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INTRODUCCION 

 

En México las enfermedades en los cultivos de hortalizas 

constituyen uno de los factores de mayor riesgo para su 

producción, por consiguiente, es importante realizar actividades 

para protegerlos del ataque de diversos patógenos. En los últimos 

años, las enfermedades virales han ocasionado fuertes pérdidas 

económicas en la producción de diferentes cultivos (Rico, 2002; 

SIAP, 2017). Las pérdidas varían considerablemente año con año, 

las cuales están en función de las condiciones climáticas, el 

manejo del cultivo, los controles químico y cultural de los 

insectos vectores y de la presencia y control de las plantas 

arvenses que rodean a los cultivos. Los virus fitopatógenos están 

constituidos por una estructura proteica conocida como cápside y 

su genoma puede ser de ARN o ADN.  

                                                
1 Investigadores del Programa de Biología Molecular, y del Programa de 

Sanidad vegetal del Campo Experimental Zacatecas. 2Investigador Catedrático 

CONACYT-Campo Experimental Zacatecas. 3Investigador del Campo 

Experimental Valle de Guadina 4Docente-Investigador de la Unidad 

Académica de Agronomía UAZ.  
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El género Begomovirus con aproximadamente 200 especies se 

incluye en la familia Geminiviridae, sus partículas poseen una 

simetría icosaedral, consistiendo en dos icosaedros (partículas 

gemelas) incompletos, sin un vértice, unidos entre sí.  

 

EL genoma es único, fijo, cerrado, circular, compuesto de DNA. 

La mayoría de los Begomovirus posee un genoma bipartito; esto 

significa que el genoma se encuentra en dos segmentos referidos 

como ADN A y ADN B que son parte de dos partículas 

diferentes. Ambos segmentos son requeridos para que la 

enfermedad sea sintomática en el huésped, pero el ADN B 

depende del ADN A para su replicación, el cual es aparentemente 

capaz de infectar por cuenta propia. 

 

Los Begomovirus son transmitidos por la mosquita blanca 

(Bemisia tabaci Geen). Entre los Begomovirus bipartitas 

presentes en el continente americano se distinguen dos grandes 

linajes: los Begomovirus denominados Típicos, cuyo principal 

representante en México es el Pepper huastec yellow vein 

PHYVV, y por otra parte los virus pertenecientes al clado del 

Squash leaf curl virus (SLCV). Ambos clados de Begomovirus se 

han identificado formando parte de infecciones mixtas tanto en 
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cultivos de interés económico y en plantas arvenses. La aparición 

de síntomas asociados con virosis presentes en el cultivo de chile 

(Capsicum annuum L.) han comenzado a generar afectaciones en 

la producción de dicho cultivo en los estados de Zacatecas y 

Durango, de tal forma que es importante identificar el o los 

posibles agentes causales y así diseñar estrategias que nos 

permitan controlar al máximo la dispersión de los síntomas antes 

mencionados.  

 

México es el primer exportador de chile verde a nivel mundial y 

el sexto de chile seco; los principales importadores son Estados 

Unidos, Japón, Canadá, Reino Unido y Alemania (SIAP, 2017). 

Durante el año agrícola 2017 la superficie sembrada fue de 

136,053.46 ha, con una producción de 2,294,399.97 t. y un valor 

de la producción de $14,620,448.58 de pesos. Los estados que 

destacaron por su producción fueron Sinaloa con 3,264,911.99 t., 

Zacatecas 2,168,065.17, Chihuahua con 2,140,624.23 t., San Luís 

Potosí 1,380,567.72, Jalisco 768,655.76 y Tamaulipas 

625,491.28 t. (SIAP, 2017). 

 

En el Campo Experimental Zacatecas, se analizaron muestras de 

plantas de chile afectadas por posibles virosis causadas por 
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begomovirus, por lo que el objetivo de este trabajo es dar a 

conocer los resultados de los hallazgos encontrados en esta 

hortaliza muestreadas en los estados de Zacatecas y Durango.  

