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Todos los organis-
mos Vivos poseen
un genoma, consti-
tuido por acido nu-
cleico, que codifica
las proteinas nece-
sarias para comple-
tar su ciclo vital e
interaccionar con el
medio ambiente.
Sin entrar en la dis-
quisicién mas o
menos filoséfica de
si los virus son o no
organismos vivos, lo que si puede afirmarse es
que la vida en la Tierra no puede imaginarse sin
la existencia de estos "sencillos" organismos. Los
virus poseen un genoma de acido desoxirribo-
nucleico (ADN) o acido ribonucleico (ARN) que
suele encapsidarse en una cubierta proteica
mas 0 menos compleja que en ocasiones con-
tiene componentes lipidicos. El tamafo del ge-
noma viral varia enormemente entre especies.
Asi, entre los genomas virales de menor tamafo
estan aquellos de los circovirus, que apenas
contienen dos mil nucleétidos y codifican sélo
dos proteinas. En el extremo opuesto, los recien-
temente descubiertos pandoravirus, con un ge-
noma de mas de 2.500.000 nucledtidos, codifi-
can mas de dos mil proteinas [16]. En general,
los virus de RNA poseen genomas de menor
tamano que los de DNA, en parte debido a que
su mayor tasa de error al replicarse los limita a
un tamano maximo por encima del cual la acu-
mulacién de mutaciones impediria su replica-
cion o los volveria poco competitivos. Para
compensar este fenédmeno, muchos virus de
RNA poseen genomas segmentados, reducien-
do asi la probabilidad de que una mutacién en
un componente genémico sea letal para el ge-
noma completo. En contraste, los genomas de
los virus de ADN suelen poseer un mayor tama-
Ao, asociado con una mayor fidelidad en su re-
plicacion. Sin embargo, algunos virus de ADN
escapan a esta regla y poseen un genoma de
pequeno tamafo, COMO NUMErosos virus con
genoma de ADN de cadena sencilla (ADN-cs).

La necesidad practica de compartimentar el
mundo viral en entidades que puedan ser dis-
tinguibles entre si, sobre las que exista un con-
senso por parte de los virdlogos, justifica el
desarrollo de un sistema de clasificacion viral. La
ultima taxonomia oficial publicada, que incluye
a todos los virus que infectan animales, plantas,
hongos, bacterias y arqueas, asi 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
unién 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 mas de 200 especies virales. La ma-
yoria de los begomovirus poseen un genoma
bipartito, compuesto por dos componentes,
ADN-A y ADN-B, de alrededor de 2700 nucleoti-
dos cada uno. El Unico componente de los be-
gomovirus monopartitos es homoélogo al ADN-
A. El pequeno tamano del genoma de estos vi-
rus es un paradigma de la economia utilizada
por los virus en general en cuanto a maximizar
la informacién genética utilizable a partir de la
secuencia disponible. Asi, varios de los genes
codificados en el genoma de los begomovirus
estan solapados, es decir, una misma secuencia
puede codificar distintas proteinas funcionales
dependiendo del marco de lectura escogido.

Numerosos begomovirus causan graves en-
fermedades emergentes que afectan a numero-
sos cultivos de enorme importancia econémica
como el tomate, la mandioca o el algodén [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 estan limitados al
floema de las plantas infectadas.

En los ultimos anos, el Laboratorio de Virolo-
gia del IHSM-UMA-CSIC ha estado involucrado
en una serie de proyectos conducentes a carac-
terizar nuevos begomovirus presentes tanto en
Espafia como en distintos paises de Latinoamé-
rica. La estrategia utilizada en la mayor parte de
los casos se ha basado en la técnica denomina-
da ampilificacién por circulo rodante (rolling cir-
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cle amplification, RCA) utilizando la ADN polime-
rasa del fago ®29 (Figura 1). Al contrario de
otras técnicas de amplificacion de acidos nuclei-
cos, como la reaccién en cadena de la polimera-
sa (polymerase chain reaction, PCR), la aplicacién
de la RCA no necesita de un conocimiento pre-
vio de la secuencia viral y ademas amplifica es-
pecificamente 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-
combinacion 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 afines) en Espafia y en Brasil, iii) cuatro
begomovirus bipartitos que producen graves
enfermedades en tomate, pimiento y judia en
Peru, 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 asi como los huéspedes donde fueron en-
contrados.

