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ARTICULO DE INVESTIGACION

Primer reporte de un begomovirus presente en maracuya amarillo
[Passiflora edulis f. flavicarpa (Degener)] en Valle del Cauca,
Colombia

First report of a begomovirus presents in yellow passionfruit [Passiflora
edulis f. flavicarpa (Degene)] in Valle del Cauca, Colombia
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Resumen

El maracuya amarillo es un cultivo de importancia econémica para el Valle del Cauca, pero en los dltimos afos ha pre-
sentado una reduccion de hasta un 80% en la produccién debido a problemas virales. El objetivo del presente trabajo fue
detectar y caracterizar parcialmente begomovirus que podrian estar afectando los cultivos de maracuya amarillo localiza-
dos en dos zonas productoras del Valle del Cauca (La Unién y Palmira). Se colectaron hojas de maracuya con sintomas
tipicos de enfermedad viral, se purificé su DNA genémico y se detecto la presencia de begomovirus bipartitas mediante
PCR empleando cebadores especificos para el componente A y B, respectivamente. Cinco fragmentos de DNA correspon-
dientes al genoma geminiviral A y B, fueron clonados, secuenciados y analizados con herramientas bioinformaticas. Los
resultados evidencian por primera vez en Colombia de la presencia de un begomovirus en maracuya amarillo. El andlisis
de la secuencias de nucleétidos indica que este begomovirus estd mdas relacionado con el virus del mosaico enano del frijol,
un geminivirus que afecta frijol en Colombia, y no con el virus de la distorsién severa de la hoja de maracuy4, el cual se
report6 afectando maracuyd amarillo en Brasil. A la fecha, este resultado constituiria el primer reporte de un begomovirus
(perteneciente a la familia Geminiviridae) que afecta maracuya amarillo en Colombia y que podria ser diferente de otros
begomovirus previamente reportados a nivel mundial afectando este cultivo.

Palabras clave: Geminivirus, Passiflora edulis f. flavicarpa, PSLDV.

Abstract

The yellow passion fruit is a crop of economic importance to the Valle del Cauca, but in recent years has been a reduction
of up to 80% in production due to viral problems. The aim of this study was to detect and characterize partially begomovi-
rus that could be affecting crops of yellow passionfruit located in two growing areas of the Valle del Cauca (La Union and
Palmira). Passionfruit leaves with typical symptoms of viral disease were collected, purified genomic DNA and its bipartite
begomovirus were detected by PCR using primers specific for component A and B, respectively. Five DNA fragments co-
rresponding to geminiviral A and B genome were cloned, sequenced and analyzed with bioinformatics tools. The results
show for the first time in Colombia the presence of a begomovirus in yellow passionfruit. The analysis of the nucleotide
sequences indicates that this begomovirus is more related to bean BDMYV, a geminivirus affecting beans in Colombia, not
PSLDV, which was reported affecting yellow passionfruit in Brazil. To date, this result would be the first report of a bego-
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movirus (belonging to the family Geminiviridae) affecting yellow passion fruit in Colombia, and that might be different from
other begomovirus previously reported worldwide affecting this crop.

Key words: Geminivirus, Passiflora edulis f. flavicarpa, PSLDV.

Recibido: marzo 10 de 2016

Introduccién

La familia Passifloraceae presenta 18 géneros y alrede-
dor de 660 especies (Holm-Nielsen et al., 1988). Los
principales productores a nivel mundial son Brasil,
Ecuador, Colombia y Pert con aproximadamente 745
000 t/ano (Passionfruit, 2015). En Colombia, el género
Passiflora presenta 170 especies (Ocampo et al., 2007)
de los cuales, el maracuya amarillo [Passiflora edulis
f. flavicarpa (Degener)], es la especie mas importan-
te, debido a que sus frutos son comercializados como
fruta fresca y procesada en mercados nacionales e in-
ternacionales (Ulmer & MacDougal, 2004). El Sistema
de Estadisticas Agropecuarias-SEA (AGRONET, 2015),
reporté una produccion del cultivo de maracuyéd de
95,152.2 toneladas y un darea cultivada de 5,788.5
hectareas para el ano 2013, donde el departamento
de Huila contribuyé con el 21.9% de la produccion,
seguido por el departamento de Meta con el 19.4% y
el Valle del Cauca con 17.3%. El cultivo de maracuya
amarillo es afectado por diferentes enfermedades que
disminuyen su produccion y calidad, siendo las enfer-
medades virales una de las principales limitantes que
estan causando grandes pérdidas a los productores.
Se estima que en el Valle del Cauca esta ocasionan-
do la disminucién del rendimiento hasta en un 50%
y cuando el cultivo alcanza una incidencia del virus
entre el 30 y el 50% se afecta mucho la calidad del
fruto causando pérdidas econémicas que llegan a un
70% (Pérez, 2009)". En los dltimos afios, en el Valle del
Cauca se han evidenciado altas poblaciones de mosca
blanca Bemisia tabaci (Gennadius) biotipo B asociadas
a cultivos agricolas como el tomate, aji, pimenton y
maracuya (Rodriguez et al,, 2012). B. tabaci biotipo
B es el vector biolégico de Begomovirus, un género
viral de la familia Geminiviridae, que tiene un geno-
ma circular de DNA cadena sencilla y que constituye
el grupo mas importante de fitopatégenos que estan
causando pérdidas significativas en diferentes cultivos
localizados tanto en ecosistemas tropicales como sub-
tropicales a nivel mundial (Rojas et al., 2005; Seal et al.,
2006). Los Begomovirus afectan plantas monocotiledo-
neas y dicotiledéneas, representan el género viral con
mayor ndmero de especies reportadas a la fecha, con
288 especies (ICTV, 2015), y su genoma puede ser mo-
nopartita o bipartita. El genoma de los begomovirus
bipartitas estd compuesto por dos moléculas de DNA
con un tamano aproximado de 2.6kb donde cada uno
de los componentes genémicos se denomina DNA-A

