Diversidad genética en los geminivirus del frijol transmitidos por mosca blanca
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La diversidad de los geminivirus que infectan el frijol comun, esta plasmada en las
diversas propiedades biolégicas de estos virus. Por ejemplo, el virus del mosaico dorado
del frijol (BGMV) del Brasil, no ha podido ser transmitido mecanicamente (Figueira, 1980;
Gilbertson et al., 1991b), mientras que los aislamientos de Centro America, México y del
Caribe han sido transmitidos manualmente (Bird et al., 1977; Morales y Niessen, 1988).
El virus del mosaico enano del frijol (BDMV) causa sintomas de enanismo y deformacién
diferentes a los inducidos por BGMV en frijol (Morales, et al., 1990). Los virus
transmitidos mecéanicamente en el norte de México causan sintomas diferentes (clorosis
intensa) al mosaico dorado, por lo que se le ha llamado mosaico 'calico’ (Brown et al.,
1990).

El BGMV de Puerto Rico fue usado para demostrar que el genoma de este virus era ADN
de cadena sencilla (Goodman, 1977). La secuencia de nucledtidos de los dos
componentes virales (A y B) de este virus, mostré que tenia seis genes que codifican
proteinas de peso mayor que 10 kDa (Howarth, et al., 1985; Morinaga et al., 1987).
Entre los componentes A y B existe una 'regidbn comun’ de aproximadamente 200
nucleétidos, que funciona como el origen de la replicacion (Lazarowitz et al., 1992).

Recientemente, tres aislamientos adicionales del BGMV, fuera del de Puerto Rico, han
sido secuenciados (Faria et al., 1994; Gilbertson et al., 1991a; Gilbertson et al., 1993):
los aislamientos de Guatemala (GA) y de la RepUblica Dominicana (DR) transmisibles
mecénicamente; y un aislamiento de Brasil (BZ) no transmisible por medios mecénicos.
Estos aislamientos tienen genomas bipartitas y una organizacién gendmica similar a la
del BGMV-P.Rico.

Un estudio comparativo de las secuencias de estos aislamientos, mostré que el BGMV-
BZ era distinto de los aislamientos BGMV-DR y GA, los cuales eran casi iguales entre si
y con relacién al BGMV-PR. La comparacién de la secuencia de la 'regidbn comin’ entre
BGMV-PR y BZ arroj6é solo un 57% de identidad (Gilbertson et al., 1993), mientras que
la misma comparacién entre los aislamientos PR, DR, y GA del BGMV, demostrd una
similitud mayor de 90% entre estos (Faria et al., 1994). El otro geminivirus aislado del
frijol, el del mosaico 'calico’ (BCMoV), también tiene un genoma bipartita y su secuencia
es mas parecida a la reportada para el geminivirus del enrollamiento foliar de la calabaza
(SqLCV) (Loniello et al., 1992). La comparacién de la secuencia de la regidbn comun del
BCMoV en relacién a las de los otros aislamientos del BGMV produjo un porcentaje de
identidad menor del 60% (ver figura 1 del siguiente articulo, Loniello et al., donde se
muestra la posicidn de estos aislamientos en el arbol filogenético).
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En cuanto a la relacion filogenética entre los geminivirus del frijol tratados aqui, se
demostrd que estos geminivirus pertenecian a cuatro ramas filogenéticas diferentes.
Los aislamientos del Caribe (PR y DR) y Guatemala (GA) pertenecen a una rama distinta
de la del BGMV-BZ, la cual forma parte de un grupo divergente de geminivirus originarios
del la America del Sur, incluyendo el virus del mosaico dorado del tomate. El BDMV esta
en una rama que incluye el geminivirus del moteado del tomate de Florida, y el .
geminivirus del mosaico del Abutilon de las Indias Occidentales. El BCMoV, como se
explico ya, pertenece a una rama donde se encuentra el geminivirus del enrollamiento
foliar de la calabaza. Los geminivirus en esta rama poseen una secuencia caracteristica.

