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Resumen

El analisis molecular del cistron, que codifica para la proteina de la cubierta del virus del mosaico de
la cana de azticar (SCMV) reportado en la base de datos del banco de genes (GenBank), revelo la pre-
sencia de 45 nucleé6tidos adicionales que codifican para quince aminoacidos, en la regiéon amino de la
secuencia de la proteina de la cubierta del aislamiento mexicano identificado con el nimero de acceso
GU474635. El analisis BLAST indicé que esta caracteristica particular también esta presente en el
aislamiento D00949, reportado en 1991 en Estados Unidos. El analisis filogenético de 185 secuen-
cias de la proteina de la cubierta de SCMV reportadas de Asia, Africa, Brasil y Argentina, entro otros,
sugiere diferentes origenes filogeograficos de los aislamientos mexicanos. El aislamiento mexicano
GU474635 es filogenéticamente mas cercano a aislamientos de SCMV de Brasil y de EE.UU., mien-
tras que secuencias de la proteina de la cubierta del virus SCMV reportadas en China y Alemania son
filogenéticamente mas cercanas al aislamiento mexicano EU091075. Las caracteristicas particulares
que comparten aislamientos virales de tres paises del continente americano, a saber, EE.UU., México
y Brasil, sugieren un bajo control fitosanitario en el intercambio de material vegetal.
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Abstract

The molecular analysis of the Sugarcane mosaic virus (SCMV) for coat protein cistron reported in the
public GenBank database, revealed the presence of 45 additional nucleotides coding for 15 amino acids
in the N-terminal region of the coat protein sequence of the mexican isolate GU474635. BLAST analy-
sis indicates this particular feature is also present in the coat protein sequence identified with the ac-
cession number D00949 reported in the USA in 1991. Phylogenetic analysis of 185 SCMV coat protein
sequences reported from Asia, Africa, Brazil and Argentina among others, suggest a putative different
phylogeographical origin of the mexican SCMYV isolates. Coat protein sequence from isolate GU474635
is phylogenetically closer to isolates from Brazil and USA, while SCMV coat protein sequences from
Germany and Spain are phylogenetically closer to the coat protein from isolate EU091075. Particular
features among SCMYV isolates from different countries along the American continent, i.e USA, Mexico
and Brazil suggest low phytosanitary control in plant material exchange among countries.

Key words: Coat protein, maize, mosaic virus, phylogeny.
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Introduccion

El virus del mosaico de la cana de azucar
(SCMV) es un miembro del grupo de los Poty-
virus, familia Potyviridae, los cuales pueden
infectar diferentes cultivos que incluyen la
cana de azucar, el sorgo y el maiz y causar
mosaicos, clorosis y enanismo (Shukla et
al., 1989). Tradicionalmente, los aislados de
SCMYV originados en la cana de azucar fue-
ron designados como razas de SCMV; y los
originados en maiz como razas de MDMYV. Sin
embargo, tanto las razas de SCMV como de
MDMV-B comparten muchas propiedades en
comun y, por tanto, MDMV-B fue considerado
una raza de SCMV (Shukla et al., 1994). Estos
potyvirus, que infectan la cafa de azucar,
fueron incluidos en un subgrupo de SCMV
que consta de cuatro especies distintas pero
relacionadas: SCMV, virus del mosaico del
sorgo (SrMV), virus del mosaico del enanis-
mo del maiz (MDMYV) y virus del mosaico del
pasto johnson (JGMV). Entre estos virus,
solamente SCMV y StMV infectan la cana de
azucar en condiciones naturales y son con-
siderados los agentes causales del mosaico
de esta planta, reportado en mas de setenta
paises (Jeffery et al., 1998).