Santiago Pérez, Ingeniero Agrénomo Frutas Tropicales Valle del
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y DNA-B, respectivamente. El DNA-A contiene los mar-
cos de lectura abiertos que codifican para proteinas
necesarias para la replicacion, la transactivacion y la
encapsidacion viral, mientras que el DNA-B contiene
los marcos de lectura abiertos que codifican para pro-
teinas necesarias para el movimiento del virus a corta
y larga distancia dentro de la planta (Rojas et al., 2005).

En Colombia, se han identificado dos virus afectando el
cultivo de maracuya amarillo: un potyvirus, cuya iden-
tidad fue superior al 97% con aislamientos del virus
del mosaico de la soya (SMV) y un tymovirus, idénti-
co al virus del mosaico amarillo del maracuya descrito
en Brasil (Morales et al.,, 2001). A la fecha, Brasil es
el dnico pais que ha reportado begomovirus afectan-
do el cultivo de maracuya amarillo. Este se identifico
y caracterizé a nivel molecular y se denominé virus
de la distorsion severa de la hoja de maracuya (PSLDV,
por sus siglas en Inglés), basado en los sintomas que
ocasiona en maracuya: mosaico amarillo en hoja, re-
duccién severa de la lamina foliar y del crecimiento
vegetal, reduccion en el nimero y tamano de frutos, y
malformacién de frutos (Novaes et al., 2003; Ferreira
etal.,, 2010).

Debido a que existia un reporte previo de un geminivi-
rus (PSLDV) afectando el cultivo de maracuya en Brasil
y el hecho de que las poblaciones de mosca blanca en
el Valle del Cauca asi como en otros departamentos
de Colombia estan en aumento, surgi6 la inquietud de
examinar los cultivos de maracuya en esta region del
pais en busca de la presencia o no de geminivirus. Por
tanto, el objetivo del presente trabajo fue detectar y
caracterizar parcialmente begomovirus que podrian
estar afectando los cultivos de maracuya amarillo loca-
lizados en dos zonas productoras del Valle del Cauca
(La Unién y Palmira). Los resultados obtenidos en esta
investigacion evidencian por vez primera en Colombia
de la presencia de un begomovirus en maracuya, el
cudl podria ser diferente del geminivirus (PSLDV) pre-
viamente reportado afectando éste cultivo en Brasil.

Materiales y métodos

Colecta de material vegetal. La recoleccién de ma-
terial vegetal se realizé en dos cultivos comerciales
de maracuyd amarillo Passiflora edulis f. flavicarpa
(Degener) ubicados en los municipios de La Unién y
Palmira, en el Departamento del Valle del Cauca en-
tre los afos 2010-2014. El cultivo se encontraba en
etapa de floracion con una edad aproximada de 5.5
meses de establecido. El muestreo en campo se llevo
a cabo mediante la recolecciéon de hojas jévenes de
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maracuya que presentaban sintomas tipicos de la en-
fermedad geminiviral tales como: enanismo, mosaicos
amarillo brillante, moteados cloréticos, clorosis foliar
marginal, enrollamiento foliar, deformaciones foliares
y arrugamientos de las hojas. Las muestras colectadas
en campo fueron transportadas al Laboratorio de Fito-
patologia Molecular de la Universidad Nacional de
Colombia -Sede Palmira, en donde fueron sometidas
a andlisis moleculares.

Extraccion de DNA total. Para llevar a cabo los dife-
rentes andlisis moleculares se realiz6 una extraccion
de DNA genémico de las hojas de maracuya colec-
tadas empleando el DNeasy Plant Kit (QIAGEN®), si-
guiendo las instrucciones del fabricante.

