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RESUMO 

O gênero Begomovirus (Família Geminiviridae) compreende um grande número de espécies 

virais cujas populações são caracterizadas pela capacidade de evoluir rapidamente por meio 

da ação dos mecanismos de mutação, recombinação e pseudorecombinação. Juntos, esses 

mecanismos são responsáveis pelo grau elevado de variabilidade genética observado, 

principalmente, em populações virais associadas a hospedeiros não-cultivados. A 

recombinação refere-se à troca de segmentos de DNA ou RNA entre genomas de vírus 

distintos. Estudos indicam que begomovírus recombinantes são frequentemente encontrados 

no Brasil infectando diversas culturas de importância econômica. Nesse contexto, o presente 

estudo teve como objetivo contrastar os padrões de recombinação em sequências de DNA-A 

de begomovírus obtidos de plantas coletadas no Brasil e no restante dos países das Américas. 

As sequências foram obtidas do Genbank e alinhadas para a detecção dos segmentos 

recombinantes e inferência de taxas de recombinação escalonadas para população. Com base 

na análise dos resultados, os genomas dos begomovírus brasileiros apresentaram um número 

elevado de sítios de recombinação (“breakpoints”) na região intergênica (IR, do inglês: 

intergenic region). Em contraste, genomas de begomovírus de outras partes das Américas 

apresentaram maior número de sítios de recombinação na região correspondente ao gene ren 

(do inglês: replication enhancer). Para melhor caracterizar os padrões de recombinação nos 

genomas virais, taxas de recombinação foram inferidas para as populações dos begomovírus 

brasileiros Tomato severe rugose virus (ToSRV) e Macroptilium yellow spot virus (MaYSV). 

As taxas de recombinação inferidas neste estudo para genomas de begomovírus obtidos de 

plantas coletadas no Brasil foram consideravelmente diferentes daquelas previamente 

determinadas para uma outra população viral. 

 

Palavras-chave: Evolução molecular, hotspots, variação genética, vírus de DNA fita simples. 



ABSTRACT 

 

The genus Begomovirus (Family Geminiviridae) comprises a large number of viral species 

whose populations are characterized by the ability to evolve rapidly due to the mechanisms 

of mutation, recombination and pseudorecombination. Together, these mechanisms are 

responsible for the high degree of genetic variability observed in viral populations specially 

those associated with uncultivated hosts. Recombination refers to the exchange of DNA or 

RNA segments between genomes of distinct viruses. Studies indicate that recombinant 

begomoviruses are frequently found in Brazil, infecting several crops of economic 

importance. In this context, this study aimed to contrast the recombination patterns in the 

DNA-A sequences of begomoviruses obtained from plants collected in Brazil and in other 

countries from Americas. The sequences were obtained from Genbank and aligned for the 

detection of recombinant segments and inference of population-scaled recombination rates. 

Based on the analysis of the results, the genomes of Brazilian begomoviruses showed a higher 

number of recombination sites ("breakpoints") in the intergenic region (IR). In contrast, the 

genomes of begomoviruses from other American countries presented a larger number of 

recombination sites in the region corresponding to the ren gene (replication enhancer). To 

better characterize the recombination patterns in the viral genomes, recombination rates were 

inferred for populations of the Brazilian begomoviruses Tomato severe rugose virus (ToSRV) 

and Macroptilium yellow spot virus (MaYSV). The recombination rates inferred in this study 

for genomes of begomoviruses obtained from plants collected in Brazil were considerably 

different from that previously determined for another viral population. 

 

Keywords: Molecular evolution, hotspots, genetic variation, single-stranded DNA viruses.
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1 INTRODUÇÃO 

 

O gênero Begomovirus apresenta o maior número de espécies virais dentre os 

nove gêneros pertencentes à família Geminiviridae e caracteriza-se por apresentar genomas 

compostos por DNA circular de fita simples encapsidados em partículas icosaédricas 

geminadas (Zhang et al., 2001; Brown et al., 2012; Varsani et al., 2014; Varsani et al., 2017). 

