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Resumo

O impacto provocado por afídeos e mosca-branca, tem crescido consideravelmente nas últimas décadas, devido ao 
aumento nos casos de surtos populacionais destas pragas que são transmissoras de vírus em diversas culturas de 
importância econômica. A aquisição e a transmissão da maioria dos vírus fitopatogênicos por um inseto vetor é o 
ponto central para o ciclo de uma infecção. Os vírus de plantas podem interagir com seus hospedeiros de insetos 
em uma variedade de formas, em alguns casos inclusive a replicação do vírus pode ocorrer em células do inseto. A 
interação do vírus com seus inseto hospedeiro/vetor requer interações moleculares específicas entre vírus e hospedeiro, 
comumente via proteínas, no entanto, quais componentes do vetor estão envolvidos e como eles funcionam para facilitar 
a transmissão ainda não está bem entendido. O objetivo do presente trabalho foi realizar uma revisão sistemática 
sobre as relações básicas de vírus/vetor em afídeos e mosca-branca; mostrar as práticas utilizadas atualmente no 
manejo integrado de pragas para afídeos e mosca-branca, além disso, relatar como as interações vetoriais de inseto 
estão abrindo novas portas para o controle de insetos vetores de vírus de plantas com o uso de novas tecnologias 
genéticas e computacionais. O presente estudo seguiu a metodologia de revisão sistemática, o trabalho foi conduzido 
em etapas que envolveram o desenvolvimento do protocolo de revisão com as questões da pesquisa, a estratégia 
de busca, a identificação dos critérios de inclusão e exclusão, a busca nas bases de dados previamente definidas, 
avaliação crítica, extração dos dados relevantes e síntese. A identificação dos artigos foi realizada na base de dados 
PUBMED www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/. Foi concluído que é necessário aliar o uso de novas tecnologias como o 
RNAi com as ferramentas já utilizadas no manejo integrado de pragas para uma maior efetividade do controle de 
pulgão e mosca-branca, contudo, o contínuo estudo e aplicação de novas tecnologias moleculares na investigação 
de interações vírus-vetor fornecerá maior ajuda no controle das doenças virais de plantas disseminadas por pulgão 
e mosca-branca no futuro.
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Impact caused by aphids and whiteflies has grown considerably in the last decades, due to the increase in popula-
tion outbreaks of of these virus-transmitting pests in a variety of economically important crops. The acquisition and 
transmission of most phytopathogenic viruses by a vector insect is the central point of the cycle of an infection. Plant 
viruses can interact with their insect hosts in a variety of ways, in some cases even virus replication can occur in insect 
cells. Virus interaction with your host/vector insects requires specific molecular interactions between virus and host, 
commonly via proteins, however, which vector components are involved and how they work to facilitate transmission 
is not well understood. The focus of the present work was to perform a systematic review on the basic virus/vector 
relationships in aphids and whiteflies; to show the practices currently used in integrated pest management for aphids 
and whiteflies and to report how insect vector interactions are opening new doors for the control of insect plant virus 
vectors using new genetic and computational technologies. The systematic review methodology was used, the work 
was conducted in stages that involved the development of the review protocol with the research questions, the search 
strategy, the identification of the inclusion and exclusion criteria, the search in the databases, previously defined, 
critical evaluation, extraction of relevant data and synthesis. Identification of articles was realized in the PUBMED 
database www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/. We concluded it is required to combine the use of new technologies such 
as RNAi with the tools already used in integrated pest management for greater effectiveness of aphid and whitefly 
control, however, the continued study and application of new molecular technologies in investigating virus-vector 
interactions will provide further assistance in the control of plant diseases spread by aphid and whitefly in the future.

Keywords: Insect control. Molecular interaction virus/vector. Integrated pest management. RNAi.

Introdução

	 Os fitovírus estão entre os mais importantes 
agentes fitopatogênicos apresentando características pe-
culiares que os distinguem de características observadas 
em fungos e bactérias. Os vírus são parasitas intracelu-
lares obrigatórios e apresentam uma estrutura simples 
formada por um pequeno fragmento de ácido nucléico 
(DNA ou RNA) envolto por uma capa protéica, estas 
estruturas estão envolvidas na regulação, amplificação 
e tradução do gênoma viral, movimento célula-a-célula 
e sistêmico no hospedeiro, produção de proteínas não 
estruturais envolvidas na transmissão por vetores, fator 
de transmissão via sementes, inibidor da resposta de 
defesa da planta e interações com fatores do hospedeiro 
na indução de sintomas. A interação estabelecida entre 
a maioria dos fitovírus e seus vetores, principalmente 
afídeos e moscas-branca, considerados os principais ve-
tores de vírus, são de extrema importância no estabele-
cimento da doença nos seus hospedeiros, pois dentre os 
patógenos de plantas, os vírus são dependentes dos seus 
vetores devido a não poder ser disseminados de forma 
livre no meio ambiente (Hill eWhitham, 2014; Ivanov et 
al., 2014; Revers e García, 2015).

	 Existem mais de 2000 espécies de vírus e os que 
afetam plantas incluem vírus de pelo menos 21 famílias 
muitos dos quais causam doenças importantes em várias 
culturas economicamente importantes para os humanos. 
Além disso, muitos vírus de plantas foram encontrados 
associados a plantas não cultivadas e novos vírus de 
plantas estão sendo descobertos graças aos avanços da 
tecnologia (bioinformática). As doenças virais represen-
tam 47% das novas doenças emergentes que afetam as 
plantas, tornando os vírus que infectam plantas muito 
bem sucedidos. Considera-se como vetor o organismo que 
durante seu processo natural de alimentação demonstre 
a capacidade de adquirir o vírus em uma planta infectada 
e durante a alimentação subsequente possa de inoculá-lo 
em uma planta sadia. (Silva et al., 2010). Para sobrevi-

ver, os vírus que infectam as plantas devem ter um meio 
eficiente de passar de um hospedeiro para outro. Para 
isso, a grande maioria dos vírus de plantas utiliza vetores 
específicos para garantir sua capacidade de se deslocar 
de uma planta para outra garantindo sua sobrevivência, 
para isso os vírus de plantas codificam proteínas especí-
ficas que facilitam esse processo (Anderson et al., 2004; 
Moreno et al., 2019).