Reaccion en cadena de la polimerasa (PCR). Para im-
plementar esta estrategia molecular de analisis se si-
gui6 la metodologia propuesta por Rojas et al. (1993);
empleando los primers especificos de begomovirus bi-
partitas, PAL1v1978/ PARc496 y PBL1v2040/ PCRc,
que amplifican un fragmento aproximado de 1200 pb
correspondiente al DNA del componente genémico A,
y un fragmento aproximado de 600pb correspondien-
te al DNA del componente genémico B geminiviral,
respectivamente. El fragmento de 1200pb contiene
la region intergénica y parte de los marcos de lectura
abiertos relacionados con replicacion (proteina asocia-
da a replicaciéon, Rep) y encapsidacion viral (proteina
de la capside, Cp); y el fragmento de 600pb contiene
una seccion de la region intergénica y del gen BC1
involucrado en el movimiento célula a célula del virus
a través de los plasmodesmos. La reaccién de PCR se
llevé a cabo en un volumen de 25 pl con los siguientes
componentes: 500ng DNA gendémico total, 1X buffer,
0.2 mM de una mezcla de dNTPs, 1.0 uM de cada
primer, y 1.25U Taq polimerasa (Fermentas). Cada re-
accion de PCR se colocé en un termociclador C1000
(Biorad®) con las siguientes condiciones de amplifica-
cion: 95°C/180s, 35 ciclos de 95°C/30s, de 52°C/30s
y de 72°C/60s; y una extensiéon de 5-30 minutos a
72°C. Los controles utilizados en las reacciones de
PCR fueron: control positivo, DNA plasmidico que por-
ta el virus del mosaico amarillo de la papa (PYMV), un
begomovirus bipartita que afecta tomate en Colombia
(Vaca-Vaca et al., 2012); y control negativo, agua. Los
fragmentos de DNA amplificados fueron sometidos a
electroforesis en un gel de agarosa al 0,8% vy se visua-
lizaron y fotografiaron utilizando un equipo de fotodo-
cumentacion (Molecular Imager Gel DocXR+ Systems
BIORAD ®).

Clonacion y secuenciacion. Los productos de DNA
amplificados por PCR fueron ligados en el vector
pGem T-Easy (Promega, Madison, Wi, USA) siguiendo
las instrucciones del fabricante, transformadas en célu-
las de E. coli por choque térmico (Sambrook y Russell,
2001) y se verifico la presencia del inserto mediante
un andlisis de restriccion con la enzima EcoRI. El DNA
de las clonas que portaban inserto fue enviado a se-

cuenciar en MacroGen®-Korea. Para la secuenciacion
de los fragmentos clonados se utilizaron los iniciadores
universales M13 forward y M13 reverse, empleando el
método fluorescente del kit de secuenciacion enzima-
tica The Big Dye Terminador DNA (Perkin - Elmer Inc.,
Branchburg, NJ) y un secuenciador ABI Prisma 377
(Applied Biosystem Inc. Foster City, CA).

Andlisis bioinformatico. Las lecturas de secuenciacion
de los fragmentos virales clonados fueron ensambla-
dos empleando el software CLC Main Workbench 7.0
Qiagen®. Para conocer la identidad de los fragmentos
secuenciados se realizé una comparacion utilizando el
programa Blastn contra la base de datos “refseq_geno-
mic” de Genbank (Altschul et al, 1997). De acuerdo a
este andlisis, se bajaron del GenBank 19 secuencias par-
ciales de begomovirus que mostraron la mayor identi-
dad con el begomovirus aislado de maracuya amarillo,
con el objetivo de calcular el % de identidad a nivel de
nucleétidos empleando el software CLC Main Work-
bench 7.0 Qiagen® (tabla 1). Con estas secuencias se
realizé un alineamiento mdltiple, donde se analizé un
fragmento de 144nt correspondiente a la region que
codifica para la proteina de la capside (Cp) empleando
el programa MUSCLE (Multiple Sequence Comparison
by Log-Expectation) (Edgar, 2004). En este andlisis se
incluyeron adicionalmente las siguientes secuencias
de begomovirus: virus de la distorsion severa de la
hoja de maracuya (PSLDV, GenBank: NC_012786), vi-
rus del mosaico dorado del tomate (TGMV, GenBank:
NC_001507), virus del moteado clorético del toma-
te (TCMV, GenBank: NC_003664.1), virus del mosai-
co dorado del frijo (BGMV, GenBank: NC_004042);
y dos begomovirus del viejo mundo: virus de la hoja
curva de aji (ChLCV, GenBank: NC_004628) y el vi-
rus del rizado amarillo del tomate (TYLCV, GenBank:
NC_004005). Para establecer y verificar las relaciones
de parentesco, se utilizé el software MEGA 6, aplican-
do el método de maxima probabilidad, basado en el
modelo Tamura-Nei (Tamura et al., 2013), con 1000
réplicas del valor de arranque.