Las particulas virales de esta familia
son filamentosas y van desde los 650 hasta
los 900 nm de longitud y de los 11 a los 13
nm de ancho. Poseen una cadena simple de
ARN de cadena positiva de 10 kb aproximada-
mente. El genoma de SCMV es poliadenilado
(Adams et al., 2005) y presenta una proteina
VPg unida covalentemente al extremo 5. El
genoma esta rodeado por aproximadamente
2.000 unidades de proteina de la cubierta (CP)
(Chen et al., 2001). La CP potyviral cumple
diferentes funciones que incluyen la transmi-
sion por afidos, el movimiento célula a célula,
el movimiento sistémico, la encapsidacion del
genoma y la regulacion de la amplificacion
de ARN. La region amino de la CP contiene
el motivo DAG, altamente conservado entre
los Potyvirus y son transmitidos por afidos
(Dombrovsky et al., 2005). El analisis de la
estructura genética y la variacion de las po-
blaciones son areas cruciales de la biologia y
en el caso de los virus, altamente relevantes
para el desarrollo de estrategias de control
de enfermedades o epidemias, asi como para
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propositos de diagnoéstico (Jridi et al., 2006;
Martin et al., 2006), por lo que en las ultimas
dos décadas el interés en la estructura gené-
tica de las poblaciones virales ha emergido y
evolucionado considerablemente (Fondong y
Chen, 2011; Garcia-Arenal et al., 2001; Ge et
al., 2007; Glasa et al., 2011; Holmes, 2003;
Jridi et al., 2006; Martin et al., 2006; Moreno
et al., 2004; Rommelfanger et al., 2012; Yoshi-
da et al., 2012; Zhang et al., 2011). Entender
la estabilidad genética viral y la composicion
nucleotidica de diferentes aislamientos con
origenes distintos son aspectos clave para
el desarrollo de estrategias de control viral
(Moreno et al., 2004; Tan et al., 2004).

En este estudio se analizaron las secuen-
cias nucleotidicas de 185 CP reportadas alre-
dedor del mundo, con el propoésito de establecer
las relaciones filogenéticas de las dos Unicas
secuencias americanas (México) completas de
SCMYV y reportadas en el GenBank (Aislamien-
tos 1y 2 en el Cuadro 1). Los analisis molecu-
lares indican diferencias entre los aislamientos
americanos en la region amino de la proteina
de la cubierta. Esta diferencia resulta en dos
poblaciones putativas de SCMV con diferente
origen filogenético que infectan el maiz en su
centro de origen y diversificacion.

Materiales y métodos

Secuencias de la proteina de la cubierta de
SCMV y alineamiento

Las secuencias de la CP de SCMV se buscaron
en la base publica de secuencias conocida
como GenBank. Al momento de realizar el
estudio se seleccionaron 206 secuencias, que
se indican en el Cuadro 1. Con el proposito
de una identificacion mas detallada, de cada
acceso se muestra el pais de origen, el ano
de recoleccion o de publicacion y el hospe-
dante en los casos en que la informacion se
encontraba disponible. El criterio de seleccion
inicial de las secuencias fue la presencia del
motivo altamente conservado DAG. Todas las
secuencias fueron alineadas a partir de los
aminoacidos deducidos empleando ClustalW
en el programa MEGA, version 4.0 (Kumar et
al., 2008), usando los parametros por defecto;
el alineamiento de secuencias se ajusto de
manera manual en los casos en los que fue
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Cuadro 1. Secuencias de la CP de SCMV obtenidas en el GenBank empleadas en los analisis. Hosp: hospedante, MZ:
maiz, SC: cana de aztcar, NA: sin informacion