	 As interações vetor-vírus podem ser influenciadas 
por uma variedade de fatores dos vírus, plantas e inse-
tos (Mauck et al., 2018; Mauck et al., 2014). Também 
influenciam as interações: proteínas virais (Casteel et 
al., 2015), perfis voláteis de plantas e status de nutrien-
tes (Mauck et al., 2010), indução de defesa nas plantas 
(Zhang et al., 2012) e resposta dos insetos a estímulos 
visuais, sensoriais e olfativos (Eigenbrode et al., 2002; 
Srinivasan et al., 2009; Mauck et al., 2010). Além do mais, 
dicas visuais provenientes de plantas infectadas por vírus, 
como amarelecimento, parecem tornar as plantas mais 
aparentes para seus vetores (Döring e Chittka, 2007). 
Uma vez que os vetores estão estabelecidos, a qualidade 
da planta hospedeira pode desempenhar um papel crítico 
na determinação dos efeitos a longo prazo do vírus nos 
vetores (Mauck et al., 2018).

	 Os efeitos dos vírus na qualidade geral das plantas 
hospedeiras depende do modo de transmissão, embora 
isso pareça ser verdade com vírus persistentes, as intera-
ções vetor-vírus não-persistentes não indica um padrão 
genérico, estudos sobre vírus não-persistentes relataram 
resultados favoráveis, neutros e efeitos prejudiciais sobre 
a qualidade da planta hospedeira (Mauck et al., 2012). A 
maioria das manipulações de plantas e vetores causadas 
por vírus é provavelmente mediada por determinantes 
bioquímicos como aminoácidos livres, carboidratos so-
lúveis e compostos sinalizadores de defesa. Aminoácidos 
livres e carboidratos solúveis, especialmente parecem ser 
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os principais contribuintes para a qualidade da planta 
hospedeira para vetores (Eigenbrode et al., 2017; Mauck 
et al., 2018). Como exemplo, essas mudanças bioquími-
cas na planta podem influenciar a biologia do pulgão 
de maneira positiva (Castle e Berger, 1993) e negativa 
(Eigenbrode et al., 2017). 

	 Existem trabalhos mostrando as interações das 
proteínas virais com as proteínas do vetor hospedeiro 
(Hogenhout et al., 2008; NG e Falk, 2006), no entanto, 
quais componentes do vetor estão envolvidos e como eles 
funcionam para facilitar a transmissão é continuamente 
estudado e ainda não está bem entendido. No presente 
estudo, será feito uma caracterização das relações básicas 
entre vírus-vetor e avaliação do uso de novas tecnologias 
moleculares aliadas com práticas já conhecidas no manejo 
integrado de pragas para controle da disseminação de 
vírus de plantas por pulgões e mosca-branca.

	 O objetivo deste estudo foi realizar uma revisão 
sistemática sobre as relações básicas de interação vírus/
vetor em afídeos e mosca-branca, caracterizar as mo-
dalidades de transmissão dos vírus por afídeos e mosca 
branca, identificar as práticas utilizadas atualmente no 
manejo integrado de pragas para afídeos e mosca branca 
e relatar como as interações vetoriais de inseto estão 
abrindo portas para o controle de insetos vetores de 
vírus plantas com o uso de novas tecnologias genéticas 
e computacionais.

	 Seguindo a metodologia de revisão sistemática, 
o trabalho foi conduzido em etapas que envolveram o 
desenvolvimento do protocolo de revisão com as questões 
da pesquisa, a estratégia de busca, a identificação dos 
critérios de inclusão e exclusão, a busca nas bases de 
dados previamente definidas, avaliação crítica, extração 
dos dados relevantes e síntese. A identificação dos artigos 
foi realizada na base de dados PUBMED www.ncbi.nlm.
nih.gov/pubmed/. 

Classificação das relações dos vírus e seus insetos 
vetores

	 A descrição da relação vírus/vetor foi relatada 
primeiramente no sistema de classificação adotado na 
fitopatologia, baseado nas relações dos vírus com os 
afídeos, esta relação foi denominada como persistente e 
não persistente, após avanços nos estudos foi observado 
que alguns vírus eram retidos pelos seus vetores por um 
determinado período de tempo, sendo classificado como 
transmissão semi-persistente. Outra modalidade relatada 
de transmissão em que os vírus, adquiridos via canal 
estiletar, circulava por meio da hemolinfa até atingir 
as glândulas salivares do inseto sendo denominada de 
relação circulativa. Foi relatado que alguns vírus, além 
da capacidade circulativa, demonstravam a habilidade 
de se replicar no vetor denominando este tipo de relação 
de circulativa-propagativa. Atualmente, após revisão das 
relações de transmissão, adota-se a classificação que as 
dividem em: transmissão não-circulativa (não-persistente 

e semipersistente) e transmissão circulativa (propagativa 
e não propagativa) (NG e Perry, 2004; Miller e Foottit, 
2017).

Modalidades de transmissão dos vírus

	 As modalidades de transmissão foram denomi-
nadas baseando-se em estudos efetuados com insetos 
pertencentes à ordem Hemiptera. Os insetos vetores de 
vírus de plantas mais bem caracterizados são pulgões e 
moscas-brancas. Este tem sua importância como vetores 
de diversos vírus e por apresentar bem estabelecidas as 
etapas de aquisição, latência, inoculação e retenção do 
vírus (Bragard et al., 2013).

Transmissão não-circulativa

	 A maioria dos vírus de plantas transmitidos por 
pulgões segue uma estratégia não-circulativa. As carac-
terísticas básicas dos vírus não-circulativos incluem a 
capacidade de ser adquirido em um curto período de tem-
po (segundos a minutos) e ser transmitido em intervalo 
de tempo sem período latente. Baseado nos períodos de 
inoculação e aquisição e o local de retenção no vetor é 
possível distinguir duas categorias de vírus não-circula-
tivos: não-persistente e semi-persistente. A transmissão 
não-persistente tem como características estar associada 
ao estilete do vetor, sendo os vírus adquiridos retidos 
por minutos ou poucas horas; os vírus serem facilmente 
perdidos durante as provas de alimentação e apresen-
tarem baixa especificidade (vírus-vetor). A transmissão 
semi-persistente compartilha algumas características com 
as observadas na transmissão não-persistente, porém, a 
associação biológica do vírus e vetor localiza-se na região 
proximal anterior do sistema digestivo dos insetos, onde 
os vírus podem ser retidos por horas ou dias (Fereres et 
al., 2015; Moreno et al., 2019)