Os begomovírus infectam exclusivamente plantas dicotiledôneas, limitando a produção de 

diversas culturas nas regiões tropicais e subtropicais (Rosario et al., 2015). Esses vírus são 

transmitidos por um “complexo críptico de moscas-brancas” denominado Bemisia tabaci 

(Assunção et al., 2006). O gênero Begomovirus divide-se em dois grupos: aqueles nativos do 

‘Velho Mundo’ (Europa, África, Ásia e Oceania) e do ‘Novo Mundo’ (Américas) (Rybicki, 

1994). Enquanto a maioria absoluta das espécies de begomovírus encontradas no ‘Novo 

Mundo’ apresentam genomas divididos em dois segmentos genômicos (denominados DNA-A 

e DNA-B), begomovírus nativos do ‘Velho Mundo’ podem apresentar um (genomas não-

segmentados) ou dois componentes genômicos (genomas bipartidos) dependendo da espécie 

viral. No caso dos begomovírus com genomas segmentados, o DNA-A é responsável por 

codificar proteínas responsáveis pela replicação e encapsidação viral, enquanto o DNA-B 

codifica genes responsáveis pelo movimento célula-a-célula e via floema (Brown et al., 2012). 

Alguns dos fatores que contribuem para os begomovírus serem considerados 

emergentes e bem-sucedidos são a ampla gama de espécies hospedeiras e sua capacidade de 

evoluir rapidamente por meio de mutação, recombinação e pseudorecombinação (Melgarejo et 

al., 2013), sendo responsáveis pela alta variabilidade genética em suas populações (García-

Arenal et al., 2001; 2003). Estudos apontam que genomas de begomovírus estão sujeitos a um 

elevado número de mutações, sendo que a maior parte da variabilidade advém desse mecanismo 

(Duffy & Holmes, 2008; Lima et al., 2013). A pseudorecombinação se limita a vírus 

segmentados, onde há a formação de pseudorecombinantes através da troca de componentes 

genômicos completos entre membros de mesma espécie ou mesmo de espécies diferentes 

(García-Arenal et al., 2003) 

A recombinação caracteriza-se pela troca de fragmentos de DNA ou RNA entre 

genomas de vírus distintos (Roossinck, 1997), sendo um evento frequentemente observado 

entre begomovírus de uma mesma estirpe ou entre vírus de espécies diferentes (Navas-Castillo 

et al., 2000; Padidam et al., 1999; Pita et al., 2001; Saunders et al., 2001).  Estudos confirmam 

que begomovírus recombinantes são frequentemente encontrados no Brasil, principalmente na 



 

 

9 

 

última década, infectando diversas culturas de importância econômica (Lima et al., 2013; 

Inoue-Nagata et al., 2006; Monci et al., 2002; Ndunguru et al., 2005). Assim, para que haja a 

elaboração de estratégias de controle eficientes, faz-se necessário a quantificação da frequência 

de tal mecanismo que atua nos begomovírus nativos do Brasil (Seal et al., 2006b).  

A descrição e caracterização de inúmeras espécies de begomovírus são possíveis devido 

ao surgimento de técnicas moleculares, tais como a amplificação de moléculas de DNA circular 

utilizando-se a DNA polimerase do fago phi29 (Haible et al., 2006; Castillo-Urquiza et al., 

2008; Fiallo-Olive et al., 2013; Tavares et al., 2012; Albuquerque et al., 2012). Ao decorrer 

dos anos observa-se que o número de genomas virais tem aumentado exponencialmente, sendo 

estes disponíveis em bases de dados públicas, como o Genbank. Tais bases são de fácil acesso, 

possibilitando pesquisas através de diversas ferramentas computacionais, como o uso da 

bioinformática para estudos de genética de populações em vírus. Apesar do grande número de 

genomas de begomovírus recombinantes obtidos em plantas coletadas no Brasil, poucos grupos 

de pesquisa brasileiros têm focado seus esforços em entender, detalhadamente, os padrões 

predominantes de recombinação ao longo dos genomas virais. Sendo assim, o conhecimento 

sobre a evolução de populações locais de begomovírus ainda é limitado, dificultando a 

elaboração de estratégias de controle eficientes para esses vírus no Brasil. 

