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SUMMARY

Background: The Potyvirus Papaya ringspot virus type P (PRSV-p) causes the papaya (Carica papaya L.)
ringspot disease, which causes damage to the plantations of this crop. In regions where there is movement of
plant material and continuous production processes, there is greater genetic variability of this virus; such is the
case of the State of Veracruz, Mexico, one of the main papaya producers in the country. Objective: To analyze
the genetic variability of isolates of PRSV-p, present in commercial papaya plantations in the central zone of
the State of Veracruz. Methodology: Leaves with differential symptoms of the disease were collected. The
capsid protein (CP) coding region was amplified by RT-PCR to confirm the identity of the virus. The sequences
obtained were analyzed, aligned and a phylogenetic tree was obtained. Results: The presence of PRSV-p was
confirmed by RT-PCR. Through sequence analysis, high diversity was observed in the first 50 amino acids
encoded in the N-terminal region of CP. In the phylogenetic tree, three viral genetic groups were obtained. The
largest conserved sites of interest (even the WCIEN box and QMKAAA) were found near the C-terminal region
of the CP. 100% homology was observed in the central and C-terminal region of the Ver75Co isolate, with
respect to the consensus sequence. Implications: The results show the genetic diversity of the virus in the
central zone of the state of Veracruz, which will allow genetic modifications to improve resistance in papaya
plants. Conclusions: There is genetic variability of PRSV-p in Veracruz, there are conserved sites of interest
(WCIEN and QMKAAA) and changes in the N-terminal region, which includes the EK repetitive region and
the DAG codon. These changes may be a genetic characteristic of the virus for adaptation. The Ver75Co isolate
may be the point of change that gives rise to the other isolates of this work. The phylogenetic tree shows a
single genetic group of the virus, which is distributed in three different clades.
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RESUMEN
Antecedentes: El Potyvirus Papaya ringspot virus tipo P (PRSV-p) ocasiona la enfermedad de la mancha
anular del papayo (Carica papaya L.) la cual provoca dafios en las plantaciones de este cultivo. En regiones
donde hay movimiento de material vegetal y procesos de produccién continua, existe mayor variabilidad
genética de este virus; tal es el caso del estado de Veracruz, México, uno de los principales productores de
papaya en el pais. Objetivo: Analizar la variabilidad genética de aislados de PRSV-p, presente en plantaciones
comerciales de papayo en la zona centro del estado de Veracruz. Metodologia: Se realizaron colectas de hojas
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con sintomas diferenciales de la enfermedad. Se amplifico la region que codifica la proteina de la capside (CP)
mediante RT-PCR para confirmar la identidad del virus. Las secuencias obtenidas se analizaron, se alinearon y
se obtuvo un arbol filogenético. Resultados: Se confirmé la presencia de PRSV-p a través de RT-PCR.
Mediante el analisis de secuencias, se observo alta diversidad en los primeros 50 aminoacidos codificados en
la region N-terminal de la CP. Se obtuvieron tres grupos genéticos virales en el arbol filogenético. Se
encontraron sitios conservados de interés (incluida la caja WCIEN y QMKAAA), los de mayor tamafio, cerca
de la region C-terminal de la CP. Se observé 100% de homologia en la region central y C-terminal del aislado
Ver75Co, respecto a la secuencia consenso. Implicaciones: Los resultados muestran la diversidad genética del
virus en la zona central del estado de Veracruz, los cuales permitiran realizar modificaciones genéticas para
mejorar la resistencia en plantas de papaya. Conclusion: Existe variabilidad genética de PRSV-p en Veracruz,
se encuentran sitios conservados de interés (WCIEN y QMKAAA) y cambios en la region N-terminal, lo que
incluye la region repetitiva EK y el codén DAG. Estos cambios pueden ser una caracteristica genética del virus
para la adaptacion. El aislado Ver75Co, puede ser el punto de cambio que da origen a los otros aislados de este
trabajo. El arbol filogenético muestra un solo grupo genético del virus, el cual esta distribuido en tres clados
distintos.

Palabras clave: analisis de secuencias; capside viral; Carica papaya; filogenia; Papaya ringspot virus.

