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A mandioca (Manihot esculenta Crantz) é uma das principais fontes de energia na dieta das
populagdes de paises tropicais. Ela ¢ propagada de maneira vegetativa, utilizando-se para o plantio
pequenos segmentos do caule, pratica que facilita a disseminagdo das viroses. Na regido semi-arida
do Brasil ha a prevaléncia do virus do mosaico das nervuras, CSVMV. Objetivando avaliar o grau
de incidéncia e a variabilidade genética do CSVMV no Banco Ativo de Germoplasma (BAG) da
Embrapa Semi-arido, foi realizado detec¢do do virus nos acessos utilizando a técnica de PCR com
Polimorfismo do Tamanho do Fragmento de Restri¢do (PCR-RFLP). A avaliagdo de 375 acessos
realizada em 2009 constatou a presenga de 36,8% de acessos infectados, distribuidos de forma
agrupada dentro de linhas de plantio. Para avaliar a diversidade genética do CsMVV nos acessos, 0
fragmento viral amplificado por PCR foi tratado com a enzima de restri¢do de corte frequente, 7ag 1
resultando em quatro padrdes distintos (denominados de grupo 1 a 4), evidenciando a presenca de
variabilidade dentro desta populagdo viral. Entre os acessos contaminados 54% apresentavam-se
infectados pelos isolados do grupo 2, enquanto que apenas 3% dos acessos estavam contaminados
com isolados do grupo 4, e o restante dos acessos apresentando prevaléncia similar entre isolados
dos grupos 1 (21%) e 3 (22%). A distribui¢do espacial dos grupos de isolados dentro do BAG
segue, de certa forma, o padrio agregado, com acessos proximos estando infectados pelo mesmo
grupo. A variabilidade genética entre a populagdo viral ¢ esperada, visto que estes isolados devem
ter sido introduzidos no BAG juntamente com os acessos que foram coletados em diferentes
regides, principalmente do nordeste, ao longo dos anos. Existem algumas hipOteses para explicar a
maior prevaléncia de isolados do grupo 2 entre os acessos contaminados: (1) os isolados do grupo 2
sejam mais prevalentes no campo e por isso tenham sido introduzidos no BAG por um niimero
maior de acessos contaminados, (2) que eles estejam presentes a um maior tempo no BAG ou (3)
que possuam uma maior facilidade de transmissdo via instrumentos de corte utilizados para a

renovagdo do BAG.
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