	 A associação de vírus não-persistentes com seus 
vetores pode ser transitória e/ou específica ao contexto, 
resultando em variáveis efeitos que vão desde o aumento 
da atração a plantas infectadas e a rápida dispersão até a 
maior aptidão. A infecção na planta por Cucumber mosaic 
virus (CMV), aumenta a atração de afídeos para plantas 
infectadas de cucurbitáceas e encoraja a rápida dispersão 
do pulgão após a aquisição do vírus através do aumento 
de emissões de voláteis na planta hospedeira (Mauck et 
al., 2014; Eigenbrode et al., 2017; Mauck et al., 2018;). 
Por outro lado, outros vírus não-persistentes transmitidos 
por pulgões, incluindo Potato virus Y (PVY), Turnip mosaic 
virus (TuMV) e Zucchini mosaic virus (ZYMV), ocorre o 
aumento da qualidade nutricional da planta hospedeira 
para os afídeos (Blua e Perring, 1994; Boquel et al., 2011; 
Casteel et al., 2014).

	 Para potyvírus, sabe-se que a interação entre a 
proteína do capsídeo (CP) e a receptor na cutícula da 
ponta do estilete do pulgão é mediado por uma pro-
teína componente auxiliar (HC-pro). Na CP, o capsídeo 
do vírus interage diretamente na adesão da partícula 
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junto à cutícula do estilete do afídeo. Para se entender 
essas interações, se tem a necessidade da utilização das 
estratégias moleculares justificando-se diante de outros 
fatores particulares observados na interação vírus/vetor 
quando se trata da transmissão não persistente. O primeiro 
fator a ser considerado é o volume de extrato de planta 
transferido durante a seleção da hospedeira que pode 
variar de acordo com a capacidade do inseto. Assim, para 
que ocorra a aquisição e transmissão do vírus, quanto 
maior a população da espécie de afídeos, maior será sua 
capacidade de transmissão (Syller, 2006; Whitfield et al., 
2015). 

	 O Cauliflower mosaic virus (CaMV), pertencente a 
família Caulimoviridae, pode ser adquirido por sondagem 
por pulgões, punção transitória das células da epiderme, 
mesófilo, parênquima de tecidos foliares infectados e 
também quando os pulgões se alimentam de tecidos do 
floema. Uma interação tritrófica elaborada determina a 
transmissão do CaMV pelos afídeos, ou seja, a transmissão 
CaMV pelo pulgão requer interações entre três proteínas 
codificadas por CaMV, uma das quais, P2 que interage 
com o estilete do afídeo, outra proteína P3 codificada 
por CaMV é ancorada dentro do invólucro do capsídeo 
do vírion e a HC-Pro (Hoh et al., 2010).

	 Embora a transmissão não-circulativa não per-
sistente de vírus de plantas seja encontrada apenas en-
tre vírus transmitidos por vetores pulgões, vários vírus 
transmitidos por pulgões, mosca-branca e cigarrinha 
mostram uma relação de transmissão semi-persistente 
e não circulativa. Os vírus que apresentam esse tipo de 
relação de transmissão são retidos por vetores virulífe-
ros por períodos de tempo mais longos do que os vírus 
transmitidos de maneira não-persistente e são perdidos 
por vetores virulíferos durante a muda. Esta última pro-
priedade suporta a hipótese de que esses vírus não são 
internalizados dentro das vísceras dos insetos, mas são 
provavelmente retidos em áreas delimitadas por quitina 
que são perdidas durante a muda dos insetos vetores. 
Descobertas recentes com o Lettuce infectious yellows 
virus (LIYV, gênero Crinivirus, família Closteroviridae) 
transmitido por Bemisia tabaci identificaram não apenas 
a proteína codificada por LIYV determinando sua trans-
missão por B. tabaci, mas também onde na mosca-branca 
os vírions de LIYV são retidos (NG e Falk, 2006; Stewart 
et al., 2010; Chen et al., 2011).

Transmissão circulativa não-propagativa

	 Este modo de transmissão é caracterizado pela 
internalização do vírus dentro do inseto sem replica-
ção ou mesmo transcrição do genoma viral. Depois de 
se alimentar de uma planta infectada, o vírus é ingeri-
do pelo vetor, juntamente com a seiva. O vírus é então 
transportado através do intestino do inseto e liberado 
na hemolinfa antes de penetrar nas glândulas salivares, 
de onde é injetado pela saliva durante a alimentação 
em uma nova planta. Apesar de não se replicar, o vírus 
pode permanecer infeccioso no vetor por vários dias e 

até mesmo durante a vida útil do vetor em alguns casos  
(Sicard et al., 2015).

	 Os luteovírus (família: Luteoviridae), são vírus 
que contém em seu material genético RNA de fita simples, 
senso positivo e são transmitidos por vetores afídeos de 
maneira não-propagativa e circulatória. A via de disse-
minação e as interações associadas entre vírus/vetor são 
bem caracterizadas pela transmissão de luteovírus pelos 
vetores afídeos. Os luteovírus são adquiridos quando os 
afídeos se alimentam dos tecidos do floema das plantas 
infectadas, estes vírus são relativamente pequenos e 
simples, apresentando vírions icosaédricos que entram 
no corpo do inseto através do canal alimentar. Os vírions 
interagem com as moléculas na superfície das células 
epiteliais do intestino do inseto, entram em uma forma 
endocítica mediada por receptor e atravessam a cama-
da de células epiteliais sem a remoção do revestimento 
do vírus. Subsequentemente, os vírions estabelecem no 
espaço entre o plasma plasmático basal e a lâmina basal 
através da via exocítica. Estes processos de transporte 
endo e exocíticos dos vírions é denominado transcitose. 
O mecanismo para o movimento do vírus através da 
lâmina basal ainda não é bem compreendido. Os vírions 
atingem a hemocele, que é a cavidade situada no corpo 
dos artrópodes, caracterizada pela presença de hemolinfa, 
onde se sugere que endossimbiontes bacterianos aumen-
tem a eficiência da transmissão vetorial. Uma vez que os 
vírions entram no hemocele, eles circulam e penetram 
nas glândulas salivares acessórias para serem inoculadas. 
Para a maioria dos luteovírus caracterizados, o intestino 
não é uma barreira importante para a entrada dos vírus 
e é comum que vírus também entrem na hemocele de 
pulgões não vetores. Como esses vírus não se replicam 
no vetor, se tem um maior acúmulo do vírus nas plantas 
e períodos mais longos de alimentação aumentam a 
quantidade de vírus abrigado no pulgão aumentando a 
eficiência da transmissão (Gray e Gildow, 2003; Gray et 
al., 2014).