GenBank  PAIS HOSP ANO GenBank  PAIS HOSP ANO GenBank  PAIS HOSP ANO GenBank  PAIS HOSP  ANO
1 EU091075 MEX MZ 2010 53 AJ491933 AFR SC 2003 105 AY630923 THAI SC 2004 157 EF419173 CHN SC 2007
2 GU474635 MEX MZ 2010 54 AJ491934 AFR SC 2004 106 AY639645 CHN MZ 2004 158 JN021933 CHN MZ 2011
3 AF006728 NA NA 1997 55 AJ491935 AFR SC 2005 107 AY836523 US MZ 2004 159 EF507708 CHN SC 2007
4 AF006730 NA NA 1997 56 AJ491936 AFR SC 2006 108 AY953351 CHN NA 2005 160 EF507709 CHN SC 2007
5 AF006731 NA NA 1997 57 AJ491937 AFR SC 2007 109 D00948 AUS SC 1991 161 EF507710 CHN SC 2007
6 AF006733 NA NA 1997 58 AJ491938 AFR SC 2008 110 D00949 AUS NA 1991 162 EF507711 CHN SC 2007
7 AF006734 NA NA 1997 59 AJ491939 AFR SC 2009 111 DQ227694 CHN SC 2005 163 EF507712 CHN SC 2007
8 AF006735 NA NA 1997 60 AJ491940 AFR SC 2010 112 DQ315489 BRA NA 2005 164 EF507716 CHN SC 2007
9 AF006736 NA NA 1997 61 AJ491941 AFR SC 2011 113 DQ315490 BRA NA 2005 165 EU196421 ARG SC 2007
10 AF006737 NA NA 1997 62 AJ491942 AFR SC 2012 114 DQ315491 BRA NA 2005 166 EU196422 ARG SC 2007
11 AF006738 NA NA 1997 63 AJ491943 AFR SC 2013 115 DQ315492 BRA NA 2005 167 EU196423 ARG SC 2007
12 AF494510 CHN Mz 2002 64 AJ491944 AFR SC 2014 116 DQ315493 BRA NA 2005 168 EU196424 ARG SC 2007
13 AJ006199 ALE NA 1998 65 AJ491945 AFR SC 2015 117 DQ315494 BRA NA 2005 169 EU196425 ARG SC 2007
14 AJ006200 ALE NA 1998 66 AJ491946 AFR SC 2016 118 DQ315495 BRA NA 2005 170 EU196426 ARG SC 2007
15 AJ006201 ALE NA 1998 67 AJ491947 AFR SC 2017 119 DQ315496 BRA NA 2005 171 EU196427 ARG SC 2007
16 AJ006202 ALE NA 1998 68 AJ491948 AFR SC 2018 120 AJ491985 AFR SC 2005 172 EU196428 ARG SC 2007
17 AJ271085 CHN MZ 2000 69 AJ491949 AFR SC 2019 121 AJ491986 AFR SC 2005 173 EU196429 ARG SC 2007
18 AJ297628 CHN MZ 2002 70 AJ491950 AFR SC 2020 122 AY630923 THAI SC 2005 174 EU196430 ARG SC 2007
19 AJ310102 CHN SC 2002 71 AJ491951 AFR SC 2021 123 AY639645 CHN MZ 2005 175 EU196431 ARG SC 2007
20 AJ310103 CHN SC 2002 72 AJ491952 AFR SC 2022 124 AY836523 US MZ 2005 176 EU196432 ARG SC 2007
21 AJ310104 CHN SC 2002 73 AJ491953 AFR SC 2023 125 AY953351 CHN NA 2005 177 EU196433 ARG SC 2007
22 AJ310105 CHN Mz 2002 74 AJ491954 AFR SC 2024 126 DO00950 AUS SC 2005 178 EU196434 ARG SC 2007
23 AJ310106 CHN MZ 2001 75 AJ491955 AFR SC 2025 127 DO00951 AUS NA 2005 179 EU196435 ARG SC 2007
24 AJ310107 CHN Mz 2001 76 AJ491956 AFR SC 2026 128 DQ227694 CHN SC 2005 180 EU196436 ARG SC 2007
25 AJ310108 CHN Mz 2001 77 AJ491957 AFR SC 2027 129 DQ315489 BRA NA 2005 181 EU196437 ARG SC 2007