O objetivo do presente estudo é construir um mapa de recombinação de alta resolução 

e caracterizar, por meio do uso de ferramentas de bioinformática, a estrutura de genomas 

recombinantes de begomovírus isolados de plantas (cultivadas, daninhas e silvestres) coletadas 

no Brasil e disponíveis na base de dados do Genbank. Mais especificamente, o estudo tem como 

foco detectar e caracterizar os eventos de recombinação em genomas de espécies de 

begomovírus obtidas de plantas coletadas no Brasil; identificar sítios frequentes (“hotspots”) e 

não frequentes (“coldspots”) de recombinação ao longo dos genomas de begomovírus; e estimar 

as taxas de recombinação por sítio e escalonadas para população a partir de sequências 

genômicas de begomovírus (DNA-A) utilizando-se métodos de genética de populações. 
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2 REVISÃO DE LITERATURA 

 

1.1 Gênero Begomovirus 

O gênero Begomovirus é o mais importante da família Geminiviridae, sendo que esta se 

divide em oito outros gêneros: Becurtovirus, Capulavirus, Curtovirus, Eragrovirus, 

Grablovirus, Mastrevirus, Topocuvirus e Turncurtovirus (Varsani et al., 2017).  Essa divisão 

se dá através dos diferentes tipos de organização genômica, tipo de inseto-vetor, gama de 

hospedeiros e relacionamento filogenético (Brown et al., 2012; Varsani et al., 2014). Os 

geminivírus se caracterizam por possuir genomas compostos por uma ou duas moléculas de 

DNA fita simples circular encapsidadas em partículas icosaédricas geminadas (Zhang et al., 

2001). Esses patógenos limitam a produção de diversas culturas, principalmente nas regiões 

tropicais e subtropicais, infectando uma ampla gama de hospedeiros (Morales & Anderson, 

2001; Rojas et al., 2005). 

Os begomovírus infectam somente plantas dicotiledôneas e são vírus emergentes, ou 

seja, a incidência e severidade das doenças por eles causadas têm aumentado consideravelmente 

ao longo das últimas décadas, fato associado também à explosão populacional de seus agentes 

transmissores, representados por um complexo críptico de espécies de ‘moscas-brancas’ 

denominado Bemisia tabaci (Castillo-Urquiza et al., 2008). Os begomovírus do ‘Velho Mundo’ 

podem possuir genomas não-segmentados, em sua maioria, ou segmentados (nesse caso, 

constituídos por duas moléculas denominadas DNA-A e DNA-B) e podem estar associados a 

alfasatélites e betasatélites, que são moléculas de DNA de fita simples circulares (Mansoor et 

al., 2003). Já os begomovírus do ‘Novo Mundo’, em sua maioria, possuem o genoma 

segmentado (Brown et al., 2012; Rosario et al., 2015). As populações de begomovírus possuem 

alta variabilidade genética. Esta variabilidade se dá através da ação de mecanismos de evolução, 

sendo os principais a mutação e a recombinação (Ariyo et al., 2005; Ge et al., 2007; Silva et 

al., 2012; Silva et al., 2011; García-Arenal et al., 2001; 2003). Além desses dois mecanismos, 

o fato do genoma de diversos begomovírus ser segmentado, possibilita a ocorrência também da 

pseudorecombinação (rearranjo) (García-Arenal et al., 2001; Gilbertson et al., 1993b; Sung & 

Coutts, 1995). 