INTRODUCCION

La produccion de papaya (Carica papaya L.) es
afectada por la mancha anular del papayo, principal
enfermedad para este cultivo en el mundo,
ocasionada por Papaya ringspot virus raza tipo P
(PRSV-p) (Chandrashekar et al., 2015). Este
agente infeccioso es transmitido por diferentes
especies de afidos (familia Aphididae del orden
Hemiptera), esenciales en la propagacion del
patégeno e incidencia de la enfermedad
(BermlUdez-Guzman et al., 2017). ElI PRSV-p
pertenece a la familia Potyviridae, sus particulas
son flexibles y filamentosas, de 700 a 900 nm de
longitud y 12 nm de ancho. Su genoma es de ARN
monocatenario de polaridad positiva, de alrededor
de 10,000 nucledétidos de longitud y cuenta con una
cola poli(A) en el extremo 3° (Kumar et al., 2019).
La regién central del genoma del PRSV-p es
altamente conservada, mientras que la region N-
terminal es mas variable (Ortiz-Rojas, 2015). La
acumulacién de mutaciones, los procesos de
seleccion natural y el movimiento a larga distancia
en estructuras de las plantas donde los
plasmodesmos son limitados, son factores que
incrementan la diversidad genética (Chaves-
Bedoya et al., 2015). Es importante sefialar que los
potyvirus se han utilizado como herramienta para
explicar cémo las especies de virus en plantas no
son una poblacién uniforme y acumulan una gran
cantidad de variacion fenotipica y genética. Por
ello, han surgido diferentes términos, tales como
razas (ejemplo PRSV-P, PRSV-W), variantes
virales y aislados virales. Se entiende a este Gltimo
como material experimental correspondiente a una
instancia de un virus, el cual que puede diferir 0 no
(Hull, 2014). En los virus la variacion genética es
generada, entre otros factores, por mutaciones de
origen diverso, errores que ocurren durante la

replicacion del genoma viral y procesos de
adaptacion y recombinacion (Aday-Diaz et al.,
2020). Ademas, la insercion de nuevas moléculas
de &cido nucleico puede traer consigo un cambio en
la dispersion y patogenicidad, lo cual puede
constituir otra fuente de variacion genética (Hamim
etal., 2018). La proteina CP participa en la funcién
de la encapsidacion del RNA, en el proceso de
transmision por vectores, en el movimiento de
célula a célula y en su patogenicidad (Weber y
Bujarski, 2015). Adicionalmente, la variabilidad
genética del PRSV-p esta relacionada con los
diferentes sitios geograficos donde se desarrolla el
cultivo, esto influye en la conformacion estructural
de la cépside viral, la cual participa en el proceso
de transmision y puede influir en la evolucion del
patdgeno (Garcia-Viera et al., 2018). En regiones
donde el papayo es altamente cultivado se presenta
mayor variabilidad genética del virus, asociada con
el movimiento de material vegetal (Cabrera-
Mederos et al., 2019). El estudio de la variabilidad
genética del PRSV-p es importante para el
desarrollo de estrategias de control asociadas a la
interaccion virus-vector-planta (Dietzgen et al.,
2016). Por lo tanto, se planteé como objetivo
analizar la variabilidad genética de aislados de
PRSV-p, presente en plantaciones comerciales de
papayo en la zona centro del estado de Veracruz,
México.

MATERIALES Y METODOS

Se colectaron hojas sintomaticas en huertas de
papayo ubicadas en los municipios de La Antigua,
Cotaxtla, Tlalixcoyan y Tierra Blanca,
pertenecientes a Veracruz, México. Las hojas
sintomaticas se transportaron dentro de una hielera
con gel refrigerante. Posteriormente, éstas se
clasificaron de acuerdo a los sintomas diferenciales
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de la enfermedad, por lo que se obtuvieron cinco
aislados distintos, identificados con la siguiente
nomenclatura: C1Cot4, C3Antl, C4Ant14, C5TB1
y C6Tla3. Ademas, se utiliz6 como control positivo
el aislado TJamb54, el cual se caracterizo
anteriormente y fue obtenido de una parcela de
papayo ubicada en Jamapa, Veracruz.