26 AJ310109 CHN Mz 2001 78 AJ491958 AFR SC 2028 130 DQ315490 BRA NA 2005 182 EU196438 ARG SC 2007
27 AJ310110 CHN Mz 2001 79 AJ491959 AFR SC 2029 131 DQ315491 BRA NA 2005 183 EU196439 ARG SC 2007
28 AJ310111 CHN Mz 2001 80 AJ491960 AFR SC 2030 132 DQ315492 BRA NA 2005 184 EU196440 ARG SC 2007
29 AJ311168 ESP NA 2001 81 AJ491961 AFR SC 2031 133 DQ315493 BRA NA 2005 185 EU196441 ARG SC 2007
30 AJ311169 ESP NA 2001 82 AJ491962 AFR SC 2032 134 DQ315494 BRA NA 2005 186 EU196442 ARG SC 2007
31 AJ421467 CHN SC 2001 83 AJ491963 AFR SC 2033 135 DQ315495 BRA NA 2005 187 EU196443 ARG SC 2007
32 AJ421468 CHN SC 2001 84 AJ491964 AFR SC 2034 136 DQ315496 BRA NA 2006 188 EU196444 ARG SC 2007
33 AJ421469 CHN SC 2001 85 AJ491965 AFR SC 2035 137 AJ491987 AFR SC 2006 189 EU196445 ARG SC 2007
34 AJ438190 CHN NA 2002 86 AJ491966 AFR SC 2036 138 AJ491988 AFR SC 2006 190 EU196446 ARG SC 2007
35 AJ491917 AFR SC 2002 87 AJ491967 AFR SC 2037 139 AY630923 THAI SC 2006 191 EU196447 ARG SC 2007
36 AJ491918 AFR SC 2002 88 AJ491968 AFR SC 2038 140 AY639645 CHN MZ 2006 192 EU196448 ARG SC 2007
37 AJ491919 AFR SC 2002 89 AJ491969 AFR SC 2039 141 AY836523 US MZ 2006 193 EU196449 ARG SC 2007
38 AJ491920 AFR SC 2002 90 AJ491970 AFR SC 2040 142 AY953351 CHN NA 2006 194 EU196450 ARG SC 2007
39 AJ491921 AFR SC 2002 91 AJ491971 AFR SC 2041 143 D00952 AUS SC 2006 195 EU196451 ARG SC 2007
40 AJ491922 AFR SC 2002 92 AJ491972 AFR SC 2042 144 DO00953 AUS NA 2006 196 EU196452 ARG SC 2007
41 AJ491923 AFR SC 2002 93 AJ491973 AFR SC 2043 145 DQ227694 CHN SC 2006 197 EU196453 ARG SC 2007
42 AJ491924 AFR SC 2002 94 AJ491974 AFR SC 2044 146 DQ315489 BRA NA 2006 198 EU196454 ARG SC 2007
43 AJ491925 AFR SC 2002 95 AJ491975 AFR SC 2045 147 DQ316232 CHN SC 2006 199 EU196455 ARG SC 2007
44 AJ491926 AFR SC 2002 96 AJ491976 AFR SC 2046 148 DQ316235 CHN MZ 2006 200 EU650180 IND SC 2008
45 AJ491927 AFR SC 2002 97 AJ491977 AFR SC 2047 149 DQ316236 CHN SC 2006 201 NCO003398 CHN Mz 2000
46 AJ491928 AFR SC 2002 98 AJ491978 AFR SC 2048 150 DQ316238 CHN SC 2006 202 X98165 ALE NA 1996
47 AJ491929 AFR SC 2002 99 AJ491979 AFR SC 2049 151 DQ316239 CHN MZ 2006 203 X98166 ALE NA 1996
48 AJ491930 AFR SC 2002 100 AJ491980 AFR SC 2050 152 DQ866744 IND SC 2006 204 X98167 ALE NA 1996
49 AJ491931 AFR SC 2002 101 AJ491981 AFR SC 2051 153 DQ866745 IND SC 2006 205 X98168 ALE NA 1996
50 AJ491932 AFR SC 2002 102 AJ491982 AFR SC 2052 154 DQ866746 IND SC 2006 206 X98169 ALE NA 1996
51 AJ491983 AFR SC 2053 103 DQ866741 IND SC 2006 155 EF066741 IND SC 2006
52 AJ491984 AFR SC 2054 104 EF066739 IND SC 2006 156 EF419171 CHN SC 2007