 

1.2 Mutação e pseudorecombinação  

A mutação se dá através da incorporação incorreta dos nucleotídeos durante a replicação 

viral (Roossinck, 1997). Estudos que mapearam as mutações mais frequentes em genomas de 
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begomovírus sugerem que uma grande fração da variabilidade genética viral (Duffy & Holmes, 

2008; Monjane et al., 2012) resulta de processos bioquímicos espontâneos e erros cometidos 

pela DNA polimerase do hospedeiro durante o ciclo de infecção viral. Devido ao fato das RNA 

polimerases não apresentarem atividade de correção de erros, acreditava-se que a frequência de 

mutações seria consideravelmente maior em vírus de RNA. Entretanto, os vírus de DNA, que 

utilizam enzimas com atividade de correção de erros para replicação, também estão sujeitos a 

altos níveis de mutação (Drake, 1991; Shackelton & Holmes, 2006; Shackelton et al., 2005). 

O mecanismo de pseudorecombinação, também conhecido como rearranjo, caracteriza-

se pela troca de segmentos genômicos completos entre vírus segmentados. Embora 

begomovírus pseudorecombinantes sejam encontrados infectando naturalmente plantas de 

várias espécies, o impacto desse mecanismo sobre a evolução desses vírus é pouco conhecido 

(Andrade et al., 2005; Bull et al., 2007; Gilbertson et al., 1993b; Sung & Coutts, 1995; Hou et 

al., 1998). 

 

1.3 Recombinação 

A recombinação também ocorre durante o processo de replicação viral e se dá pela troca 

de segmentos de DNA ou RNA entre componentes genômicos de vírus distintos (García-Arenal 

et al., 2001; 2003; Padidam et al., 1999). Infecções mistas presentes no campo, ou seja, 

situações nas quais mais de um vírus infecta a mesma planta, possibilitam a troca desses 

materiais genéticos (Harrison et al., 1997; Pita et al., 2001; Sanz et al., 2000). Ainda não se 

sabe o que torna os genomas de begomovírus propensos à recombinação (Padidam et al., 1999). 

Entretanto, observa-se que algumas posições dos genomas virais são mais propensas à 

recombinação, chamadas “hotspots” e outras menos propensas, chamadas “coldspots” 

(Lefeuvre et al., 2009). Estimar a frequência na qual a recombinação ocorre faz-se necessária, 

visto que está relacionada à capacidade adaptativa das populações virais (Monci et al., 2002; 

Prasanna & Rai, 2007; Varsani et al., 2008; Vuillaume et al., 2011). Além disso, sugere-se que 

essa frequência está relacionada à rápida suplantação da resistência genética de plantas às 

doenças, devido à geração de alta variabilidade genética (Seal et al., 2006b). 
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3   MATERIAL E MÉTODOS 

 

1.4 Obtenção das sequências genômicas virais 

Sequências genômicas correspondentes ao DNA-A de begomovírus bipartidos 

depositados na base de dados do Genbank referentes às principais espécies de begomovírus 

encontradas no Brasil e nos demais países das Américas foram baixadas utilizando-se o 

“Taxonomy Browser” (www.ncbi.nlm.nih.gov). As espécies de begomovírus brasileiros 

baixadas e seus respectivos números de sequências foram: Bean golden mosaic virus (155), 

Blainvillea yellow spot virus (16), Cleome leaf crumple virus (17), Euphorbia yellow mosaic 

virus (173), Macroptilium yellow spot virus (51), Tomato chlorotic mottle virus (24), Tomato 

severe rugose virus (84) e Tomato yellow spot virus (24), totalizando 544 sequências. As 

espécies de begomovírus do restante das Américas baixadas e seus respectivos números de 

sequências foram: Pepper huasteco yellow vein virus (47) e Squash leaf curl virus (166), 

totalizando 213 sequências. Todas as sequências foram organizadas de forma a iniciarem-se no 

sítio de clivagem do nonanucleotídeo invariante localizado na origem de replicação (5-

TAATATT//AC-3). Porcentagens de identidade de nucleotídeos obtidas por meio das 

comparações par-a-par entre todas as sequências supostamente representando uma dada espécie 

viral foram calculadas utilizando-se o software “Species Demarcation Tool” (SDT) (Muhire et 

al., 2014). Sequências com menos de 91% de identidade (limite definido pelo ICTV como 

critério de demarcação de espécies de begomovírus) foram automaticamente realocadas para o 

conjunto de dados apropriado. 