En condiciones de invernadero se tomé una hoja de
cada aislado para inocular plantas de papayo sanas
de manera mecéanica con carborundum (Sésol-
Reyes et al., 2020). Una vez que aparecieron los
primeros sintomas, se tomé una hoja y se almacend
a -20 °C, hasta su andlisis a través de RT-PCR. La
extraccion de acidos nucleicos se realizé con el
equipo de extraccion rapida Quick-RNA MiniPrep
de la marca Zymo Research® y se siguieron las
especificaciones del fabricante. Para amplificar el
gen que codifica para la proteina de la c&pside (CP),
se utilizaron los siguientes primers: 3F 5’
GACCATGGTCCTAGAATGAAGCTGTGGAT

G 3 y 11R 3
TTTTTTTTCTCTCATTCTAAGAGGCTC 5
(Noa-Carrazana et al., 2006). La RT-PCR se
realizé en un termociclador Multigene Labnet® con
la mezcla de reaccion de Promega RT-PCR
System®, con el siguiente programa: un ciclo de 45
min a 45 °C, un ciclo de 2 min a 94 °C, 40 ciclos
de30sa94°C,1mina60°Cy2mina68 °C;y
un ciclo de extension final de 7 min a 68 °C. La
electroforesis se llevd a cabo en gel de agarosa en
tampon TAE al 1%. Para la purificacion de las
bandas amplificadas se utiliz6 el equipo de
purificacion ZR Sequencing Clean-up Kit de Zymo
Research®. La secuenciacion se realizd con el
equipo Applied Biosystems Genetic Analyzer
3130® que emplea la técnica de Sanger y tecnologia
capilar, en el Instituto Potosino de Investigacién
Cientifica y Tecnoldgica, A.C., México. Las
secuencias obtenidas se editaron con el programa
BioEdit® version 7.1 y se compararon con las
registradas en la plataforma GenBank®. Se utilizd
el mismo programa para realizar los alineamientos
de los aminodcidos con la secuencia consenso,
posteriormente se hizo un andlisis de entropia (HX)
para observar la diversidad de las secuencias y la
determinacion de las regiones conservadas. En el
programa MEGA® version 7.0, se realizé el anélisis
filogenético Neighbor-joining (N-J) utilizando las
secuencias obtenidas en este estudio y 12
reportadas previamente en Veracruz (Noa-
Carrazana et al., 2006). Finalmente, se realizd un
analisis de las distancias entre los grupos genéticos
obtenidos, se consideré como un grupo a cada uno
de los clados formados en el arbol de filogenia.

Sésol-Reyes et al., 2022

RESULTADOS Y DISCUSION

Los amplicones positivos derivados de la RT-PCR
mostraron de 96 a 98% de identidad con aislados
de PRSV-p previamente descritos por Noa-
Carrazana et al. (2006). El tamafio de estos
amplicones fue de 1,071 pares de bases,
correspondientes al gen de la proteina de la capside
(CP) y a un fragmento parcial de la region 3° no
traducida (3° UTR) (Noa-Carrazana et al., 2007).

A los 43 dias posteriores a la inoculacion (dpi)
mecénica, se observaron sintomas diferenciales de
la enfermedad, los cuales se manifestaron en las
plantas de la siguiente manera: C1Cot4, manchas
cloréticas en las zonas apicales de la hoja; C3Ant1,
epinastia; C4Antl4, hojas arrepolladas; C5TB1,
clorosis en zonas apicales de la hoja,
arrepollamiento y hojas filiformes; C6Tla3, severa
filiformidad. Las diferencias en sintomatologia
pudieron derivarse de la variabilidad genética de
PRSV-p y su carga viral (S6sol-Reyes et al., 2020;
Ordaz-Pérez et al., 2017).