Resultados y discusién

Deteccion de begomovirus en maracuyd amarilla
colectada en La Union y Palmira, Valle del Cauca

En la figura 1 se observan los sintomas virales obser-
vados en las plantas de maracuya colectadas: defor-
macién de hojas y frutos, presencia de rugosidades,
mosaicos amarillos, reduccién en el tamano del fruto,
abultamiento y enrollamiento foliar. Mediante PCR se
detectd la presencia de los dos componentes geno-
micos A y B tipicos de un begomovirus bipartita en
las hojas de maracuya amarillo colectadas en los mu-
nicipios de La Unién y Palmira, Valle del Cauca. En
la figura 2A, se observa la amplificacion en todas las
muestras colectadas en Palmira de fragmentos de 1.2
y 0.6kb, correspondientes a los componente A y B be-
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Figura 1. Sintomas observados en cultivos de maracuya amarillo en el Valle del Cauca. (A). Deformacién y rugosidad foliar; (B).

Deformacién y reduccién en el tamafio del fruto.

gomoviral, respectivamente. Donde, las muestras 1, 2
y 4 evidencian la presencia de ambos componentes,
A y B, indicativo de la presencia de un begomovirus
bipartita; mientras la muestra 3 solo presenta el com-
ponente A y la muestra 5, el componente B. Para las
muestras colectadas en La Union, dos muestras fueron
positivas para el componente A y una muestra para el
componente B (figura 2B). Este resultado indica que la
muestra 2 presenta ambos componentes, A y B; mien-
tras la muestra 1, dnicamente se detecta la presencia
del componente A. Este resultado se puede explicar
teniendo en cuenta que los genomas de los begomovi-
rus bipartitas se encapsidan de manera independiente,
lo cual trae consecuencias en cuanto a su transmision
por su vector biolégico B. tabaci. Es decir, se puede
verificar cualquiera de los dos siguientes casos depen-
diendo de la distribucion azarosa de cualquier de los
dos componentes en la planta: uno, ambos compo-
nentes gendémicos podrian ser transportados por B.
tabaci en un mismo evento de alimentacion de una
planta infectada con este geminivirus a otra; y un se-
gundo caso, es que al alimentarse el vector biologico
de la planta infectada tan solo pueda adquirir uno de
los dos componentes dependiendo de la disponibili-
dad de los mismos. Esta observacion explicaria las ra-
zones por las cuales hay muestras de maracuya que
presentan ambos componentes A y B, o muestras que
tan solo uno de los dos componentes es detectado
por PCR. Es necesario que ambos componentes estén
al mismo tiempo presentes para que el ciclo infectivo
del virus se verifique, por lo que las muestras que die-
ron positivo para ambos componentes es muy proba-
ble que el ciclo infectivo del virus se esté verificando
en todas sus fases; mientras que en aquellas donde
solo se detecto la presencia de un dGnico componente,
por ejemplo el A, tan solo se esté verificando parte del
ciclo infectivo sin que involucre movimientos a larga
distancia ya que para ello se requiere la presencia del

componente B. Es decir, el componente A por si solo
contiene determinantes de patogenicidad que pueden
generar la aparicion de sintomatologia local no sistémi-
ca. La presencia de estos dos componentes virales, Ay
B, en las muestras de maracuya colectadas en campo
confirma la deteccién por primera vez de un begomo-
virus tipico del nuevo mundo perteneciente a la familia
Geminiviridae afectando cultivos de maracuya amari-
llo en Colombia. Este resultado es relevante, ya que
los begomovirus son considerados virus emergentes
y pueden ocasionar dafos severos a los cultivos hasta
convertir estos en inviables.

Caracterizacion parcial de un begomovirus aislado
de maracuyd amarillo en La Unién y Palmira,
Valle del Cauca

El fragmento de 1.2kb del componente A de la mues-
tra 2 de La Unién y muestra 1 de Palmira, fue clonado
y secuenciado. Se obtuvieron dos clonas para el frag-
mento de La Unién y una clona para el fragmento de
Palmira. Los analisis de la secuencia de nucleétidos de
los componentes A clonados presentaron un tamano
de 1160 nucleétidos, donde los tres insertos virales
clonados mostraron ser idénticos. Este resultado indica
que el begomovirus aislado de cultivos de maracuya
amarillo ubicados en Valle del Cauca (La Unién y Pal-
mira) es una misma entidad viral. Un resultado similar
fue encontrado para el virus del mosaico amarillo de
la papa (PYMV), un begomovirus que predomina afec-
tando el cultivo de tomate en Valle del Cauca, donde
todos los fragmentos clonados de muestras colectadas
en diferentes lotes fueron idénticos (Vaca-Vaca et al.,
2012). El fragmento de 1160nt secuenciado incluye un
marco de lectura parcial de 700nt que codifica para
una proteina asociada a replicaciéon Rep (AL1); la re-
gion intergénica de 316nt que a su vez incluye una
estructura de tallo y asa que contiene un elemento de
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A. Colecta en Palmira