 

1.5 Alinhamentos múltiplos de sequências e análises de recombinação  

Alinhamentos múltiplos de sequências foram construídos utilizando-se o software 

Muscle (Edgar, 2004) e manualmente corrigidos no programa Mega 7.0 (Kumar et al., 2016). 

Os alinhamentos foram analisados para a presença de segmentos recombinantes utilizando-se 

os métodos RDP (Martin & Rybicki, 2000), Geneconv (Padidam et al., 1999), Bootscan (Martin 

et al., 2005), Maximum Chi Square (Smith, 1992), Chimaera (Posada & Crandall, 2001), Sister 

Scan (Gibbs et al., 2000) e 3Seq (Boni et al., 2007) implementados no “Recombination 

Detection Program” (RDP) versão 4.51 (Martin et al., 2015). Somente eventos de recombinação 

detectados por, pelo menos, quatro dos métodos de análise disponíveis no programa foram 

considerados nas análises.   

 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/
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1.6 Análise dos padrões de recombinação  

Mapas de densidade de sítios de recombinação (“breakpoints”) foram construídos 

utilizando-se o RDP4 (Martin et al., 2015) em uma metodologia descrita previamente por Heath 

et al. (2006) e Lefeuvre et al. (2007a). Os mapas representam o número de vezes que eventos 

de recombinação separam pares de sítios de nucleotídeos. Essa representação indica a 

propensão diferencial de segmentos de sequências serem ‘quebrados’ por eventos de 

recombinação. 

 

1.7 Inferência de taxas de recombinação escalonadas para população  

Variações sítio-a-sítio das taxas de recombinação foram analisadas utilizando-se o 

módulo INTERVAL do software LDhat versão 2.2 (McVean et al., 2002). Foram utilizadas 

tabelas de verossimilhança pré-computadas para uma taxa de mutação escalonada para 

população de 0,001; uma frequência alélica mínima de 0,05 (para conjuntos de dados contendo 

20 ou mais sequências) ou 0,01 (para conjuntos de dados contendo entre 11 e 19 sequências) e 

uma taxa de recombinação inicial de 5. Foram corridas 100.000 simulações de Monte Carlo via 

cadeias de Markov (“Markov chain Monte Carlo”, MCMC) amostrando-se a cada 2000 

simulações, sendo que as primeiras 500 foram descartadas como “burnin”.  

A frequência média de recombinação obtida após a primeira corrida com os parâmetros 

mencionados acima foi utilizada para uma segunda corrida usando os mesmos parâmetros, mas 

com a taxa de recombinação inicial substituída por aquela estimada na primeira corrida. Para 

evitar imprecisões nas estimativas das taxas de recombinação das extremidades dos genomas 

linearizados foi adotada a mesma estratégia proposta por Lefeuvre et al. (2009). Foram 

simulados genomas circulares por meio da construção de alinhamentos repetidos 

sequencialmente. As estimativas de taxa de recombinação para as extremidades repetidas dos 

alinhamentos foram excluídas posteriormente e considerados somente os dados provenientes 

de uma única unidade genômica. 
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4   RESULTADOS E DISCUSSÃO 

 