Las secuencias de los aislados con los que se
inocularon las plantas se incluyeron en GenBank
con su respectivo nimero de accesion como sigue:
ClCot4 (MT922010), C3Antl (MT922006),
C4Ant14 (MT922007), C5TB1 (MT922008),
C6Tla3 (MT922009); asi como la secuencia testigo
TJamb54 (MT922011). Todas las secuencias
correspondientes a la proteina de la cépside (CP)
tuvieron una longitud de 858 nucledtidos y 286
aminodcidos hasta el codén de terminacion (TGA).
Batenson et al. (2002), al analizar 93 secuencias de
PRSV, observaron que la region correspondiente a
la CP contuvo de 840 a 870 nucledtidos, lo cual se
encuentra en el rango de nucleétidos de las
secuencias de CP amplificadas en este trabajo.

Al comparar las secuencias, se observd mayor
variabilidad entre los primeros 50 aminoacidos
codificados para la CP en el extremo N-terminal
(Figura 1). Akhter et al. (2013) reportaron que las
variaciones en la CP se encuentran en los primeros
50 aminoacidos de la regién N-terminal, similar a
los resultados de este estudio; adicionalmente, Lu
et al. (2008) sugirieron posibles inserciones vy
deleciones de nuclettidos que dan origen parcial a
esta variacion. Shukla et al. (1988) mostraron que
los extremos N-terminal y C-terminal se
encuentran expuestos en la superficie de la
particula viral, es decir, no tienen una funcién en la
estabilidad estructural de los viriones. Sin
embargo, la alta conservacién en la region C-
terminal sugiere que, esta region, participa en una
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Figura 1. Andlisis de la entropia (Hx) de la secuencia de nucleétidos de la regién CP como inferencia indirecta
de la diversidad entre seis aislados de PRSV-p colectados de plantas de papayo sintomaticas en la zona centro

del estado de Veracruz.

funcion importante para el virus, por lo cual no
puede tolerar gran variabilidad en la secuencia de
aminodcidos, lo cual explica la menor variabilidad
observada.

En los cinco aislados de este trabajo y el testigo, se
encontraron cinco regiones conservadas (Tabla 1),
la de mayor tamafio en el extremo C-terminal. Estas
regiones podrian ser utilizadas para realizar
modificaciones genéticas y establecer resistencia
en plantas de papaya, al introducirlas en el genoma
de las plantas y promover su inmunizacién
mediante la formacion de capsides que
encapsularian al virus antes de entrar a la célula
(Kumari et al., 2015). Sultana et al. (2020)
reportaron que la parte C-terminal se encuentra mas
conservada que la regién N-terminal, por lo cual
deberia utilizarse para obtener plantas transgénicas,
como lo sugieren Rodriguez et al. (2014). Ademas,
los sitios conservados se comparten entre las
muestras reportadas, por lo que, al buscar generar
resistencia a partir de ellos, podria resultar eficiente
independientemente de la diversidad genética de
PRSV-p de la zona centro de Veracruz, tal como
mencionaron Kalam et al. (2014), la resistencia de

amplio espectro contra el virus depende de la
homologia de los transgenes y la divergencia
genética del virus.

Con las secuencias obtenidas se realizaron
alineamientos para observar su homologia y los
cambios que existen entre los aminoacidos que
codifican la CP, debido a que esta proteina es la
maés utilizada en estudios de variabilidad genética
(Hamdy and El-Aziz, 2020). En la Figura 2 se
observa que en el extremo N-terminal existe mayor
diversidad al presentar cambios en los
aminodcidos, los cuales involucran al triplete DAG
(Acido Aspértico-Alanina-Glicina) y una region
EK (Acido-Glutamico-Lisina). Revers and Garcia
(2015) y Valli et al. (2018) mencionaron que la caja
DAG esta involucrada con el proceso de
transmision por afidos, lo que coincide con Mishra
et al. (2014) quienes reportaron que los cambios o
mutaciones en este codén se relacionan con la
pérdida de transmision por este tipo de vectores. Al
igual que Duterme et al. (1996) y Aleméan-
Verdaguer et al. (1997) al observar que se afect el
proceso de transmisién del portyvirus YMV (virus
del mosaico del fiame) al ser modificado el codon

Tabla 1. Regiones conservadas de los aislados de PRSV-p de la zona centro de Veracruz, México.