_ DNA-A

12345 -+ M

-1.2 kb -0.6 kb

B. Colecta en La Unién

_DNA-A DNA-B

12 3 -+ M 123 -+ M

-1.2kb -0.6kb

Figura 2. Deteccién de begomovirus bipartitas en cultivos de maracuyd. La deteccidn se realizé por reaccién en cadena de la po-
limerasa empleando los primers especificos que amplifican fragmentos parciales de los componentes genémicos DNA-Ay DNA-B
(Rojas et al., 1992). El DNA-A amplifica un fragmento de ~1,2 kb, y el DNA-B amplifica un fragmento de 0,6 kb. Deteccién de
Begomovirus en muestras colectadas en Palmira (A) y La Unién (B). M, Marcador de peso molecular 1 Kb DNA Ladder (Fermentas);
-, control negativo PCR; +, control positivo de PCR (ver metodologia); 1, 2, 3, 4 y 5, muestras de maracuyd evaluadas.
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secuencia nonanucleotidico conservado (TAATATTAT)
tipico de Begomovirus asi como un marco de lectura
parcial de 144nt que codifica para la proteina de la
capside (Cp o AR1). La secuencia parcial de 1160nt
del componente A del begomovirus aislado de la
muestra de maracuya de La Unién fue depositada en
la base de datos Genbank con el nimero de accesion
KX827633. Al comparar la secuencia de 1160 nucleé-
tidos del componente A contra PSLDV-A (GenBank:
FJ972767.1), un begomovirus que afecta maracuya en
Brasil (Ferreira et al., 2010), se obtuvo un porcentaje
de identidad de 73%, lo que estaria indicando que el
begomovirus identificado en este trabajo es una enti-
dad viral diferente de la detectada en Brasil.

Con el fin de conocer si éste begomovirus estaba re-
lacionado con algin otro miembro de la familia Ge-
miniviridae se llevé a cabo una comparacién de la
secuencia de 1160 nucleétidos del componente A
con secuencias de begomovirus reportados en la base
de datos GenBank (base de datos utilizada: Refseq_ge-
nomic database). Los resultados de este andlisis per-
mitieron evidenciar que este begomovirus presentaba
los porcentajes mas altos de identidad a nivel de nu-
cledtidos con begomovirus previamente aislados de
frijol, malezas y tomate: 85% con el virus del mosaico
clorético de frijol aislado Venezuela:Rubio 932:2007
(BCMV-A, Genbank, NC_022005.1), que afecta frijol
en Venezuela; 84% con el virus de la hoja distorsio-
nada de datura aislado Venezuela:Rubio 933:2007
(DLDV-A, Genbank, NC_018717.1), reportado en la
maleza Datura stramonium L. en Tachira, Venezuela;
85% con el virus del mosaico enano del frijol (BDMV-
A, Genbank, NC_001931.1), que afecta frijol en Pal-
mira, Valle del Cauca, Colombia; 81% con el virus del
mosaico dorado de sida Buckup aislado Jamaica:St.
Elizabeth:2004 (SiGMBuV-A [JM:SE:04], Genbank,
NC_014794.1), reportado en la maleza Sida spp. en Ja-
maica; 81% con virus de la hoja clorética distorsiona-
da del tomate aislado Venezuela:Zulia:2004 (TCLDV-A,
Genbank, NC_015962.1); y 81% con el virus de la
hoja curva moteada del tomate de Zulia (Genbank,
NC_015122.1), que afecta tomate en Venezuela.

Para el componente B geminiviral se obtuvieron dos
clonas, una de la muestra colectada de maracuya
amarrillo en La Unién y una de Palmira. Los insertos
presentaron un tamano de 520 nucleétidos y fueron
idénticos. El andlisis bioinforméatico de esta secuencia
en la base de datos GenBank (base de datos utiliza-
da: Refseq_genomic database) empleando el progra-
ma blastn mostré porcentajes de identidad bajos con
begomovirus que afectan frijol: 74% con BCMV-B
(Genbank, NC_022003.1) que afecta frijol en Vene-
zuela; 69% con BDMV-B (Genbank, NC_001930.1)
que afecta frijol en Palmira (Colombia). Mientras que
con PSLDV-B (GenBank, NC_012787.1) esté fragmen-
to del componente B mostré una identidad del 83%
pero con una cobertura del fragmento de s6lo 34%.