81



ACTA AGRONOMICA. 61 (1) 2012, p 79-87

necesario. De las 206 secuencias iniciales se
descartaron aquellas que estaban incomple-
tas o muy cortas y aquellas secuencias Unicas
que generaban brechas o gaps que causaban
problemas mayores en el alineamiento.

Con los criterios anteriores, se elimi-
naron del conjunto veintiuna secuencias y
queda un total de 185 resaltadas en gris en
el Cuadro 1. Con base en el alineamiento de
aminoacidos deducidos de las 185 secuencias
nucleotidicas seleccionadas, se ajusté de ma-
nera manual la longitud de cada secuencia
a 747 nucleédtidos, que codifican para 249
aminoacidos, contando desde el motivo DAG
hasta la secuencia consenso de aminoacidos
SRTPARAKEA. Los aminoacidos resaltados
con negrilla son altamente conservados en
todas las secuencias. Con este procedimiento
se pretendié un mejor alineamiento que re-
sulta en arboles filogenéticos mas confiables.

Arboles filogenéticos

Los arboles filogenéticos se construyeron em-
pleando el algoritmo de Neighbor-joining (NJ)
(Saitou and Nei, 1987) en el programa MEGA.
La divergencia de secuencias se estimo por
el método de dos parametros de Kimura
(Kimura, 1980) y los arboles filogenéticos se
visualizaron usando tree explorer en MEGA
4.0. Para estimar la confianza de los patrones
de ramificacion de los arboles filogenéticos
se empledé un valor de remuestreo con 1.000
replicaciones. Los arboles filogenéticos gene-
rados en MEGA se exportaron en formato PDF
y se editaron empleando el programa Canvas
10 en plataforma Mac OS X 10.6.8.

Resultados y discusion

Estructura genémica

El alineamiento inicial de los aminoacidos
deducidos de las secuencias completas de
la proteina de la cubierta de SCMV permitio
identificar secuencias reportadas en Brasil,
EE.UU y México, con un total de 328 aminoa-
cidos y quince adicionales, en comparacion
con la mayoria de secuencias CP de SCMV.
La secuencia CP del aislamiento identifi-
cado con el numero de acceso GenBank
GU474635, reportado en México, tiene un
total de 984 nucleétidos comparado con la
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secuencia de la misma region genoémica del
aislamiento EU091075, también mexicano,
con 939 nucleotidos que codifican para 313
aminoacidos. El peso molecular estimado
de la proteina de la cubierta del aislamiento
EU091075 es de 33.82 kDa, mientras que la
CP del aislamiento GU474635 tiene un peso
molecular estimado de 34.71 kDa. La simi-
litud de secuencias entre la region CP de los
dos aislamientos mexicanos es de 88.3%. La
razon biologica de la secuencia adicional de
aminoacidos encontrados en algunos de los
aislamientos de SCMV puede ser variada.
La region variable de la CP de Potyvirus es
necesaria para la transmision por afidos y la
infeccion sistémica y es importante para la
adaptacion del virus al hospedero. La especifi-
cidad en la transmision del virus por vectores
se define por la capacidad de una especie de
vectores en transmitir ciertos virus pero no
otros (Dombrovsky et al., 2005). En el caso
de los Potyvirus, la transmision depende de
la presencia de un componente ayudador que
interactua con la region amino terminal de
la CP (Dombrovsky et al., 2005). La especi-
ficidad de la interaccion entre la CP y HC se
caracterizo in vitro con el virus del moteado
de las venas del tabaco (TVMV) por medio
de ensayos de interaccion proteina-proteina.
HC interactia con viriones o monoémeros de
CP procedentes de TVMV transmitido por
afidos, pero no para TVMV no transmitido
por afidos. En Potyvirus, la interaccion HC
ocurre con la region amino terminal de la
CP, que incluye el motivo DAG (Blanc et al.,
1997) y los aminoacidos en la region amino
cerca al motivo DAG afectan la transmision
por afidos. Es decir, el contexto en el cual el
motivo DAG se localiza dentro de la region
amino terminal juega un papel importante en
la determinacion de la eficiencia de la trans-
mision de los Potyvirus por afidos (Lopez-
Moya et al., 1999). Estudios mas recientes
han sugerido el papel de la regiéon amino de
la CP en el reconocimiento de diferentes HC
de virus que infectan diversos hospedantes
(Dombrovsky et al., 2005). En este contexto es
valido pensar que la variacion en el numero y
clase de aminoacidos que se encuentran cerca
al motivo DAG en los aislamientos de SCMYV,
se debe precisamente a la especificidad del
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virus por vectores de las regiones especificas
de donde fueron muestreados a través de la
interaccion de la CP y HC. De otro lado, se
conoce que los determinantes de especifici-
dad del hospedero pueden encontrarse en la
region amino de la CP (Salvador et al., 2008),
por lo que también es posible sugerir que la
variabilidad encontrada en la region amino de
los aislamientos mexicanos de SCMV puede
deberse a la especificidad del hospedero. Las
diferencias en la region amino terminal han
sido también determinantes para emplearlas
como criterio molecular en la discriminacion
de géneros y especies dentro de la familia
Potyviridae (Adams et al., 2005).