Region Posicion Aminoacidos

1 (N-terminal) 78-97 IKGKTVLNLNHLLQYNPQQI

2 (Central) 125-159 NEMQVMLNGLMVWCIENGTSPDISGVWVMMDGETQ
3 (Central) 161-190 EYPIKPLIEHATPSFRQIMAHFSNAAEAYI

4 (C-terminal) 192- 232
5 (C-terminal 249-285

KRNATERYMPRYGIKRNLTDISLARYAFDFYEVNSKTPDRA
RRMFGMDGSVSNKEENTERHTVEDVNRDMHSLLGMRN
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Figura 2. Allneamlento correspondiente a Ias secuencias de Ia protema de Ia capside (CP) de seis alslados de
PRSV-p. Se muestra la regiéon N-terminal con mayor variacion en los primeros 50 aminoacidos. En el recuadro
rojo se enmarcan los cambios en los aminoacidos que involucran al triplete DAG, a excepcién de TJamb4 y

C6Tla3.

DAG. Por su parte, con Lacomme et al. (2017)
reportaron que en estudios de mutagénesis
realizados en la regién N-terminal de la proteina
CP de otros virus no persistentes se demostro que
los aminodcidos en las proximidades del motivo
DAG influyen en la eficiencia de transmision de los
&fidos. Por el contrario, Jain et al. (1998)
caracterizaron la CP de un aislado de PRSV-w, el
cual presentd el triplete DAG; sin embargo, al ser
remplazado por DAD en PRSV-p, la transmision
no se afectd. Esto coincide con Medina-Selguero et
al. (2021), quienes reportaron que en estudios
recientes de potyvirus se encontré que la region que
rodea al codon DAG es hipervariable, lo que podria
implicar una caracteristica genética de adaptacion
para lograr la transmision a diferentes hospedantes
y vectores. En nuestro trabajo se encontraron
cambios en el triplete DAG, a pesar de ello, se
lograron realizar transmisiones por medio de afidos
(datos no publicados), lo cual sugiere que esta caja
podria tener un papel secundario en el proceso de
transmision.

Los cambios en los aminoacidos de las secuencias
obtenidas también involucran sitios con
repeticiones EK, a la cual no se le conoce una
funcion biologica determinada (Zambrana-
Echevarria et al., 2016). Por su parte Wu et al.
(2018), reportaron cambios en la zona repetitiva
EK y observaron conservados los motivos WCIEN
y QMKAAA. Por su parte, Rodriguez et al. (2014)
encontraron que en muestras de PRSV-p de Brasil
y Cuba estaban conservadas las cajas WCIEN y
QMKAAA, los cuales podrian estar involucrados
en el proceso de transmision por afidos. Dichos
aminodcidos se encontraron en las secuencias de
este trabajo, lo cual, coincide con lo reportado por
Sanchez-Noriega et al. (2017) al encontrar dichas
proteinas en muestras de PRSV-p de Jalisco y
Michoacéan, México, asi como por Jun-Ya et al.
(2007), quienes tambien observaron la presencia de

WCIEN y QMKAAA en aislados de China y
Medina-Selguero et al., (2021) de Ecuador.
Zambrana-Echevarria et al. (2016), informaron que
el motivo WCIEN esta ubicado en la region central
y QMKAAA en C-terminal, ambas cajas se
encuentran en la capside viral de diversos potyvirus
y muestran mayor grado de conservacion que la N-
terminal.

Al realizar el andlisis de variacién del genoma de
PVY, Gadhave et al. (2020), revelaron que los
potyvirus contienen areas fijas hipervariables en el
genoma, las cuales proporcionan robustez
mutacional a los potyvirus, sin embargo, se cree
que estan involucradas en la adaptacion al
hospedante y algunas en la transmisién por afidos,
tales como CP y HC-Pro.