En la tabla 1 se muestran los resultados obtenidos
al calcular el % de identidad a nivel de nucledtidos
del fragmento de 1160nt del begomovirus aislado de
maracuya amarillo con begomovirus reportados en
la base de datos GenBank. PSLDV-A aislado de mara-
cuya en Brasil mostré una identidad de dnicamente
65.66% al comparar el fragmento completo de 1160
nt; y cuando se realizé la comparacién con el segmen-
to que codifica para la proteina de la capside la iden-
tidad fue de dnicamente 68.88% (tabla 1). El mayor
% de identidad encontrada al analizar el fragmento de
1160nt fue de 85.57% con BCMV-A, un begomovirus
aislado de Phaseolus vulgaris en Venezuela. Cuando se
realizé la comparaciéon con el segmento que codifica
para la proteina de la capside, la mayor identidad fue
88.19% con dos begomovirus: DLDV-A aislado de Da-
tura stramoniumy BCIV-A, aislado de Phaseolus vulgaris,
ambos begomovirus reportados en Venezuela. Re-
cientemente, Brown et al. (2015), establecieron como
criterio taxonémico para la demarcacion de una nueva
especie begomoviral un valor por debajo de 91% de
identidad a nivel de nucleétidos del genoma completo
del componente genémico A. En el presente trabajo
de investigacion se cuenta de una secuencia parcial
de 1160 nt del genoma A (40% del genoma completo
que tiene aproximadamente 2600nt), que permite Gni-
camente concluir que la entidad begomoviral aislada
de maracuya amarillo en Valle de Cauca es diferente
al aislado viral reportado de maracuya en Brasil, asi
como de otros begomovirus reportados previamente
a nivel mundial cuyas secuencias estan depositadas en
la base de datos GenBank.

Vale la pena resaltar la relacion de identidad del ais-
lado begomoviral colombiano con otros geminivirus
aislados de malezas tales como Datura y Sida spp, ya
que las evidencias actuales indican que son las arven-
ses aquellas que fungen como hospederos alternativos
por excelencia para la mayoria de los virus vegetales y
los geminivirus no son la excepcion a esta regla. Desde
este punto de vista, las malezas se convierten en un
sitio de paso o en un puente a partir del cual la mosca
blanca B. tabaci puede tomar y transportar estas nue-
vas variantes de geminivirus hacia nuevos cultivares en
los cudles éstos se adaptan evolutivamente y emerger
rapidamente como una amenaza fitopatolégica para
los mismos. Los resultados de Caraballi et al. (2004)
confirman este hecho, al demostrar como la mosca
blanca podria trasmitir el geminivirus ACMV, el virus
africano del mosaico de la yuca, a la yuca en Colombia
si previamente era capaz de adaptarse a hospederos
alternativos vegetales emparentados con este cultivo.
Este pudo ser el camino que sigui6 el aislado bego-
moviral colombiano: es decir, inicialmente estuvo en
una maleza y desde alli fue transportado por su vector
biolégico a los cultivos de maracuyd, posiblemente en
varias ocasiones durante el devenir de su transcurso
evolutivo, de tal manera que con el paso del tiempo
llegd a convertirse en una entidad viral propia genéti-
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Tabla 1. Porcentaje de identidad a nivel de nucleétidos obtenido al comparar el begomovirus aislado de cultivos de maracuya
amatrillo (Passiflora edulis f. flavicarpa) ubicados en el Valle del Cauca (FRMara10A) con el componente A de begomovirus
reportados en la base de datos GenBank. El alineamiento y comparacién de secuencias se realizé con el programa CLC Main
Workbench 7.0 Qiagen®. Se realizé la comparacién de secuencias utilizando un fragmento del componente A de 1160nt de
FRMara10Ay un segmento parcial del gen que codifica para la proteina de la capside (Cp) de 144pb de FRMara10A. Las siglas de
los virus se indican por su nombre en inglés.

. ; No. de accesion Fragm.