1.8 Mapas de densidade de sítios de recombinação (“breakpoints”) 

Um conjunto de dados composto por oito espécies de begomovírus obtidas de plantas 

coletadas no Brasil, sendo elas o Bean golden mosaic virus (BGMV), Blainvillea yellow spot 

virus (BlYSV), Cleome leaf crumple virus (ClLCrV), Euphorbia yellow mosaic virus 

(EuYMV), Macroptilium yellow spot virus (MaYSV), Tomato chlorotic mottle virus 

(ToCMoV), Tomato severe rugose virus (ToSRV) e Tomato yellow spot virus (ToYSV), 

totalizando 544 sequências, foi alinhado utilizando-se o programa Muscle e os eventos de 

recombinação foram detectados pelo RDP. O mesmo programa foi utilizado para calcular o 

número de sítios de recombinação (“breakpoints”) presentes em janelas móveis de 200 

nucleotídeos ao longo de todos os genomas virais. Os dados foram plotados (Figura 1) e pode-

se observar a presença de um grande número de “breakpoints” (“hotspot”) na região intergênica 

representada nas porções inicial e final dos genomas linearizados. 

 

Figura 1. Mapa de densidade de sítios de recombinação (“breakpoints”) detectados em 

genomas de begomovírus brasileiros. 

 

  A título de comparação, o mesmo procedimento foi realizado com um conjunto de dados 

composto por duas espécies de begomovírus obtidas de plantas coletadas em outros países das 

Américas, sendo elas o Pepper huasteco yellow vein virus (PHYVV) e Squash leaf curl virus 

(SqLCV), totalizando 213 sequências. Observa-se a presença de um “hotspot” na porção central 

do genoma linearizado na região correspondente ao gene ren (Figura 2), o que contrasta com o 

padrão de recombinação obtido para os genomas de begomovírus brasileiros, sugerindo perfis 

distintos de evolução molecular entre os dois grupos de vírus.  

1 653 1306 1959 2611

Nucleotide position in relation to FJ665283.1_Bea

13.0000

9.75000

6.50000

3.25000

0.00000

Breakpoint number

Local 95% confidence interval

Local 99% confidence interval

Global 95% confidence limit

Global 99% confidence limit

B
re

a
kp

o
in

ts
 p

e
r 

2
0
0
 n

t 
w

in
d
o
w



 

 

15 

 

Figura 2. Mapa de densidade de sítios de recombinação (“breakpoints”) detectados em 

genomas de begomovírus obtidos de plantas coletadas em outros países das Américas. 

 

Lefeuvre et al. (2009), também encontraram um hotspot na região intergênica dos 

genomas linearizados de uma outra espécie de begomovírus obtida do ‘Velho Mundo’, o Cotton 

leaf curl virus (CLCuV). O padrão de recombinação determinado por Lefeuvre et al. (2009), 

entretanto, se difere parcialmente daquele observado para os begomovírus brasileiros, já que 

além do “hotspots” presente na região intergênica, um segundo “hotspots” de recombinação foi 

detectado em genomas alinhados do CLCuV na região correspondente ao gene ren. Por outro 

lado, embora begomovírus de outras partes das Américas tenham apresentado um “hotspots” 

na região correspondente ao gene ren, na região intergênica não apresentaram. 

 

1.9 Inferência de taxas de recombinação escalonadas para população 

 Partindo do princípio de que os begomovírus brasileiros ToSRV e o MaYSV apresentam 

um número de sequências mínimo necessário às análises mais detalhadas, taxas de 

recombinação escalonadas para as populações foram inferidas somente para essas espécies 

virais. 

