BARRETO, 2012). Nos últimos 20 anos, as doenças causadas por esse gênero 
passaram a ter um maior destaque, devido ao aumento na distribuição do vetor B. 
tabaci, principalmente da espécie MEAM1 que se dispersou por todo o mundo 
(GILBERTSON et al., 2015). Por ser altamente polífaga, ao se alimentar de um 
maior número de hospedeiras, ampliou as chances de trasmissão de 
begomovírus antes restritos às plantas invasoras para plantas cultivadas e vice-
versa (RIBEIRO et al., 2003). A transmissão desse grupo de vírus pela mosca 
branca é de forma persistente, isto é, o tempo de aquisição do vírus pode levar 
horas e o período de retenção na hemolinfa pode ser de dias até por toda a vida 
do inseto, no caso dos Begomovirus ele não é capaz de replicar no inseto, sendo 
então persistente circulativa (NAVAS-CASTILLO et al., 2011). 
 O objetivo desse trabalho foi diagnosticar a infecção por vírus em Sida 
rhombifolia e identificar a espécie de mosca branca coletada no município de 
Cruzeiro do Sul. 
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2. METODOLOGIA 

 
Em Março de 2016, espécimes adultos de mosca branca foram coletados no 

município de Cruzeiro do Sul (S 29°32´ 23.7´´ W 52°00´ 22.3´´), preservados 
imediatamente em álcool 70% e armazenados a -20°C até serem analisados. No 
mesmo local também foi coletada uma planta de Guanxuma (Sida rhombifolia), 
apresentando mosaico amarelo, sintoma típico de infecção causada por 
Begomovirus. 

Para o diagnóstico de infecção por vírus, a extração de DNA total de Sida 
rhombifolia foi realizada a partir do método Doyle & Doyle (Doyle & Doyle, 1987). 
O DNA foi submetido a amplificação por PCR utilizando o par de primers universal 
para begomovírus PAL1v1978/PAR1c496 (ROJAS et al., 1993), o produto de 
PCR foi purificado (illustra GFX PCR DNA and Gel Band Purification Kit; GE 
Healthcare Life Sciences) e sequenciado (Helixxa, Paulínia, São Paulo).  

A fim de identificar a espécie de mosca branca ocorrendo nesse local, foi 
feita extração de DNA total a partir de 10 indivíduos adultos, através do método 
Chelex modificado (BARBOSA et al., 2014a). Esse DNA foi utilizado como molde 
para amplificação por PCR. As amostras foram submetidas a amplificação 
utilizando os primers genéricos de insetos C1-J-2195 e TL2-N-3014 (SIMON et 
al., 1994), os quais amplificam um fragmento do gene mtCOI. Dos produtos de 
PCR que apresentaram resultado positivo, uma amostra foi escolhida, purificada 
(illustra GFX PCR DNA and Gel Band Purification Kit; GE Healthcare Life 
Sciences) e sequenciada (Helixxa, Paulínia, São Paulo). As sequências de DNA 
foram alinhadas utilizando o ClustalW (v. 1.6) em MEGA 6.06. Uma árvore 
filogenética foi construída pelo método neighbour-joining com  usando o software 
MEGA 6.06. 
 

3. RESULTADOS E DISCUSSÃO 
 

A sequência da amostra obtida a partir da planta de Guanxuma, quando 
comparada com o banco de dados ncbi, através do algoritmo BlastN 
(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/), apresentou 95% de identidade com um isolado de 
Sida micrantha mosaic virus (SiMMV) do Mato Grosso do Sul, confirmando a 
infecção por um begomovírus. Sida spp. é hospedeira de aproximadamente 14 
espécies de begomovírus, sendo SiMMV umas delas, além de Sida mottle virus 
(SiMoV) e Sida yellow mosaic virus (SiYMV) também descritas no Brasil (BROWN 
et al., 2012).  

O resultado indicou que dos 10 indivíduos adultos de mosca branca 
utilizados para fazer a identificação, todos foram positivos para B. tabaci, 
amplificando um fragmento de ~800 pb. A amostra selecionada para o 
sequenciamento mostrou 99% de identidade com dois isolados da Argentina (AF 
340213 e AF 340212), identificados como sendo da espécie New World, também 
conhecida como biótipo A. Esse biótipo teve seu primeiro relato no Brasil em 1928 
(BONDAR, 1928)  sendo também encontrado em países como Argentina, 
Martinica, México, EUA e Venezuela (BARBOSA et al., 2014b). A análise 
filogenética da sequência obtida indica que a espécie NW (biótipo A) encontrada 
em Cruzeiro do Sul está intimamente relacionada com as espécies relatadas na 
Argentina (Figura1).  

Em 2014, DE MARCHI e colaboradores detectaram a presença do vírus 
SiMMV em indivíduos de B. tabaci (NW, biótipo A). Além disso BARBOSA et al. 
(2014) afirma que as plantas daninhas são as principais hospedeiras da espécie 



 

 

NW, conforme o resultado encontrado no presente tabalho, onde os espécimes 
foram coletados a partir de plantas de Guanxuma. 

Os resultados apresentados nesse trabalho, evidenciam a importância em 
realizar o controle de plantas daninhas, tanto no campo como em ambiente 
protegido, pois essas além de serem um reservatório natural de vírus e de outros 
patógenos de plantas, também são a preferência de algumas espécies de mosca 
branca, como por exemplo, da espécie New World. 
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4. CONCLUSÕES 
 
 Foi detectado o vírus Sida micrantha mosaic virus infectando a planta de 
Guanxuma.  

A espécie da mosca branca encontrada no município de Cruzeiro do Sul foi 
a New World (Biótipo A). 
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