Begomovirus Hospedero / pais en GenBank 1160nt (%) Cp (%)
Virus de la distorsién severa de la Passiflora edulis f.
hoja de maracuya (PFLDV) flavicarpa / Brasil NC_012786 65.66 68.88
Virus del mosaico clorético de frijol aislado Phaseolus vulgaris
Venezuela:Rubio 932:2007 (BCMV) / Venezuela NC_022005 85.57 84.03
Virus del mosaico enano del frijol (BDMV) Frijol / Colombia NC_001931 85.43 86.11
Virus de la hoja distorsionada de datura Datura stramonium
aislado Venezuela:Rubio 933:2007 (DLDV) / Venezuela NC_018717 84.62 88.19
Virus del mosaico dorado de sida .
de Honduras (SIGMHV) Sida spp. / Honduras NC_004659 82.08 86.81
Virus del mosaico amarillo de Abelmoschus esculentus
Okra de México (OYMMV) (L.) Moench / México NC_014066 80.65 86.81
Virus del amarillamiento de la .
vena de sida (SiYVV) Sida spp. / Honduras NC_004661 80.65 86.11
Virus de la hoja clorética
distorsionada del tomate aislado - Tomate / Venezuela NC_015962 80.17 80.56
[Venezuela:Zulia:2004] (TCLDV)
Virus del mosaico dorado de
sida Buckup aislado [Jamaica:St. Sida spp. / Jamaica NC_014794 80.03 75.69
Elizabeth:2004] - SIGMBUV-[JM:SE:04]
Virus del moteado amarillo de sida (Siymoy) | Malvastrum NC_016082 77.11 86.11

coromandelianum / Cuba

Virus de la hoja rizada de tomate Lycopersicon esculentum
de Sinaloa (STLCV) / Nicaragua NC_009606 79.18 79-86
Virus del mosaico Amarillo de la .
papa de Trinidad (PYMV-T) Tomate / Trinidad y Tobago NC_004638 77.89 86.11
Virus de la mancha amarilla Corchorus siliquosus
de corchorus (CoYSV) / México NC_008492 76.35 86.81
Virus de la clorosis de frijol aislado Phaseolus vulgaris
Venezuela:La Barinesa 459:2006 (BCIV) / Venezuela NC_019569 76.16 88.19
Virus del mosaic dorado de wissadula Wissadula amplissima
de St Thomas (WGMSTV) / Jamaica NC_010948 76.64 77.78
Virus del mosaico Amarillo de la .
papa de Panama (PYMV-Pa) Tomate / Panama NC_002048 72.54 84.72
Virus del mosaico Amarillo Papa /Venezuela NC_001934 71.96 87.50
de la papa (PYMV) b - ) ’
Virus del red amarilla de sida . . .
aislado BR:Vic2:10 (SIYNV) Sida micrantha / Brasil NC_020253 68.35 86.11
Virus del moteado de sida (SiMoV) Sida spp. / Brasil NC_004637 65.65 86.11
Virus de la hoja distorsionada Desmodium glabrum
de desmodium (DelLDV) / México NC_008494 2983 86.30
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camente muy diferente de otros geminivirus que afec-
tan este mismo cultivo en otras latitudes del planeta.
En cuanto a los valores de identidad que el aislado
colombiano present6 con geminivirus reportados afec-
tado el cultivo de frijol, bien puede hipotetizarse que
un fenémeno similar al planteado en malezas pudo ve-
rificarse: es decir, el aislado colombiano que afecta al
maracuya pudo haber evolucionado de un geminivirus
que afectaba el cultivo del frijol o ambos evoluciona-
ron de un antecesor comun, sugiriendo que durante
el devenir evolutivo el aislado colombiano que afecta
el maracuya bien sea se adapto a infectar maracuya o
perdi6 su capacidad para infectar frijol.

Los experimentos de pesudorecombinacion obteni-
dos por Ferreira et al., (2010) demuestran que para el
caso de PSLDV, este evolucion6 muy probablemente a
partir de uno o varios antecesores begomovirales que
afectaban el tomate en épocas pretéritas. Si este es
el caso del aislado geminiviral que esta afectando el
cultivo de maracuya en Colombia, es materia ain por
comprobar. Sin embargo es bien sabido que la regién
del Valle del Cauca ha sido un departamento lider en
la produccion de frijol en Colombia; miles de hecta-
reas de Valle del Cauca estuvieron cultivadas con fri-
jol y hoy este cultivo se halla en declive debido en
gran medida a la susceptibilidad de este cultivo a los
virus, particularmente geminivirus (Cuellar & Morales,
2006; Cuellar et al., 2011). Es probable que ante la
sensible disminucién de las dreas sembradas de frijol,
los geminivirus que lo afectaban se vieran presiona-
dos a buscar un hospedero alterno como el maracu-
ya. Alli los geminivirus se coadaptaron a tal punto que
los aislados colombianos divergieron tanto que no se
encuentran filogenéticamente relacionados con otros
begomovirus que afectan este cultivo en otras latitu-
des del planeta. Este tipo de eventos ya han sido com-
probados entre en geminivirus tales como el virus del
mosaico del abutilén (AbMV), el virus del moteado del
tomate (ToMoV) y el virus del mosaico enano del frijol
(BDMV). Estos tres geminivirus estan filogenéticamen-
te relacionados, hecho que ha llevado a pensar que
este complejo geminiviral evolucioné de un antecesor
viral semejante al AbMV, a partir del cual divergieron
el ToMoV y el BDMV los cuales con el tiempo se adap-
taron al tomate y al frijol respectivamente (Gilbertson
etal., 1993).