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

- El objetivo final de la linea de investi-
gacién de nuestro laboratorio es el control de

Huéspedes

naturales

Referencia

Bean white chlorosis mosaic virus judia Venezuela [3]
(BWCMV)
Bean yellow chlorosis virus judia Venezuela [3]
(BYCV)
Dalechampia chlorotic mosaic virus Dalechampia sp., Venezuela [2]
(DCMV) Boerhavia diffusa
Datura leaf distortion virus Datura stramonium Venezuela [2]
(DLDV)
Pepper leafroll virus pimiento, tomate, judia Peru [13]
(PepLRV)
Rhynchosia golden mosaic Havana virus Rhynchosia minima Cuba [5]
(RhGMHaV)
Rhynchosia rugose golden mosaic virus Rhynchosia minima Cuba [5]
(RhRGMV)
Sida yellow mottle virus Sida rhombifolia Cuba [6]
(SiYMoV)
Sweet potato leaf curl Canary virus batata Espana [10]
(SPLCCaV)
Sweet potato leaf curl Lanzarote virus batata Espafa [10]
(SPLCLaV)
Sweet potato leaf curl Sao Paulo virus batata Brasil 1]
(SPLCSPV)
Sweet potato leaf curl Spain virus batata, Ipomoea indica Espafia [10]
(SPLCESV)
Tomato leaf deformation virus tomate, Solanum Pera [11]
(ToLDeV) pennellii, Anoda

cristata, Tanacetum

parthenium
Tomato rugose yellow leaf curl virus tomate Uruguay [12]
(TOoRYLCV)
Tomato yellow leaf curl Axarquia virus tomate, Solanum Espana [71
(TYLCAXV) nigrum
Tomato yellow leaf curl Malaga virus tomate, judia Espafa [14]
(TYLCMaV)
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enfermedades virales, fundamentalmente aque-
llas transmitidas por mosca blanca, que causan
danos cuantiosos a la produccién horticola en
nuestro pais y muchos otros de las zonas calidas
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 eficiente y duradero. La caracteriza-
cién del genoma viral es basico para alcanzar
este objetivo.

+ La abundancia y diversidad de bego-
movirus presentes en especies silvestres subra-
yan el papel de la flora 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 Africa. Este puede ser el caso para algunos
de los nuevos begomovirus encontrados en es-
pecies silvestres.

de ADN-sc. La mayor parte de estos genomas
muestran huellas genéticas de intercambio de
fragmentos genémicos ocurridos en el pasado 'y,
en algunos casos, hemos demostrado que los
nuevos genomas poseen caracteristicas patolo-
gicas distintas de los virus parentales. También
hemos detectado posibles fendmenos 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 metagendémica ponen de manifies-
to que la diversidad de genomas que estamos
observando es sélo la punta del iceberg. Asi, en
muy diversos ambientes se han amplificado ge-
nomas virales de ADN-sc, unos totalmente des-
conocidos hasta el momento y otros con cierta
relacién con los geminivirus. Estos ambientes
incluyen algunas zonas que en principio son
poco favorables para la vida, como algunos la-
gos de la Antartida [9]. Sin duda, el nimero de

«  La caracterizacién de nuevos genomas
ha confirmado la extraordinaria frecuencia con
la que tiene lugar el fenédmeno de recombina-
cion en el mundo viral, sobre todo en los virus

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 nimero de bego-
movirus monopartitos que se asocian con mo-
léculas de ADN-sc que dependen de dichos vi-

da por determinar la posible influencia que es-
tos pequenos satélites, auténticos pardsitos de
parasitos, puedan tener sobre la acumulacion

rus para su replicacion y/o transmision, deno-
minados betasatélites y alfasatélites. Estas enti-
dades subvirales, con la mitad de tamafio de los
componentes gendmicos virales, codifican para
una proteina y en algunos casos modifican la
sintomatologia causada por el virus ayudante.
En nuestra busqueda de genomas de begomo-
virus en Latinoamérica hemos descubierto una
nueva clase de satélites mas pequenos aun, con
la mitad de tamafno de los betasatélites y los
alfasatélites, sin capacidad codificante [4]. Que-

viral o su papel
como determinan-
tes de patogenici-
dad.
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