	 Assim como a família Potyviridae, os gêneros do 
vírus da família Geminiviridae são transmitidos por vetores 
de uma maneira específica do gênero do vírus. As moscas 
brancas transmitem os vírus do gênero Begomovirus, por 
exemplo Tomato yellow leaf curl virus (TYLCV). Como nos 
luteovírus, a rota dos begomovírus começa com o inseto 
alimentando-se da seiva do floema de plantas infecta-
das, os vírions são ingeridos e viajam através do canal 
alimentar. Os vírions atravessam o intestino na região 
do intestino médio e a maioria se acumula na região 
da câmara filtro. Na maioria dos casos, os begomovírus 
não se replicam em seus vetores e os vírions se movem 
através do intestino por transcitose que é um processo 
celular (combinação de endocitose e exocitose), muito 
semelhante aos luteovírus. Os vírions são liberados nas 
células intestinais, viajam através da hemocele do inseto 
e alcançam as glândulas salivares primárias, movendo-
-se através da glândula salivar e de diferentes barreiras 
físicas para a transmissão ocorrer. Como nos luteovírus, 
supõe-se que endossimbiontes bacterianos residentes em 
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bacteriócitos, células especializadas na hemocele, possam 
desempenhar um papel na transmissão do vírus (Cicero 
e Brown, 2011; Gray et al., 2014; Wang et al., 2014).

Transmissão circulativa-propagativa

	 A transmissão circulativa-propagativa tem como 
diferencial a multiplicação do vírus no vetor apresentando 
maior período de latência quando comparado com os 
vírus de transmissão não-propagativa. Os vírus da família 
Rhabdoviridae, que são vírus que contém em seu material 
genético RNA de fita simples, senso negativo, podem ser 
transmitidos de forma persistente, circulativa-propaga-
tiva por pulgões, gafanhotos ou cigarrinhas. As células 
epiteliais do intestino médio dos insetos hemípteros são 
revestidas com tecidos musculares que controlam o movi-
mento do intestino anterior e do intestino médio e estão 
ligadas ao tecido nervoso através de uma rede de gânglios, 
os rabdovírus que infectam plantas adquiridos durante a 
alimentação da seiva podem usar essas conexões como 
uma via alternativa às glândulas salivares (Dietzgen et 
al., 2016).

	 Um dos patógenos mais importantes na cul-
tura do tomate podendo gerar perdas de até 100% de 
produtividade é o Tomato yellow leaf curl virus (TYLCV) 
(Gênero: Begomovirus, Família: Geminiviridae). O TY-
LCV é transmitido exclusivamente pela mosca-branca 
Bemisia tabaci que adquiri o vírus do floema da planta 
como vírions intactos que passando ao longo do canal 
de alimentação canal no estilete inseto com outros até 
chegar ao esôfago. Os vírions são transportados através 
das células epiteliais do citoplasma em vesículas que se 
fundem com a membrana do plasma basal, liberando 
partículas entre a membrana e a lâmina basal, uma vez 
que eles cruzam as células do intestino médio, os vírions 
ficam temporariamente na hemocele e em seguida, entram 
no duto salivar de onde são transmitidos para as plantas 
durante a alimentação. Este processo demora um mínimo 
de 8 h (período latente) considerando o momento em 
que o vírus é adquirido de plantas de tomate infectadas 
até ser efetivamente transmitido para outras plantas 
(Moriones e Navas-Castillo, 2000; Pakkianathan et al., 
2015; Ghanim et al., 2001)

Relação vírus/vetor em pulgão e mosca-branca

	 A morfologia do aparelho bucal (sugador), hábitos 
alimentares (fitófagos e polífagos) e biologia (partenogê-
nese e gerações sucessivas em curto período de tempo) 
são características presentes na maioria das espécies 
transmissoras aumentando a eficiência da relação vírus/
inseto vetor. A característica morfológica mais importante 
nos hemípteros, independentemente da família envolvida 
na transmissão é a de apresentarem aparelho bucal nota-
velmente semelhante, constituído basicamente por dois 
pares de estiletes (mandibulares e maxilares) em forma 
de agulha, de um lábio e um labro. Esta característica 
confere um hábito uniforme de alimentação que consiste 
na introdução dos estiletes no tecido, culminando na 

ingestão e e gestão do conteúdo celular ou da seiva do 
hospedeiro (Miller e Foottit, 2017). 

	 Os afídeos tem sua importância na transmissão e 
disseminação dos vírus, pois relacionam-se diretamente 
à sua habilidade excepcional de interação com plantas 
hospedeiras e sua forma de reprodução. Dentre as trans-
missões dos vírus realizada por afídeos, a realizada de 
forma não persistente é a que conduz a maiores prejuízos 
às culturas de importância econômica. A ausência de es-
pecificidade entre as espécies de vírus e afídeos e o fato 
da aquisição e inoculação dos vírus ocorrerem durante 
picadas de prova, não havendo, portanto necessidade 
de colonização da planta pelo afídeo, para que ocorra 
a transmissão, constituem as principais características a 
serem consideradas. Desta forma, o controle químico da 
população de afídeos não é um meio eficiente para deter 
a disseminação do vírus no campo. Assim, os afídeos 
são considerados os insetos mais importantes dentre 
os vetores, devido à sua característica de transmitir, de 
forma não persistente, diferentes gêneros de vírus que 
filogeneticamente caracterizam-se por formar um grupo 
polifilético, ou seja, constituído por descendentes de mais 
de uma espécie ancestral (Moran, 1992; Pirone e Kerry, 
2002). 