Analisis del alineamiento de secuencias nu-
cleotidicas

Con el fin de determinar las relaciones filoge-
néticas entre los aislamientos mexicanos de
SCMYV se realiz6 la comparacién de secuen-
cias de sus CP con las secuencias CP de SCMV
reportadas alrededor del mundo y publicadas
en el Banco de Genes (GenBank) http://www.
ncbi.nlm.nih.gov/genbank/. La busqueda y
comparacion se hizo empleando el programa
BLAST del Centro Nacional de Informacion
en Biotecnologia, el cual se puede acceder
en la direccion electronica http://blast.ncbi.
nlm.nih.gov/Blast.cgi. El resultado de la com-
paracion y analisis BLAST con la secuencia
completa de la CP del aislamiento mexicano
GU474635, indica que la secuencia mas re-
lacionada es la identificada con el nimero de
acceso D00949 (Frenkel et al., 1991) la cual
comparte el 95% de similitud nucleotidica (E-
value 0.0). El analisis indica que la misma se-
cuencia presenta similitudes nucleotidicas del
87% (E-value 0) con secuencias CP de SCMV
reportadas en Brasil e identificadas con los
numeros de acceso DQ315492, DQ315498,
DQ315496, DQ315495, DQ315494, DQ315490
y DQ315489, y una similitud del 86% (E-value
0.0) con secuencias de CP de SCMV también
reportadas en Brasil, identificadas con los
numeros de acceso DQ315493 y DQ315491.

En Frenkel (1991) reporté por primera
vez una “diversidad de secuencia inespe-
rada” en la CP de aislamientos de SCMV y
MDMV-B de Iowa, EE.UU., que consistia,
en el caso de MDMV-B, en una duplicacion
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de aminoacidos en la region amino. El ais-
lamiento D00949 se obtuvo de campos de
maiz dulce en lowa e inicialmente se designo
como lowa 66-188 (ATCC-PV53) (Hill et al.,
1973). De esta manera, la secuencia CP del
aislamiento mexicano de SCMV GU474635
esta altamente relacionada con aislamientos
de EE.UU. Estos aislamientos, junto con los
aislamientos de Brasil, tienen la CP mas larga
de SCMV que se encuentra en las bases de
datos, con 984 nucleotidos, lo que se debe
posiblemente a un evento de duplicacion de
aminoacidos (Frenkel et al., 1991). Debido a
que no se cuenta con informacion de otros
cistrones de los aislamientos de EE.UU. y
Brasil, no es posible determinar si los aisla-
mientos mexicanos se relacionan con estos
en el resto del genoma. La presencia de este
fragmento particular de nucleotidos en ais-
lamientos de SCMV reportados en diferentes
paises a lo largo del continente americano
sugiere, primero, posibles eventos de recom-
binacién entre estos aislamientos; segundo,
el transporte a larga distancia de material
infectado/aislamientos virales; y tercero, la
necesidad de cuarentenas mas apropiadas en
la introducciéon de germoplasmas que puedan
contener nuevas variantes virales. La ecologia
molecular ha revelado que junto con la recom-
binacion, el sinergismo entre especies virales,
nuevos vectores y la adaptacion al hospedero,
el movimiento a larga distancia es uno de los
factores responsables en la emergencia de en-
fermedades tropicales virales graves (Fargette
et al., 2006). La restriccion en el movimiento
de germoplasma entre paises puede no ser tan
estricta, lo cual hace necesario incrementar
las medidas de seguridad para prevenir la
introduccion de muevas variantes virales que
puedan ocasionar enfermedad.