Sintomatología ocasionada por los Geminivirus 

 

Los síntomas inducidos por los virus de las plantas conducen a la 

reducción de la calidad del cultivo y el rendimiento. El resultado 

final de la infección por el virus, es una reducción en el 

crecimiento de las plantas, bajo rendimiento, calidad del 

producto, y la pérdida económica a los productores. También, la 

mayoría de los síntomas inducidos por virus puede ocurrir debido 

a condiciones ambientales adversas o enfermedades causadas por 

otros patógenos de plantas (viroides, fitoplasmas). Debido a esto, 

el diagnóstico correcto de las enfermedades virales normalmente 

requiere pruebas de laboratorio (Hull, 2002).  

 

La sintomatología ocasionada por los Geminivirus puede ser 

similar a la causada por deficiencias nutrimentales y a los 

inducidos por otras familias de virus, principalmente los 

Potyvirus y los Tobamovirus, lo cual ha dificultado el diagnóstico 

de los Geminivirus mediante las técnicas convencionales. Estos 

síntomas varían enormemente dependiendo de cada hospedero, la 
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etapa en que es infectado, el Geminivirus del que se trate e incluso 

la latitud en que se encuentre (condiciones ambientales). De 

forma general se pueden incluir los siguientes síntomas, ya sean 

aislados o en combinación: mosaico amarillo brillante, moteado 

clorótico, clorosis foliar marginal, enrollamiento foliar, 

epinastias, otras deformaciones foliares como abultamientos o 

ampollamientos, reducción del área foliar, enanismos, abscisión 

floral, amoratamiento foliar, reducción del tamaño de los frutos, 

entre otros (Polston y Anderson, 1997).  

 

Rango de hospederos de los Geminivirus 

 

Para algunos Geminivirus, el rango de hospederos es muy amplio. 

Por ejemplo, el Beet curly top virus (BCTV) infecta más de 300 

especies pertenecientes a 44 familias. En otros casos, sólo se 

encuentran reportes de las familias botánicas a las que atacan 

estos virus, tal es el caso de los Geminivirus que inducen los 

síntomas de enchinamiento, como el enchinamiento de tabaco, 

tomate y calabaza, que atacan principalmente a miembros de las 

familias Solanaceae, Compositae, Caprifolaceae y 

Cucurbitaceae, mientras que los síntomas de amarillamiento 

intenso, como los inducidos por el grupo del virus del mosaico 
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dorado están restringidos a ciertas especies de la familia 

Leguminoseae y a algunas de la familia Solanaceae, aunque 

causados por otros virus (Ascencio-Ibáñez et al., 2000). De lo 

anterior, se puede señalar que los principales cultivos agrícolas 

atacados por Geminivirus son: el maíz, caña de azúcar, tabaco, 

remolacha, tomate, frijol, yuca, algodón, melón, chile, papa, 

calabaza, sandía, papaya, camote y soya (Dhar y Singh, 1995).  

Transmisión de los Geminivirus por los insectos vectores  

 

Uno de los criterios para clasificar a los Geminivirus ha sido la 

transmisión por insectos vectores. Los Mastrevirus son 

transmitidos por diferentes especies de chicharritas (Homóptera, 

familia Cicadellidae). Los Begomovirus son transmitidos por un 

complejo de la especie Bemisia tabaci (mosquita blanca), 

mientras que los Curtovirus son transmitidos por chicharritas de 

diferentes especies o, en un solo caso, por un saltamontes. La 

transmisión de los Geminivirus por sus insectos vectores es del 

tipo circulativo, no propagativo, lo cual es similar a lo que ocurre 

con la transmisión de luteovirus por áfidos (Ascencio-Ibáñez et 

al., 2000). Este tipo de transmisión involucra el paso del virus a 

través del cuerpo del insecto y consiste de dos fases: primero es 

la adquisición del virus, en la cual pasa hasta la hemolinfa vía la 
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pared del tracto digestivo y segundo la inoculación del virus en la 

planta, la cual requiere el paso del virus desde la hemolinfa hasta 

las glándulas salivares (Liu et al., 1997; Palmer y Rybicki, 1998). 

