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!!
Todos los organis-
mos vivos poseen 
un genoma, consti-
tuido por ácido nu-
cleico, que codi�ca 
las proteínas nece-
sarias para comple-
tar su ciclo vital e 
interaccionar con el 
medio ambiente. 
Sin entrar en la dis-
quis ic ión más o 
menos �losó�ca de 

si los virus son o no 
organismos vivos, lo que sí puede a�rmarse es 
que la vida en la Tierra no puede imaginarse sin 
la existencia de estos "sencillos" organismos. Los 
virus poseen un genoma de ácido desoxirribo-
nucleico (ADN) o ácido ribonucleico (ARN) que 
suele encapsidarse en una cubierta proteica 
más o menos compleja que en ocasiones con-
tiene componentes lipídicos. El tamaño del ge-
noma viral varía enormemente entre especies. 
Así, entre los genomas virales de menor tamaño 
están aquellos de los circovirus, que apenas 
contienen dos mil nucleótidos y codi�can sólo 
dos proteínas. En el extremo opuesto, los recien-
temente descubiertos pandoravirus, con un ge-
noma de más de 2.500.000 nucleótidos, codi�-
can más de dos mil proteínas [16]. En general, 
los virus de RNA poseen genomas de menor 
tamaño que los de DNA, en parte debido a que 
su mayor tasa de error al replicarse los limita a 
un tamaño máximo por encima del cual la acu-
mulación de mutaciones impediría su replica-
ción o los volvería poco competitivos. Para 
compensar este fenómeno, muchos virus de 
RNA poseen genomas segmentados, reducien-
do así la probabilidad de que una mutación en 
un componente genómico sea letal para el ge-
noma completo. En contraste, los genomas de 
los virus de ADN suelen poseer un mayor tama-
ño, asociado con una mayor �delidad en su re-
plicación. Sin embargo, algunos virus de ADN 
escapan a esta regla y poseen un genoma de 
pequeño tamaño, como numerosos virus con 
genoma de ADN de cadena sencilla (ADN-cs). !

!!
La necesidad práctica de compartimentar el 

mundo viral en entidades que puedan ser dis-
tinguibles entre sí, sobre las que exista un con-
senso por parte de los virólogos, justi�ca el 
desarrollo de un sistema de clasi�cación viral. La 
última taxonomía o�cial publicada, que incluye 
a todos los virus que infectan animales, plantas, 
hongos, bacterias y arqueas, así como a los vi-
roides, recoge 2284 especies de virus y viroides 
distribuidos en 349 géneros y 87 familias [8]. 
Una de estas familias, Geminiviridae, contiene 
virus con genoma circular de ADN-cs encapsi-
dado en viriones geminados formados por la 
unión de dos icosaedros incompletos. Existen 
siete géneros dentro de esta familia, de los cua-
les el género Begomovirus es el mayor con dife-
rencia, con más de 200 especies virales. La ma-
yoría de los begomovirus poseen un genoma 
bipartito, compuesto por dos componentes, 
ADN-A y ADN-B, de alrededor de 2700 nucleóti-
dos cada uno. El único componente de los be-
gomovirus monopartitos es homólogo al ADN-
A. El pequeño tamaño del genoma de estos vi-
rus es un paradigma de la economía utilizada 
por los virus en general en cuanto a maximizar 
la información genética utilizable a partir de la 
secuencia disponible. Así, varios de los genes 
codi�cados en el genoma de los begomovirus 
están solapados, es decir, una misma secuencia 
puede codi�car distintas proteínas funcionales 
dependiendo del marco de lectura escogido. 

Numerosos begomovirus causan graves en-
fermedades emergentes que afectan a numero-
sos cultivos de enorme importancia económica 
como el tomate, la mandioca o el algodón [15]. 
Los begomovirus se transmiten en la naturaleza 
por la mosca blanca (orden Hemiptera, familia 
Aleyrodidae) Bemisia tabaci de forma persistente 
y la mayor parte de ellos están limitados al 
�oema de las plantas infectadas. 

En los últimos años, el Laboratorio de Virolo-
gía del IHSM-UMA-CSIC ha estado involucrado 
en una serie de proyectos conducentes a carac-
terizar nuevos begomovirus presentes tanto en 
España como en distintos países de Latinoamé-
rica. La estrategia utilizada en la mayor parte de 
los casos se ha basado en la técnica denomina-
da ampli�cación por círculo rodante (rolling cir-
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cle ampli�cation, RCA) utilizando la ADN polime-
rasa del fago F29 (Figura 1). Al contrario de 
otras técnicas de ampli�cación de ácidos nuclei-
cos, como la reacción en cadena de la polimera-
sa (polymerase chain reaction, PCR), la aplicación 
de la RCA no necesita de un conocimiento pre-
vio de la secuencia viral y además ampli�ca es-
pecí�camente moléculas circulares de ADN-sc.  