La Tabla 2 muestra el porcentaje de identidad de
aminoacidos que conforman la CP de PRSV-p. Se
puede observar que las zonas que presentan mayor
identidad a la secuencia consenso, establecida en
este trabajo, son la region centro (de 88 a 100%) y
C-terminal (de 92 a 100%), mientras que para la
region N-terminal, se encontré en un rango de
72.16 a 87.62%. Para el caso de, los aislados de
Cotaxtla registrados por Noa-Carrazana et al.
(2007), presentan una identidad mayor al 98%. La
muestra Ver75Co mostrd 100% de identidad en las
regiones mencionadas, lo cual permite suponer que
pudo ser el punto de cambio para los aislados
registrados en este trabajo. Tal como mencionaron
Choi et al. (2001), la variabilidad genética depende
del tamafio efectivo de la poblacion, el cual es el
namero de particulas virales que daran origen a una
infeccion en el hospedante, es decir, del nimero
total de particulas de una poblacién, solo causaran
infeccion las que puedan ser transmitidas por
afidos, lo que representa un cuello de botella
genético que ocurre en la naturaleza. Por lo tanto,
en sitios de mayor produccién y movimiento vegetal
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Tabla 2. Porcentaje de identidad de aminoacidos de la proteina de la capside de aislados de PRSV-p del
centro de Veracruz respecto a la secuencia consenso de este trabajo. Secuencias de referencia marcadas
con asterisco (*), secuencias de este trabajo marcadas con el simbolo (+).

Nombre . Region . Numero de accesion del GenBank
. N-Terminal C-Terminal
del aislado central
C3Antl 81.44% 100% 100% MT922006+
C4Antl14 79.38% 100% 98.93% MT922007+
C5TB1 87.62% 95.6% 97.87% MT922008+
C6Tla3 80.41% 97.8% 97.87% MT922009+
ClCot4 82.47% 98.9% 98.93% MT922010+
TJam54 81.44% 100% 100% MT922011+
Ver51TB 78.35% 97.8% 98.93% AJ012649*
Ver41PO 79.38% 97.8% 98.93% AY231130*
Ver67Co 78.35% 97.8% 98.93% AF319507*
Verl6Ca 79.38% 97.8% 96.80% AF319506*
Ver2Ac 79.38% 97.8% 100% AF319505*
Ver42PO 79.38% 97.8% 98.93% AJ012099*
Ver65Co 80.41% 98.9% 98.93% AF319497*
Ver74Co 81.44% 98.9% 100% DQ008448*
Ver72Co 80.41% 98.9% 98.93% DQ008446*
Ver73Co 80.41% 98.9% 98.93% DQ008447*
CpT-30 72.16% 96.7% 96.80% AY017190*
Ver75Co 82.47% 100% 100% DQ008449*

existe mas posibilidad de que ocurran interacciones
virus-vector-planta (Gadhave et al., 2019). Esto
coincide con Aday-Diaz et al. (2020) ya que al
realizar analisis de la CP de PRSV-p del continente
americano observaron que la diversidad genética
aumentd cuando comenzé la implementacion
extensiva de papayo.

La Figura 3 muestra la filogenia de PRSV-p en
Veracruz, con tres clados bien definidos y un grupo
externo utilizado para enraizar el &rbol filogenético
(CpT-30), donde los aislados colectados en este
trabajo tienen una relacién mas estrecha con
aquellos previamente colectados en Cotaxtla y
caracterizados por Noa-Carrazana et al. (2006).
Estos autores reportaron cinco grupos genéticos de
PRSV-p en México, los cuales se distribuyen en la
costa del Pacifico, la costa del Golfo, la peninsula
de Yucatén, la regién Occidental del Pacifico y
algunas regiones productoras de papayo en
Veracruz. Este hallazgo se atribuye a lo que Ali y
Roosinck (2008) Ilamaron efecto fundador, donde
una nueva poblacion infecciosa inicia a partir de
ciertos grupos genéticos elegidos al azar de la
poblacién madre. Por otro lado, la muestra
TJamb54, utilizada como testigo y caracterizada
previamente, mostr6 mayor relacion con las
provenientes de Cotaxtla presentes en el GenBank,
que con los caracterizados en este ensayo.
También, se encontré mayor asociacion entre los

aislados C5TB1-C3Antl y C1Cot4-C4Antl4-
C6TIa30.