 A Figura 3 demonstra a distribuição das taxas de recombinação ao longo do DNA-A 

dos genomas do ToSRV. Embora esse begomovírus seja o principal vírus que infecta a cultura 

do tomateiro no Brasil atualmente, e se encontre presente em todas as regiões produtoras do 

país, este apresentou uma baixa taxa de recombinação quando comparado ao MaYSV (Figura 

4), o qual apresentou uma alta taxa de recombinação ao longo do genoma, principalmente na 

região mediana do genoma linearizado e na extremidade 3’ da região intergênica. Trabalhos 

recentes indicam que o MaYSV apresenta uma ampla gama de hospedeiros que inclui fabáceas 

não cultivadas e cultivadas como, por exemplo, o feijoeiro. A emergência recente desse vírus 

poderia estar relacionada, dentre outros fatores, às altas taxas de recombinação estimadas para 
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os seus genomas gerando grande diversidade genética. Trabalhos anteriores indicam que a 

ocorrência frequente de recombinação em populações de begomovírus tem sido associada à 

ampliação da gama de hospedeiros desses vírus (Monci et al. 2002). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 3. Taxas de recombinação por sítio escalonadas para população baseada em sequências 

do DNA-A do ToSRV. A localização precisa dos genes virais presentes ao longo do 

componente genômico é representada na parte basal do gráfico. As linhas vermelhas 

representam estimativas médias de taxas de recombinação pontual, enquanto as linhas preta e 

cinza representam, respectivamente, os intervalos de credibilidade superiores e inferiores de 

95% das taxas de recombinação pontual determinadas a partir das simulações de RJMCMC.  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 4. Taxas de recombinação por sítio escalonadas para população baseada em sequências 

do DNA-A do MaYSV. A localização precisa dos genes virais presentes ao longo do 

componente genômico é representada na parte basal do gráfico. As linhas vermelhas 

representam estimativas médias de taxas de recombinação pontual, enquanto as linhas preta e 

cinza representam, respectivamente, os intervalos de credibilidade superiores e inferiores de 

95% das taxas de recombinação pontual determinadas a partir das simulações de RJMCMC.  
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Lefeuvre et al. (2009) observaram ao longo do DNA-A do begomovírus do ‘Velho 

Mundo’, East African cassava mosaic virus (EACMV), uma alta taxa de recombinação na 

região codificadora do gene rep (do inglês: replication associated protein). No presente estudo 

verificou-se uma taxa de recombinação significativamente maior na região 5’ do gene cp (do 

inglês: coat protein) para ambos os begomovírus brasileiros quando comparados ao EACMV. 

Por outro lado, as taxas de recombinação inferidas para a região correspondente ao gene rep do 

ToSRV (Figura 3) foram comparativamente baixas quando comparadas àquelas estimadas para 

a mesma região genômica do EACMV. Para o MaYSV (Figura 4) observou-se um aumento 

acentuado na taxa de recombinação na região de interface entre os genes codificadores das 

proteínas Trap (Transactivating protein) e Rep, assim como observado no EACMV. Entretanto, 

alguns trechos de sequência no interior da região codificadora do gene rep do MaYSV 

apresentaram baixas taxas de recombinação diferindo-se do padrão observado para o EACMV, 

no qual uma alta e constante taxa de recombinação foi estimada ao longo de todo o gene. 
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5   CONCLUSÕES 

Os genomas de begomovírus brasileiros apresentaram um “hotspot” na região 

intergênica, diferindo-se do padrão observado para os genomas de begomovírus obtidos de 

plantas coletadas em outros países das Américas, que por sua vez, apresentaram “hotspots” na 

região correspondente ao gene ren. Os resultados apresentados neste estudo confirmam 

hipóteses propostas por outros pesquisadores, indicando que esses dois grupos de vírus evoluem 

de formas distintas. Nesse caso, regiões distintas dos genomas de ambos os grupos 

apresentaram níveis maiores de propensão à ‘quebra’ por eventos de recombinação. 

Quanto às taxas de recombinação, o ToSRV e o MaYSV apresentaram padrões distintos 

de distribuição de taxas de recombinação ao longo de seus genomas. Além disso, ambos padrões 

inferidos neste estudo para os begomovírus foram distintos daquele determinado previamente 

para o EACMV, o que se contrapõe à hipótese proposta por Lefeuvre et al. (2009) de que os 

padrões de recombinação em populações de vírus de DNA de fita simples são conservados 

evolutivamente. 
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