 Como resultado de este trabajo, hemos 
logrado clonar y secuenciar aislados pertene-
cientes a numerosas nuevas especies de bego-
movirus, que incluyen: i) dos begomovirus mo-
nopartitos originados como resultado de la re-
combinación entre especies del complejo del 
rizado amarillo del tomate (virus de la cuchara) 
previamente presentes en el sur peninsular, ii) 
cuatro sweepovirus (un grupo particular de be-
gomovirus monopartitos que infecta batata y 

especies a�nes) en España y en Brasil, iii) cuatro 
begomovirus bipartitos que producen graves 
enfermedades en tomate, pimiento y judía en 
Perú, Uruguay y Venezuela y iv) cinco begomo-
virus bipartitos que infectan especies silvestres 
en Cuba y Venezuela. Para algunos de estos 
nuevos virus hemos obtenido clones infectivos 
que han permitido demostrar los postulados de 
Koch para las enfermedades observadas en 
campo. La Tabla 1 recoge los nombres de estos 
virus así como los huéspedes donde fueron en-
contrados. 

 Los resultados, conclusiones e impli-
caciones de estos proyectos de secuenciación 
de nuevos geminivirus pueden resumirse en los 
puntos que se resumen a continuación.   

• El objetivo �nal de la línea de investi-
gación de nuestro laboratorio es el control de 

Vol.7 | Nº   150-Monográfico

148

MONOGRAFÍA CAZADORES DE GENOMAS!



Monografía 2- 2014

enfermedades virales, fundamentalmente aque-
llas transmitidas por mosca blanca, que causan 
daños cuantiosos a la producción hortícola en 
nuestro país y muchos otros de las zonas cálidas 
y templadas del mundo. Conocer al enemigo y 
determinar las armas con las que cuenta es un 
paso inicial imprescindible para tener éxito en 
su control e�ciente y duradero. La caracteriza-
ción del genoma viral es básico para alcanzar 
este objetivo. 

• La abundancia y diversidad de bego-
movirus presentes en especies silvestres subra-
yan el papel de la �ora silvestre como huésped 
alternativo para virus que pueden atacar asi-
mismo a especies cultivadas. Se conocen nume-
rosos casos de begomovirus originarios de es-
pecies silvestres que han colonizado cultivos 
como el tomate en América y Asia o la mandio-
ca en África. Éste puede ser el caso para algunos 
de los nuevos begomovirus encontrados en es-
pecies silvestres.  

• La caracterización de nuevos genomas 
ha con�rmado la extraordinaria frecuencia con 
la que tiene lugar el fenómeno de recombina-
ción en el mundo viral, sobre todo en los virus 

de ADN-sc. La mayor parte de estos genomas 
muestran huellas genéticas de intercambio de 
fragmentos genómicos ocurridos en el pasado y, 
en algunos casos, hemos demostrado que los 
nuevos genomas poseen características patoló-
gicas distintas de los virus parentales. También 
hemos detectado posibles fenómenos de trans-
ferencia horizontal de genes (horizontal gene 
transfer, HGT) entre el genoma viral y el genoma 
del huésped. 

• Nuestros resultados, junto con estudios 
recientes de metagenómica ponen de mani�es-
to que la diversidad de genomas que estamos 
observando es sólo la punta del iceberg. Así, en 
muy diversos ambientes se han ampli�cado ge-
nomas virales de ADN-sc, unos totalmente des-
conocidos hasta el momento y otros con cierta 
relación con los geminivirus. Estos ambientes 
incluyen algunas zonas que en principio son 
poco favorables para la vida, como algunos la-
gos de la Antártida [9]. Sin duda, el número de 

especies/géneros/familias de virus con genoma 
circular de ADNsc que queda por descubrir es 
muy elevado.  
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• Se conoce un buen número de bego-
movirus monopartitos que se asocian con mo-
léculas de ADN-sc que dependen de dichos vi-
rus para su replicación y/o transmisión, deno-
minados betasatélites y alfasatélites. Estas enti-
dades subvirales, con la mitad de tamaño de los 
componentes genómicos virales, codi�can para 
una proteína y en algunos casos modi�can la 
sintomatología causada por el virus ayudante. 
En nuestra búsqueda de genomas de begomo-
virus en Latinoamérica hemos descubierto una 
nueva clase de satélites más pequeños aún, con 
la mitad de tamaño de los betasatélites y los 
alfasatélites, sin capacidad codi�cante [4]. Que-

da por determinar la posible in�uencia que es-
tos pequeños satélites, auténticos parásitos de 
parásitos, puedan tener sobre la acumulación 
viral o su papel 
como determinan-
tes de patogenici-
dad. !!!!!!!!
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