Los aislamientos o cepas del BGMV han sido divididas en dos tipos segun sus
propiedades biolégicas y secuencia. Asi, el BGMV-BZ ha sido designado como Tipo |,
y los aislamientos relacionados al BGMV-PR (GA y DR) son Tipo Il (Gilbertson et al.,
1993).

Adicionalmente, los estudios de diversidad genética del BGMV han sido realizados
mediante la técnica de amplificacién del ADN con polimerasa (PCR). Para este efecto,
se obtuvo la secuencia de la regién mas variable del genoma (la region intergénica en
el componente B) para cinco aislamientos de campo del Occidente de la Repulblica
Dominicana. Los resultados indicaron que existia mas del 95% de identidad entre estos
aislamientos y el aislamiento patrén (BGMV-DR). Mas aln, se recogieron aislamientos
de Puerto Rico, Jamaica, Costa Rica, Nicaragua, y Guatemala, resultando todos los
aislamientos como tipo |l, estrechamente relacionados a los aislamientos secuenciados
aqui como tipo Il (BGMV-PR, GA y DR). Se concluye que los aislamientos del tipo Il del
BGMV predominan en la America Central y en El Caribe.

Una investigacion final sobre la variabilidad genética a través del tiempo, demostrd que
un aislamiento del BGMV-PR tomado en 1973, aln poseia 98% de homologia con otro
aislamiento del BGMV-PR colectado en 1992 (secuencia tomada para la regién comin
y la intergénica del ADN-A).
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English Summary
Genetic Diversity of Bean-Infecting Whitefly-Transmitted Geminviruses
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Diversity of bean-infecting geminiviruses is indicated by differences in biological properties
between the geminiviruses found in different regions. The sequence analysis of the two
components (DNA-A and DNA-B) of bean golden mosaic virus (BGMV)-Puerto Rican
isolate, showed that it had six open reading frames (genes) coding for proteins over 10
kDa. The only sequence similar between these two components was a 200 nucleotide
(nt) region (common region).

Three other isolates of BGMV besides the one form Puerto Rico have been sequenced:
two sap transmissible isolates [one from Dominican Republic (DR) and an other from
Guatemala (GA)] and a nonsap transmissible isolate from Brazil (BZ). These three
isolates had bipartite genomes and had a similar genome organization to that of BGMV
form Puerto Rico (PR). Sequence comparisons indicated that BGMV-BZ was distinct from
the other two isolates which were nearly identical to BGMV-PR. The comparison of
common region sequence between BGMV-PR and BGMV-BZ gave 57% identity, whereas,
comparisons among the isolates BGMV-PR, BGMV-DR and BGMV-GA gave >90%
identities.
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The other golden mosaic causing geminivirus, BCMoV, also has a bipartite genome and
sequence analysis indicates that this virus is most closely related to squash leaf curl
geminivirus. Comparisons of the common region sequence of BCMoV with those of the
other BGMV isolates gave nt identities <60%. BDMV is distinct from other bean-infecting
geminiviruses producing golden mosaic symptoms.

Studies of the phylogenetic relationships among the four types of bean-infecting
geminiviruses clearly showed that they belong to four distinct phylogenetic clusters
(branches). The BGMV isolates from the Caribbean and Guatemala are a cluster different
from BGMV-BZ, which is part of a more divergent group. The BDMV isolate from
Colombia is in a cluster of geminivirus which includes tomato mottle virus from Florida
and Abutilon mosaic virus from the West Indies. BCMoV is part of the squash leaf curl
virus cluster. Thus, these bean-infecting geminivirus had four different evolutionary
origins.

The BGMV isolates have been divided into two types based on biological properties and

sequence differences. The BGMV-BZ isolate is designated type | and isolates closely
related to BGMV-PR are type Il. Type Il isolates would include BGMV-GA and BGMV-DR.
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