A partir de la construccion del arbol filogenético se
obtuvieron tres clados diferenciales y uno externo,
los cuales se utilizaron para realizar analisis de
distancia entre grupos genéticos de PRSV-p del
centro de Veracruz (Tabla 3). En ambos casos, se
observé que existe mayor identidad entre G2
(Ver75Co, Ver 73, Ver 72, Ver74Co, TJamb54 y
Ver65) y G1 (, C3Antl, ClCot4, 2 C5TBl y
C4Antl4, C6Tla3). Lo cual sugiere que dichos
aislados  pudieron  derivarse de algunos
provenientes de Cotaxtla, debido al movimiento de
planta de un sitio a otro y la rapida dispersién de
los afidos (Dos Santos et al., 2016). Lo anterior es
posible debido a que las muestras reportadas en
este trabajo pertenecen a la region productora de
papayo de Veracruz, por lo que comparten
vecindad geografica, tal como mencionaron Zhao
et al. (2016), los cambios en los nucledtidos se
producen por deriva génica y seleccién,
influenciada por movimientos demogréficos de
material vegetal. Cabe mencionar que TJam54 se
caracterizd con dos afios de anterioridad, lo que
explica su estrecha relacion con los aislados del
grupo 2. La poca diversidad del virus podria verse
reflejada en las funciones que realiza la capside
viral, tales como la transmisién por afidos, la
encapsidacién del ARN viral, el silenciamiento del
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ARN, la infectividad, patogenicidad, expresion de
sintomas, movimiento sistémico y movimiento de
célula a célula (Weber y Bujarski, 2015).
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Figura 3. Arbol filogenético Neighbo'r'—J*oining- (N-J), que representa’ tas distancias filogenéticas de las
secuencias de la proteina de la capside de los aislados estudiados y el testigo, comparado con otras secuencias
de Veracruz depositadas en el GenBank. Entre paréntesis se indica el nimero de accesion correspondiente. Se
muestran los porcentajes en valores bootstrap de 1000 réplicas. Los aislados dentro de la linea punteada color
verde corresponden al grupo 1 (G1), las de color naranja al grupo 2 (G2), las de color azul al grupo 3 (G3), y
en color rojo el grupo externo (GE)

Tabla 3. Analisis de distancia de nucledtidos entre los principales grupos genéticos de PRSV-p del estado
de Veracruz, realizado con el método de maximum composite likehood (MCL). (Grupo 1: C5TB1,
C3Antl, Ci1Cot4, C4Antl4 y C6Tla3; Grupo 2: Ver75Co, Ver73Co, Ver72Co, Ver74Co, TJamb4 y
Ver65Co; Grupo 3: Ver42PO, Ver2Ac, Verl6Ca, Ver67Co, Ver41PO y Ver51TB; grupo externo: CpT-
30).

Grupo 1 Grupo 2 Grupo 3 Grupo externo
Grupo 1
Grupo 2 0.060
Grupo 3 0.102 0.054
Grupo externo 0.121 0.077 0.075
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CONCLUSIONES

Existe variabilidad genética en los 5 aislados y el
testigo de PRSV-p analizados de Veracruz. La
region N-terminal de la secuencia codificante para
la capside proteica del patégeno, presenta alta
diversidad en los primeros 50 aminoacidos, con
cambios en la region repetitiva EK y en el codon
DAG, lo cual puede ser una caracteristica genética
para la adaptacion del agente causal. En las
secuencias del virus obtenidas en este trabajo se
encuentra conservado el motivo WCIEN, el cual se
ubica en la posicién 137 de la region central de la
proteina de la capside. Ademas, en cuatro de los
cinco aislados y el testigo, los aminoacidos
QMKAAA estan conservados cerca de la region C-
terminal, en la posicion 238. En el aislado C5TB1,
donde no esté& conservado se presenta la sustitucién
de una valina por una alanina. Dichos amino4cidos
pueden estar involucrados en la transmision por
vectores.

El aislado Ver75Co tiene un 100% de homologia
en la region central y C-terminal de la secuencia
consenso, lo que indica que puede ser el punto de
cambio que da origen a los aislados de este trabajo.
El arbol de filogenia muestra que los aislados
pertenecen a un mismo grupo genético; sin
embargo, se distribuyen en tres clados distintos.
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