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taminacao de viveiros pela bactéria e na
queda da incidéncia do problema nos
laranjais paulistas.

\ bactéria obstrui os vasos responsa-
vels pelo transporte de dgua e nutrientes
da raiz para a copa, gerando frutos duros,
pequenos e queimados, que amadure-
cen mais rapido e se tornam improprios
para ser comercializados. O sequencia-
mento da bactéria abriu caminho para
pesquisas de melhoramento genétic.o
visando a obtengdo de variedades mais
resistentes ao fitopatogeno e de inse-
ticidas contra a cigarrinha, segundo 0
bidlogo molecular Jesus Aparecido‘Fe!‘-
ro, da Faculdade de Ciéncias Agrdrias e
Veterindrias da Universidade Estadual
Paulista (FCAV-Unesp), em Jabotica_bal-
Para ele, existem hoje vdrias pesquisas
mas nenhuma resultou
em uma estratégia efetiva de con.tl‘Ole
da bactéria por meio da engenharia ge-
nética. “O manejo da doenga segue Seg-
do a principal estratégia de con'u:ole 0
Xylella”, diz Ferro, que teve parncxpa%alf))
ativa nos projetos Genoma duEARESS

nesse sentido,

Transmitida pela
cigarrinha (ocima),
a Xylello impede o
transporte de dgua
e nutrientes pela
planta, gerando
frutos duros,
pequenos e
queimados (oo fado)

PROJETO AMBICIOSO
Lan¢ado em 14 de outubro de 1997 pela
FAPESP, com apoio do Fundecitrus, o
projeto do genoma da Xylella envolveu
uma rede de 60 laboratérios e mais de
190 pesquisadores de varias instituicoes
do estado e de diferentes disciplinas, in-
tegrados virtualmente por meio da Rede
de Organizagao para o Sequenciamento
e Andlise de Nucleotideos (Rede Onsa,
em inglés). O trabalho, concluido em
novembro de 1999, consistiu no sequen-
ciamento dos 2.7 milhoes de pares bases
do cromossomo da Xylella e na identifi-
cagdo dos genes presentes no genoma da
bactéria que lhe permitiam desenc.adear
o amarelinho. De acordo com 0 dn'.etor
cientifico da FAPESP, Carlos Henrique
de Brito Cruz, que participou do evento,
o0 sequenciamento do genoma da X.}della
teve como principal Obj.etl.VO a qualifica-
¢do dos cientistas brasileiros. e
(O mapeamento do.genoma da z}cter::
ampliou as pel.spe.cnvas de pesquisa e ;
-asil. Qutros sequencia

enética no Br ) g -
1gnentos foram feitos a partir de entao,

como o projeto Genoma Cana, iniciado
em julho de 1999, com o objetivo de se-
quenciar partes escolhidas do DNA da
cana-de-agucar e identificar genes com
caracteristicas de interesse economico.
Quase a0 mesmo tempo surgiram tam-
bém o Genoma Cancer, em parceria com
o Instituto Ludwig de Pesquisa sobre o
Cancer, e 0 projeto de sequenciamento
do codigo genético da bactéria Xantho-
monas axonopedis pv. citri, causadora do
cancro citrico.

O desenvolvimento de um modelo de
manejo da CVC contribuiu para que se
pudesse avancar também na elaboracdo
de estratégias de controle do huanglong-
bing, conhecido como greening, doenca
que afeta o amadurecimento dos frutos.
Quando o greening surgiu nos laranjais
de Sdo Paulo, os citricultores perceberam
que as medidas usadas para seu controle
teriam de ser diferentes das empregadas
no combate do amarelinho. “O manejo
do greening teria de ser feito em escala
regional, ja que o niimero de vetores da
bactéria causadora da doenga é muito
maior do que a do amarelinho e a colo-
niza¢do da bactéria é muito mais rapi-
da”, disse o engenheiro-agronomo Ar-
mando Bergamin Filho, da Escola Supe-
rior de Agricultura Luiz de Queiroz da
Universidade de Sao Paulo (Esalg-USP).
Segundo ele, ainda hd muito o que fa-
zer para que 0 greening, como o amare-
linho, fique no passado da citricultura
paulista. = Rodrigo de Oliveira Andrade
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