Relaciones filogenéticas

El arbol filogenético que se genero a partir del
alineamiento de 185 secuencias CP de SCMV
(Figura 1) reportadas en diferentes continen-
tes, agrupa a los aislamientos de México,
Brasil y el aislamiento D0O0949 de EE.UU en
un mismo clado, con un valor aceptable de
remuestreo del 69%. Este resultado sugie-
re que los aislamientos D00949 de EE.UU,
GU474635 de México y los reportados en Bra-
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Figura 1. Arbol filogenético con 185 secuencias CP de SCMV con diferentes origenes geograficos y hospederos. Los aislamientos
mexicanos que agrupan en diferentes clados se indican con flechas. Cada taxén se indica con su nimero de accesion,
pais, hospedante y fecha de recoleccion/publicaciéon. SC = Cafna de azticar. MZ = maiz, NA = no disponible.

sil pueden tener un origen genético comun. De
otro lado, el aislamiento EU091075, también
de origen mexicano, estd mas relacionado
con secuencias provenientes de Alemania y
China con similitudes nucleotidicas promedio
del 92.5% y del 92.4%, respectivamente, en la
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totalidad de la secuencia, de acuerdo con los
resultados de comparaciones pareadas em-
pleando el algoritmo Martinez-NW (Martinez,
1983)implementado en el programa MegAlign
del paquete DNASTAR. Las diferencias en la
composicion nucleotidica de las secuencias de
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CP de SCMV mexicanos sugiere la presencia
de por lo menos dos grupos genéticos diferen-
tes de SCMV que infectan al maiz.

En el arbol filogenético de la Figura 1 se
aprecia como SCMV agrupa principalmente,
segun el hospedante del cual fue obtenido, en
este caso maiz o cana. En el arbol se distin-
guen dos grupos principales: uno conformado
por aislamientos de SCMV obtenidos prin-
cipalmente de cana y reportados en Africa,
China, Argentina e India; y otro que retune
principalmente los aislamientos de SCMV que
fueron logrados de maiz, con algunos clados
que contienen aislamientos obtenidos a partir
de cana de azucar.

Analisis del alineamiento de aminoacidos

El alineamiento de las CP de secuencias de
SCMV mexicanos muestra que las diferencias
en los aminoacidos se localizan en la region
amino donde se generan dos brechas o gaps
en el aislamiento GU474635 (Figura 2A). El
alineamiento de las secuencias CP D00949
y la CP del aislamiento GU474635 no genera
ningun gap, como se espera dada la igual-
dad en su longitud y la alta similitud de la
secuencia (Figura 2B).

El analisis comparativo de las dos se-
cuencias anteriores revelé que la secuencia
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de la CP del aislamiento mexicano GU474635
presenta la duplicaciéon de aminoacidos re-
portada previamente por Frenkel (Frenkel et
al., 1991) y que no lo habia sido para otras
secuencias. Se pueden apreciar algunas
diferencias en la region de estudio debidas
posiblemente a mutaciones. En la posicion
41 existe un cambio de aminoacido A — T
(GCT —ACT, transicion) en la posicion 53 se
presenta el cambio G — T (GGC —AGT/C,
transicion) y en la posicion 56 se presen-
ta el cambio T—=A (ACT —GCT, transicion)
(Figura 2B). Finalmente, el alineamiento de
las CP de SCMV mexicanas y el aislamiento
genera dos gaps de quince aminoacidos en
total, uno entre los aminoacidos 22-32 y otro
entre los aminoacidos 74-77 del aislamiento
EU091075 (Figura 2C). Este resultado ratifica
la mayor relacion entre la CP del aislamiento
GU474635 y D00949.

Conclusiones

* El presente estudio revela los diferentes
origenes filogenéticos de aislamientos de
SCMV de un mismo pais y la estrecha re-
lacion de uno de ellos con aislamientos de
otros paises, lo cual indica poca restriccion
en el movimiento de germoplasma. Surge

A : '.IO .‘:1 0 g S'IO 60 »n ﬂli] 5}1 JQICI
Cansensus SGSVDAGXQGGXXXXGTXXPAXXXXXXXXXXXXXXGSGTGTXXXXTGXXX XXS XXXG XXX XA XGGXSGXXXGXXXGXNGTGXXAGXX XTGXQRDXDVDAGSTGKIS
Identity
Ir.l ] 2 1 11y 1I.' w l;“ t? 4:'