	 O pulgão-verde, Myzus persicae (Hemiptera: 
Aphididae), é um inseto polífago de grande importância 
econômica correspondente aos danos diretos ocasiona-
dos pela contínua sucção de seiva provocando nanismo 
na plantas, também levando a parte da folha atacada a 
crescer menos que a parte não atacada, além das folhas 
ficarem muito deformadas (Kasprowicz et al., 2008). 
O Papaya ringspot virus (PRSV), um potyvírus de RNA 
de sentido positivo de cadeia simples é principalmente 
agrupado em duas estirpes, o PRSV-P que afeta a cultura 
do mamão e cucurbitáceas e o PRSV-W que afeta exclu-
sivamente cucurbitáceas. A estirpe PRSV-W causa perdas 
de produção em cucurbitáceas em todo o mundo. O PRS-
V-W é transmitido por várias espécies de afídeos de uma 
forma não persistente. O afídeo do melão (Aphis gossypii 
Glover) é o vetor mais eficiente desse vírus e é uma praga 
economicamente importante de cucurbitáceas em todo o 
mundo (Kalleshwaraswamy e Kumar, 2008). Um trabalho 
recente avaliou se os efeitos da aptidão nos pulgões são 
modulados através de mudanças no perfil nutricional na 
planta hospedeira de PRSV na abóbora (Cucurbita pepo 
L.). Foram utilizados insetos vetores (Aphis gossypii Glo-
ver) e não-vetores como a mosca-branca prateada (Bemisia 
tabaci Gennadius). O desempenho global de A. gossypii 
foi substancialmente mais alto nas plantas infectadas 
com PRSV. Plantas infectadas com PRSV aumentaram as 
concentrações de aminoácidos essenciais livres: treonina, 
arginina e lisina; aminoácidos não-essenciais: glicina e 
homocisteína; e também carboidratos solúveis: galacto-
se, rafinose e celobiose. No geral, a presença de PRSV 
no hospedeiro estimulou a alimentação a longo prazo e 
melhorou a aptidão de A. gossypii através do aumento 
de nutrientes na planta hospedeira, fato relacionado 
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como aptidão positiva mediada pelo vírus (Gadhave et 
al., 2019).

	 Aphis spiraecola Patch é um pulgão polífago 
sendo uma das principais pragas da cultura da maçã e 
também é considerada como uma das principais pragas 
dos pomares cítricos no mundo. A diversidade de sua 
gama de hospedeiros inclui plantas pertencentes a 278 
espécies. Plantas pertencentes às seguintes famílias são 
altamente infestadas: Asteraceae, Cucurbitaceae, Fabaceae, 
Lamiaceae, Malvaceae, Polygonaceae, Rosaceae, Rutaceaee 
Solanaceae. Aphis spiraecola é um pulgão pequeno, de 
corpo mole, em forma de pêra, medindo cerca de 1,8-2,30 
mm de comprimento com 1,28-1,2 mm de largura e de 
cor verde amarelado ou cor verde-maçã, tem a cabeça 
marrom e cauda marrom escuro a preto. Tanto as ninfas 
quanto os adultos de Aphis spiraecola alimentam das 
plantas sugando a seiva das plantas hospedeiras, prin-
cipalmente a seiva das folhas, caules e inflorescência e 
das gemas em desenvolvimento. Devido à alta população 
de Aphis spiraecola toda a planta fica desvitalizada, as 
folhas adquirem aparência encaracolada e os botões não 
convertem em flores (Gupta, 2012; Singh e Singh, 2016). 
São conhecidos 17 vírus de plantas que são transmitidos 
por Aphis spiraecola, sendo os mais importantes: Papaya 
ringspot virus (PRSV) (Gadhave et al., 2019) e Plum pox 
virus (PPV) (Glasa et al., 2007; Sheveleva et al., 2018).

	 Dentre as espécies de fitovírus que causam gran-
des perdas na produção de alface, a mais importante e 
que justifica a adoção de medidas de controle é o Lettuce 
mosaic virus (LMV), que são vírus de RNA senso positivo, 
fita simples, pertencente ao gênero Potyvirus, família Poty-
viridae. Os fatores que contribuem para o desenvolvimento 
e estabelecimento do LMV se encontram principalmente 
na sua característica de infectar uma grande variedade de 
hospedeiros, infecção em sementes e também por poder 
ser disseminado no campo por um grande número de 
espécies de afídeos de maneira não-circulativa. O LMV 
em relação a transmissão por sementes, é um exemplo 
clássico na epidemiologia de vírus devido a tramitação 
de sementes de alface entre países e continentes, princi-
palmente ocorrida durante a colonização das Américas 
e também pela importação de novas variedades, consti-
tuindo assim, a principal fonte de inóculo primário para 
epidemias dessa virose. Com isso, os afídeos associam 
diversas características, conferindo grande importância 
econômica, devido ao seu alto poder de reprodução, sua 
habilidade de dispersão e especialmente por sua forma de 
alimentação que causa danos diretos devido aos ataques 
a seus hospedeiros traduzindo em prejuízos na floração e 
na frutificação da planta, o dano indireto é a de transmitir 
diversas espécies de vírus. Alguns exemplos de espécies 
de afídeos que transmitem LMV pertencentes aos gêneros 
Aulacorthum, Acyrthosiphon, Aphis, Hyperomyzus, Myzuse 
Nasonovia (Krause-Sakate et al., 2004; Gibbs et al., 2008). 

	 Os afídeos são capazes de se desenvolver rapi-
damente num curto período de tempo, quando as condi-
ções ambientais forem favoráveis para sua multiplicação, 

formando grandes colônias de insetos ápteros, alados e 
ninfas. As condições climáticas podem exercer grande 
influência no desenvolvimento dos afídeos, sendo que 
em baixas temperaturas, o período de desenvolvimento 
dos afídeos é retardado, bem como sua multiplicação; 
o contrário ocorre quando em temperaturas mais altas. 
Outro fator relevante é a ocorrência de chuvas intensas e 
prolongadas que limitam a ocorrência de grandes popula-
ções de afídeos. Uma das formas de controles de pulgões é 
o controle biológico que consiste na eliminação do inseto 
por inimigos naturais fazendo uma regulação do número 
de insetos. O controle biológico é uma eficaz ferramenta 
para ser utilizada no controle de afídeos principalmente 
em cereais de inverno. O controle dos afídeos por meio 
do parasitismo é responsável pela redução acentuada nas 
populações de afídeos. O monitoramento da população 
de afídeos também é utilizado em diversas culturas de 
plantas, com este monitoramento, é possível criar mo-
delos de previsão para tomada de decisão de manejo 
destes afídeos. Contudo, o controle do pulgão é feito 
principalmente por aplicações de inseticidas sintéticos, 
porém seu uso indiscriminado pode causar problemas 
de natureza econômica, ecológica e ambiental devido à 
presença de resíduos nos alimentos, efeitos prejudiciais 
sobre os inimigos naturais e seleção de populações de 
insetos resistentes (Zuñiga e Guttierez, 2002; Costa et 
al., 2014).