Para conocer las relaciones filogenéticas de aislado
begomoviral obtenido en este estudio con otros re-
portados a nivel mundial, se llevé a cabo un andlisis
de secuencia de nucleétidos empleando un fragmento
que porta la regién 5 del gen que codifica para la
proteina de la capside (Cp) que tiene un tamano de
144nt. En la figura 3 se aprecia el arbol filogenético
obtenido a partir de la comparacién de Cp entre gemi-
nivirus reportados a la fecha y el aislado colombiano
que afecta el maracuya (FRMara10A) corroborando
que el aislado colombiano y PSLDV-A forman dos gru-
pos diferentes a pesar de afectar un mismo hospedero

y ser ambos geminivirus bipartitas tipicos del hemisfe-
rio occidental. El aislado colombiano FRMara10A se
agrupa con los geminivirus DLDV-A aislado de Datura
stramonium en Venezuela y BCIV-A aislado de Pha-
seolus vulgaris en Venezuela. Este resultado permite
hipotetizar que el geminivirus que esta afectando el
cultivo de maracuya en Colombia esta emparentado
con begomovirus reportados en Venezuela que afec-
tan cultivos de frijol asi como con la maleza Datura
stramonium y podria estar indicando que esta maleza
podria ser huésped natural de este virus en campo.
Mientras que PSLDV se relaciona mas con TGMV, un
begomovirus que afecta grandemente el cultivo de
tomate en Brasil.

La ausencia de reportes previos de geminivirus afec-
tando maracuya en Colombia puede estar correlacio-
nada con el hecho de que los biotipos predominantes
de mosca blanca estaban pobremente adaptados a
alimentarse del maracuya. Pudieron entonces surgir
algunos individuos dentro de la poblacion de mosca
blanca que si lograron colonizar maracuya, cumplién-
dose el principio de la virologia clasica que afirma que
para que una infeccién geminiviral se desarrolle debe
primero ocurrir un fenémeno de coadaptacion entre
el virus, el vector biolégico y el hospedero. Evidencias
de este principio las obtuvo el grupo de Harkins et al.
(2009), quienes demostraron que el virus del estriado
del maiz (MSV) apareci6 por sucesivos eventos de re-
combinacién que sucedieron en malezas relacionadas
filogenéticamente con el maiz en Africa. Y que una
vez el maiz fue introducido a este continente hacia los
anos 1800, variantes de estos MSV lograron colonizar
desde las malezas al maiz emergiendo alli como una
grave patologia que afecta fuertemente la productivi-
dad de cultivo hoy en dia.

Conclusiones

Se detect6 por primera vez la presencia de un bego-
movirus en cultivos de maracuya amarillo ubicados en
los municipios de la Union y Palmira, Valle del Cauca,
Colombia.

Los analisis de secuencia de nucledtidos y el analisis
filogenético mostraron que el begomovirus aislado de
maracuya en Colombia es un geminivirus diferente a
PSLDV, un begomovirus previamente reportado afec-
tando éste cultivo en Brasil.

Los analisis de secuencias mostraron que el bego-
movirus aislado de maracuya presenta un porcentaje
de identidad menor de 91% con otros begomovirus
reportados previamente a nivel mundial en el Gen-
Bank, indicando que podria ser una entidad viral
nueva.

Finalmente, es importante continuar estudiando los
begomovirus que afectan el cultivo de maracuya en
otras regiones productoras en Colombia, obtener el
genoma completo de este virus para realizar su identi-
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Figura 3. Arbol filogenético construido a partir de un fragmento de 144 nt que codifica para el gen de la proteina de la capside
del begomovirus aislado de maracuya en Colombia (FRMara10A) con otros begomovirus del mundo. Se indica con un asterisco
el aislado colombiano, FRMaral0A, descrito en este estudio y con dos asteriscos el aislado brasilefio, PSLDV. Los begomovirus

aislado de maracuya forman dos grupos: un grupo del aislado co

lombiano, FRMaral0A y un grupo del aislado brasilefio, PSLDV

descrito por Ferreira etal. (2010). ChLCVy TYLCV son begomovirus monopartitas y fueron usados como grupo de virus por fuera
(outgroup). La barra debajo de cada arbol indica la sustitucién de nucledtidos por sitio. Los nombres de los virus son descritos

en la tabla 1y metodologia.

ficacion plena, conocer su organizacién genémicay su
diversidad genética, asi como utilizarlo para establecer
un programa de mejoramiento genético orientado a
la identificacion de materiales con resistencia a este
geminivirus, acciones que permitan desarrollar estra-
tegias efectivas de manejo integrado para disminuir

la incidencia de esta enfermedad viral en cultivos de
maracuya.
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