1. EU091075 SGSVDAGAQGGTSGSGTPTPA-----=====mmm AGSGT\STRPPS‘PG--(—B--SATQGNT:]PASGGSSG.\IzGGNOGGSNG'I‘GNGRGSNGTGIGORDKD‘UDAC;STGKIS
i HJ 0 W 40 b ] ar L]

2. GU4T4635 QGS\’DAGVNGSGNQGTTPPRTGSGAKPh'.l‘SG&GSGSGN‘I’GNVT’G’GOAGHSSG&GNSIGATGGQSGSGSG--TGQNGTGS-AGTS.\TGSQRI)RWURGSTGI(IS
B Il ll 0 0 lIU §.l| luU o [ 4 KIK‘
Consensus SGXVDAGXQGGSGXQGTTPPATGSGAKPATSGAGSGSGTG XGTGV TGGQA XXXSG XGTGSGATGGQSGSGSGTXQXXTGSAGTXA TGXQR DRDVDAGSTGKISV
Igentity . £ 8 & & i _____Iis 8 B |
! ;:l L0 % 40 S0 &0 » 0 'KI: IQI:‘

1. GU474635 SGSVDAGVQGGSGNQGTTPPATGSGAKPATSGAGSGSG TG TGTGV TGGORGASSGAGTGSGATGG ESGSGIQNGNS.\GTSRTGSQRDRD'JDRGSTGKIS‘.’
1 i &0 "0 i 0 0 n a0 0 190

2. DO0949 SGTVDAGAQGGSGSQGTTPPATGSGAKPATSGAGSGSGTGAGTGV TGCORRIGSG TG TGS GATGG QS SGSGTEQVN TGS AG TNA TGG QR DRDVDAGS TGK ISV

c 1 10 Pt w “0 50 @ n © % 190
Consensus SGSVDAGAQGGSGXQGTTPPATGSGAK PATSGAGS GSG TG XGTGV TGG QA XTXSG XG TGS GATGG QSGSGSGTXQXXTGSAGTNA TGGQR DRDVDAGS TGKISV
Idetity EEEE = L} = D=0 | H B I
1. EV091075 SGSVDAGAQGGTSGSGTPTPA----------- AGSGTGTR PPSTGSATQGNTPPASGGSSGNNGGNQSGSNGT-- --GNQAGSNG TGGQR DKDVDAGS TGKISV
2.CU474635  SGSVDAGVQGGSGNQGTTPPATGSGAKPATSGAGSGSGTG TGTGV TGGQRGASSGAGTGSGATGG B FSGSGTE QNG TGSAGTSA TGS QR DRDVDAGS TGKISV
3, D00949 SGTVDAGAQGGSGS QGTTPPATGSGAK PATSGAGS GSGTGAGTGY TGGQRRTGSG TG TGS GATGG g6 SGSGTEQVN TGS AGTNA TGGQR DRDVDAGS TGKISV
Figura 2. Alineamiento de secuencias de aminoacidos de CP de SCMV. El motivo DAG altamente conservado se indica en la

caja gris. A. Alineamiento de las secuencias CP de aislamientos de SCMV mexicanos. Las cajas negras indican la
duplicacion de aminoacidos reportada por Frenkel en el aislamiento D00949. B. Alineamiento de las secuencias CP
de GU474635 y D00949 de EE.UU. C. Alineamiento de las secuencias CP de aislamientos mexicanos de SCMV y de
USA.
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entonces, la necesidad de incrementar las
medidas de seguridad para prevenir la in-
troduccion de nuevas variantes virales que
puedan aumentar el riesgo de enfermedad
entre paises.

¢ Ladiferencia en la composicién nucleotidi-
ca en los aislamientos mexicanos de SCMV
sugiere la presencia de por lo menos dos
cepas del virus que infectan el maiz en ese
pais.

e Unicamente existe el reporte de dos se-
cuencias parciales de SCMV en Colombia
que infectan Elaeis guineensis (hospedante
alterno) (nimeros de acceso AYO72882 y
AY 072881). La escasez de informacion
acerca de este virus que en Colombia afecta
principalmente cultivos en la region del
Valle del Cauca y de la region Andina, no
permite determinar su relacion filogenética
con otros aislamientos, ni disenar estrate-
gias de control basadas en aproximaciones
biotecnologicas.
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