	 Os adultos de mosca-branca são diminutos, ou 
seja, os machos menores e menos abundantes que as 
fêmeas, sendo insetos com cabeça opistognata aparente-
mente com o rostro separado da cabeça. Exibem o dorso 
amarelo-pálido e as asas membranosas e brancas com 
venação reduzida, medindo de 1 mm a 2 mm de com-
primento e 0,36 mm a 0,51 mm de largura, seus olhos 
são vermelhos, compostos e divididos em duas partes 
por uma projeção cuticular e as antenas são curtas. Estes 
insetos tem preferência pela face abaxial das folhas para 
sua alimentação e oviposição. Os ovos são periformes, 
de coloração branco-amareladas nos primeiros dias e 
marrons próximos à eclosão podendo ser arranjados 
isoladamente ou em grupos de forma irregular ou em 
semicírculos. Os ovos são dotados de pedicelo, que é 
uma extensão do córion, que fica inserido nas células da 
epiderme da folha, não atingindo as células do parên-
quima. Através do pedicelo ocorre absorção de água e 
soluto das folhas que são essenciais ao desenvolvimento 
do ovo. Em média, uma fêmea produz 100 ovos poden-
do ultrapassar 300 ovos em algumas regiões. As ninfas 
eclodem em média em 7 dias, dependo da temperatura 
ambiente, estas são translúcidas apresentando coloração 
amarela ou amarela-pálida, sendo a parte dorsal lisa, 
plana ou levemente convexa. A fase imatura das moscas 
brancas ocorre em quatro ínstares, sendo apenas o pri-
meiro móvel e os demais ínstares permanecem imóveis, 
porém sempre se alimentado. Contudo, no quarto ínstar, 
a ninfa se alimenta apenas por um curto período e depois 
cessa sua alimentação, esta fase é descrita como estádio 
pupal, compreendendo o período de não alimentação 
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da ninfa até a emergência do adulto. A mosca-branca 
é um inseto multivoltino, podendo apresentar muitas 
gerações por ano, os principais fatores ambientais que 
afetam o número de gerações da mosca-branca são a 
temperatura e a disponibilidade de alimento. Bemisia 
tabaci é considerada um complexo de pelo menos 40 
espécies crípticas que apresentam diversidade genética 
e biológica, as espécies do complexo Bemisia tabaci são 
morfologicamente indistinguíveis, mas diferem entre si 
em diversos aspectos incluindo a gama de hospedeiros, 
a capacidade em causar desordens fisiológicas nas plan-
tas, atração a inimigos naturais, resposta à pesticidas e 
diferentes capacidades na transmissão de vírus de plantas 
(Gerling et al., 1986; Buckner et al., 2002; De Barro et 
al., 2010; Stansly e Naranjo, 2010).

	 A mosca-branca, Bemisia tabaci Gennadius 
(Aleyrodidae: Hemiptera) é uma das principais pragas 
agrícolas gerando prejuízos em diversas culturas trans-
mitindo doenças virais, principalmente na África, onde a 
cultura da mandioca atualmente tem a maior produção 
sendo a cultura mais resistente às mudanças climáticas, 
doenças virais como o African cassava mosaic virus trans-
mitidas pela mosca-branca causam perdas de 1 bilhão de 
dólares anualmente na África. Além disso, a mosca-branca 
está disseminada em todas as regiões do globo, exceto no 
ártico, e pode atacar mais de 1000 espécies de vegetais 
(Abd-Rabou e Simmons, 2012; Jacobson et al., 2018).

	 Os danos causados pela mosca-branca podem ser 
diretos ou indiretos. Os danos diretos se relacionam à suc-
ção de seiva do floema e por injetar toxinas que provocam 
desordens funcionais na planta hospedeira, implicando 
em perdas na qualidade e na produtividade em várias 
culturas agrícolas. Os danos indiretos são relacionados 
à produção de “honeydew”, que serve como substrato 
para o crescimento do fungo de cor preta denominado de 
fumagina (Capnodium sp.), cobrindo a superfície foliar 
impedindo a absorção de luz pelas folhas, reduzindo a 
taxa fotossintética das plantas. Contudo, o principal dano 
indireto da mosca-branca são os vírus por ela transmitidos 
(Rojas et al., 2018).

	 A mosca-branca é descrita como vetor de mais 
de 300 viroses onde cerca de 90%, pertencem ao gênero 
Begomovirus. Destacam entre os begomovírus transmitidos 
por mosca-branca, o Bean golden mosaic virus, Toma-
to golden mosaic virus e o African cassava mosaic virus. 
Ambas as viroses, podem causar perdas de até 100% da 
produção nessas culturas, principalmente, se a infec-
ção ocorrer na sua fase inicial. O manejo e controle de 
doenças virais em mandioca dependem basicamente de 
cultivares tolerantes. Com isso, novos genes alvos para 
a resistência de vírus de plantas são essenciais para o 
desenvolvimento de cultivares de mandioca resistente a 
vírus por melhoramento convencional ou engenharia ge-
nética. Sequências completas de genomas de cloroplastos 
são interessantes para entender as relações filogenéticas 
entre diferentes grupos taxonômicos relacionados e para 
aperfeiçoar o conhecimento sobre evolução das espécies. 

O cloroplasto é um alvo comum para a replicação dos 
vírus de plantas, e reciprocamente, os componentes do 
cloroplasto também tem um papel ativo na defesa contra 
vírus de plantas fazendo desta organela uma potencial 
fonte para a descoberta de novos genes contra patógenos 
invasores como os vírus de plantas. Com isso, muitos 
fatores do cloroplasto têm sido identificados interagindo 
com componentes virais, esses fatores estão envolvidos 
na replicação viral, movimento, sintomas ou defesa da 
planta, sugerindo que os vírus evoluem para interagir 
com ocloroplasto (Navas-Castillo et al., 2011; Zabala et 
al., 2015; Daniell et al., 2016; Zhao et al., 2016; Jacobson 
et al., 2018; Rojas et al., 2018).

	 O Bean golden mosaic virus (BGMV) é o principal 
vírus descrito em feijoeiro comum e é transmitido pela 
mosca-branca. O BGMV provoca redução do crescimento 
da planta, deformação, amarelecimento das folhas, de-
formação e redução do número de vagens, redução do 
número e peso dos grãos. Em campo, os sintomas podem 
ser observados a partir de 14 dias da emergência do 
feijoeiro e quanto mais cedo ocorrer à infecção, maiores 
serão os prejuízos à cultura. Epidemias da doença varia-
ram ao longo das últimas décadas, mas com ocorrência 
frequente, principalmente em condições de veranicos e 
após o cultivo da soja (Faria et al., 2000; Inoue-Nagata 
et al., 2006). 

	 O manejo de doenças virais mais comuns associa-
das a mosca-branca é baseado no controle deste inseto. A 
mosca-branca é controlada principalmente pelo método 
químico com o emprego de inseticidas sintéticos. Surtos 
populacionais da mosca-branca são relatados em várias 
regiões do Brasil e sempre estão associados ao alto grau 
de polifagia da praga e a dificuldade de controle. Assim, o 
manejo deste inseto praga não deve ser realizado apenas 
na cultura principal, mas também deve envolver todo o 
sistema produtivo. Em locais onde são cultivadas espé-
cies de plantas que servem como hospedeiros do vírus o 
ano todo de modo sucessivo proporcionado pelo uso da 
irrigação, os cuidados devem ser redobrados (Gilbertson 
et al., 2015; Quintela et al., 2016). A mosca-branca tem 
grande importância econômica na agricultura, devido 
ao seu difícil controle e grande variedade de hospedei-
ros. Existem muitas táticas de controle que podem ser 
integradas e avaliadas para reduzir os danos da praga e 
impedir grandes surtos populacionais. No campo, o agri-
cultor basicamente tem feito o controle da mosca-branca 
com a aplicação de inseticidas e em muitos casos, não 
se baseiam na densidade populacional para este tipo de 
controle. As aplicações são realizadas em caráter preven-
tivo e/ou curativo com inseticidas de amplo espectro e 
de baixa eficácia, o que tem incitado várias aplicações 
por cultivo resultando em resistência do inseto a muitos 
inseticidas. Por ser transmissor de vírus, os agricultores 
realizam a aplicação de inseticidas, porém, em culturas 
como algodão, soja e tomate se usa os níveis de controle 
para mosca-branca, entretanto, ao se relacionar a mos-
ca-branca como transmissora de virose, em tomate ou 
feijão, apenas um inseto é capaz de disseminar a doença 
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(Palumbo et al., 2001; Gusmão et al., 2005; Naranjo et 
al., 2003; Erdogan et al., 2008; Gilbertson et al., 2015).

	 O manejo e o controle da mosca-branca nas últi-
mas décadas tem sofrido mudanças principalmente devido 
ao aparecimento de resistência a muitos inseticidas. Com 
isso, existe a necessidade de associação de diferentes 
técnicas ou métodos de controle. No Brasil, os avanços no 
manejo da mosca-branca ocorreram devido ao controle 
legislativo e cultural, principalmente em tomate e feijão, 
culturas que registram grandes prejuízos causados por 
doenças virais (Palumbo et al., 2001; Nauen e Denholm, 
2005; Inoue-Nagata et al., 2006).

	 Outros métodos de controle usados para a mos-
ca-branca são: escolha de época de cultivo o que pode 
resultar na diminuição do uso de inseticidas. A eliminação 
imediata dos restos de cultura, plantio de mudas/semen-
tes sadias e vigorosas, uso de barreiras vivas, controle 
de plantas daninhas, o uso de variedades resistentes a 
vírus. Outra ferramenta muito importante para o manejo 
da mosca-branca é o controle biológico, são exemplos 
de agentes naturais de controle da mosca-branca: os 
fungos, os predadores e os parasitoides. Os gêneros As-
chersonia, Verticillium (Lecanicillium), Beauvariae Isaria 
(Paecilomyces) são, comumente, associados à redução 
populacional de mosca-branca ao redor do mundo. Os 
predadores de Bemisia tabaci são importantes agentes de 
regulação populacional da mosca-branca, sendo insetos 
pertencentes às ordens Coleoptera, Diptera, Heteroptera, 
Hymenoptera, e Neuroptera, além de aranhas e ácaros 
(Ellsworth e Martinez-Carrillo, 2001; Faria e Wraight, 
2001; Meekes et al., 2002; Oliveira et al., 2003; Cabanillas 
e Jones, 2009).

Passos críticos em interações vírus-insetos como po-
tenciais alvos de controle

	 Os vetores de insetos desempenham um papel 
crucial na determinação do alcance de um hospedeiro 
na planta. A competência para a transmissão do vírus 
é determinada por componentes genéticos e interações 
moleculares específicas do vírus e vetor, e potencialmente 
componentes da planta hospedeira retirados durante a 
alimentação. O melhor conhecimento destas interações 
e mecanismos de transmissão serão essenciais para o 
desenvolvimento de medidas de controle mais efetivas no 
futuro. Estratégias atualmente disponíveis para interferir 
na transmissão do vírus por vetores incluem a resistência 
genética do hospedeiro ao vírus e/ou insetos, inseticidas 
e manejo integrado de pragas. As interações vírus-vetor 
podem variar dependendo do modo de transmissão do 
vírus que pode envolver as partes bucais de alimentação 
(estiletes), o intestino anterior (semi-persistente) ou a 
captação de vírus e circulação através do corpo do inseto 
(persistente) (Bragard et al., 2013; Dietzgen et al., 2016). 
Em outros insetos como mosquitos que transmitem Den-
gue, Zika, são utilizados métodos de controle fazendo 
uma relação micróbio/vírus/vetor, os micróbios invadem 
a população de mosquitos manipulando seu sistema re-

produtivo, gerando mosquitos não-infectados (Bourtzis 
et al., 2014).

	 Nos últimos anos surgiu uma alternativa potencial 
e estratégia eficaz para o controle de pulgões e mosca-
-branca na agricultura. O RNA interferente (RNAi) é uma 
estratégia de silenciamento gênico pós-transcricional 
na qual o RNA de fita dupla (dsRNA), correspondente 
especificamente a um gene alvo é introduzido em um 
organismo alvo. O RNAi é uma ferramenta poderosa 
para resolver o problema dos agricultores com pragas 
sugadoras de seiva, pois esta ferramenta é altamente 
específica para o alvo. O mecanismo de silenciamento 
mediado por RNAi pode ser dividido em três passos. 
Primeiro, um dsRNA correspondente a um fragmento 
de um gene alvo, expresso ou introduzido no citoplasma 
da célula, que é digerida em pequenos RNAs de interfe-
rência dupla (siRNAs) pela ação de uma enzima RNase 
III chamada Dicer; segundo, os duplexes de siRNA são 
carregados no silenciamento induzido por RNA complexo 
(RISC) e um filamento conhecido como a cadeia-guia, é 
preferencialmente mantida enquanto a outra chamada 
de cadeia de passageiros, está marcado para degradação; 
terceiro, o RISC dirigido pela fita guia RNA, localiza o 
mRNAs do gene alvo complementar à cadeia guia, estes 
dois então se ligam um ao outro, levando à degradação 
do mRNA alvo e bloqueio da tradução de mRNA (Siomi 
e Siomi, 2009; Grover et al., 2019).

	 Pesquisas sobre RNAi mostram seu sucesso como 
uma estratégia potencial de controle de afídeos e mosca-
-branca, que pode ser altamente específica para espécies e 
favorável ao meio ambiente. Em pulgões o direcionamento 
de RNAi da proteína da bainha estrutural (SHP), um com-
ponente fundamental do processo de endurecimento da 
bainha por plantas transgênicas de cevada expressando 
shp-dsRNA inibiram fortemente o comportamento alimen-
tar e reprodutivo de pulgões e afetaram negativamente 
sua sobrevivência (Abdellatef et al., 2015). Em moscas-
-brancas o sucesso do fornecimento de dsRNA através da 
via oral abriu possibilidades para o seu manejo através de 
RNAi mediada por plantas. Até o momento, vários genes 
foram alvejados em moscas brancas através de RNAi e 
esses ensaios demonstraram seu potencial para o manejo 
de moscas brancas em laboratório. O RNAi é cada vez 
mais utilizado para estudos genômicos funcionais de 
insetos vetores, incluindo gafanhotos, pulgões e tripes, 
e para atingir proteínas que interagem com proteínas 
virais. Essas análises são auxiliadas por recursos emer-
gentes de genoma e transcriptoma de insetos incluindo 
os genomas do pulgão-da-ervilha (Acyrthosiphon pisum) e 
pulgão-verde-do-pêssego (M. persicae). Análise de trans-
criptoma de vetores competentes na transmissão usando 
sequenciamento de RNA e RT-PCR tem sido usado para 
identificar a resposta de genes de defesa de insetos e 
identificar a expressão em tecidos relevantes como no 
intestino do inseto, glândula salivar e células do tecido 
nervoso (Chen et al., 2015; Dietzgen et al., 2016). 



Interação vírus/vetor para pulgões (Hemiptera: Aphididae) e mosca-branca (Hemiptera: Aleyrodidae)

9

Cad. Ciênc. Agrá., v. 11, p. 01–12, 2019. e-ISSN: 2447-6218 / ISSN: 1984-6738

	 Outra maneira pela qual o RNAi pode ser útil 
no manejo de mosca-branca é como uma ferramenta de 
pesquisa para investigar mecanismos de resistência a 
inseticidas. Os inseticidas são mais comumente usados 
em estufas, bem como em campos para controle de po-
pulações de mosca-branca, porém a rápida evolução da 
resistência em moscas-brancas tornou ineficaz a maioria 
dos tratamentos com inseticidas. O RNAi possui potencial 
para resolver este problema, visando enzimas de desinto-
xicação na mosca-branca e aumentando a sensibilidade 
da mosca-branca aos inseticidas. Com isso, a combinação 
do controle químico e RNAi podem desenvolver uma 
estratégia de controle mais estável. Além de direcionar 
genes essenciais para a sobrevivência, o RNAi também 
pode ser usado no manejo de afídeos e mosca-branca, 
visando genes relacionados a processos metabólicos ou 
comportamentais destes insetos, por exemplo, genes que 
desempenham um papel no comportamento de busca 
do hospedeiro, genes relacionados a endossimbiontes 
no intestino da mosca-branca e genes relacionados a 
mecanismos de resistência a inseticidas (Yu et al., 2016; 
Dângelo et al., 2018; Grover et al., 2019). Em um estudo 
se utilizou uma estratégia indireta para reduzir a carga 
de Bean golden mosaic virus (BGMV) na mosca-branca. 
Para isso foi desenvolvido um feijão geneticamente mo-
dificado (GM) que é imune ao BGMV pelo silenciamen-
to do gene rep viral através de RNAi. Isso resultou em 
uma forte redução na quantidade de DNA de BGMV em 
moscas-brancas que se alimentam de plantas GM em 
comparação com insetos que se alimentam de plantas 
não-GM por um período de 4 (-52%) e 8 (−84%) dias 
(De Paula et al., 2015). 

	 Apesar da tecnologia de RNAi ser atual, já foi re-
latado o primeiro caso de população de lagarta-da-raiz do 

milho (Diabrotica virgifera virgifera) resistente ao dsRNA. 
A caracterização da eficiência do RNAi nesta população 
mostrou que o mecanismo de resistência foi relacionado 
à captação celular de dsRNA e que os insetos resistentes 
a RNA foram resistentes a todos os dsRNAs apesar disto, 
o estudo relatou que esta população resistente a RNAi 
ainda era suscetível a toxinas Bt, indicando que a agre-
gação de tecnologias podem ser benéficas para evitar o 
rápido desenvolvimento de resistência nas populações 
(Khajuria et al., 2018).

Considerações finais

	 A aplicação de tecnologias moleculares na inves-
tigação de interações vírus-vetor fornecerá maior ajuda 
no controle das doenças virais no futuro. As interações 
proteína-proteína entre os vírus das plantas e seus insetos 
vetores são uma interface molecular essencial que deter-
mina a aquisição em plantas hospedeiras infectadas e a 
transmissão para outros hospedeiros. A aparente especifi-
cidade na transmissão destas interações em ambos os vírus 
vegetais persistentes e não-persistentes abre caminhos 
para a interferência e controle das populações vetoriais, 
bem como a transmissão do vírus. A crescente aplicação 
de tecnologias tem o potencial de contribuir significati-
vamente para a identificação e validação de proteínas 
de insetos que interagem com os vírus. A tecnologia de 
RNAi que é uma alternativa promissora para a proteção 
de plantas contra a disseminação de doenças virais por 
pulgões e mosca-branca, porém, é importante aliar novas 
tecnologias com outras práticas de controle utilizadas no 
manejo integrado de pragas, pois as mutações genéticas 
em afídeos e mosca-branca podem desenvolver resistên-
cia nestes insetos tanto a inseticidas quanto inclusive a 
tecnologia de RNAi.
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