Existen evidencias convincentes de la transmisión transovárica 

del Tomato yellow curl leaf virus (TYLCV) (Begomovirus 

monopartita), hasta dos generaciones (Ghanim et al., 1998).  

Estos son transmitidos a una gran variedad de plantas 

monocotiledóneas y dicotiledóneas, produciendo síntomas como 

mosaicos, moteados, deformaciones foliares, enanismo, 

amarillamientos y clorosis en las plantas infectadas, provocando 

grandes pérdidas económicas, y contribuyendo a incrementar las 

condiciones de pobreza, principalmente en los países 

subdesarrollados (Ascencio-Ibáñez et al., 2000).  

Insecto vector, Bemisia tabaci 

Hasta mediados de los años 80, muchos biotipos de Bemisia 

tabaci se alimentaron y reprodujeron en jitomate y chile en forma 

muy limitada, minimizando la transmisión de Begomovirus hacia 

y desde plantas de estas hortalizas. No obstante, a mediados de 

los años 80, un nuevo biotipo o especie de mosquita blanca 

conocido como biotipo B se introdujo en el Hemisferio 

Occidental, proveniente del Mediterráneo, posiblemente por el 

traslado de plantas ornamentales infestadas. Aunque, esta 
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mosquita no muestra diferencias morfológicas con respecto a los 

biotipos de B. tabaci ya existentes, hay diferencias biológicas 

significativas. Una de ellas es que la nueva mosquita blanca 

(Bemisia tabaci biotipo B) se alimenta muy bien y se reproduce 

abundantemente en el cultivo de chile (Schuster et al., 1990), y 

es menos selectiva en sus hospederos.  

 

El ciclo infectivo de los Begomovirus es del tipo circulativo no 

persistente y tiene como etapas principales las siguientes: la 

adquisición del virus por parte del vector al alimentarse (al menos 

por 15 minutos) de una planta infectada y la posterior inoculación 

del virus a plantas sanas al seguir alimentándose (Hunter et al., 

1998). Aparte de transmitir Begomovirus y algunos otros 

fitopatógenos, las infestaciones por mosquita blanca provocan 

alteraciones en la estructura de la planta, pues al alimentarse 

ingieren su savia y producen efectos fitotóxicos; también, los 

residuos de savia presentes en la lámina foliar favorecen la 

aparición de fumagina, la cual es la acumulación de hongos que 

bloquean el proceso de la fotosíntesis. Siempre que se identifican 

infecciones severas causadas por Begomovirus, el primer paso, y 

más importante, es identificar y controlar al insecto vector 

mediante insecticidas o por métodos de control biológico o 
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genético, como el uso de depredadores naturales, colocación de 

barreras biológicas, erradicación de malezas y obtención de 

variedades resistentes (Ascencio-Ibáñez et al., 2000). 

                                          

Begomovirus infectando cultivos en México 

 

Los primeros reportes sobre la presencia de Begomovirus en 

México datan desde 1970 (Ley-Flores, 1975) en plantas de 

jitomate con síntomas causados por un virus transmitido por la 

mosquita blanca (Figura 1) en el estado de Sinaloa, al Noreste de 

México (Brown y Nelson, 1988), posteriormente, el agente causal 

se identificó como virus del chino del tomate (CdTV), 

produciendo epidemias asociadas con la presencia de altas 

poblaciones de Bemisia tabaci (Brown y Nelson, 1988).  
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Figura 1. Mosquita blanca (Bemisia tabaci) alimentándose en cultivos de 

chile. 

 

Este virus también se encontró en otras áreas productoras del país, 

por ejemplo, en los Estados de Chiapas, Morelos y Tamaulipas. 

En donde existen reportes de infecciones mixtas en las que el 

virus del chino del tomate (CdTV), coexiste con PHYVV y el 

Pepper golden mosaic virus (PepGMV)(Torres-Pacheco et al., 

1996). A pesar de que el rango de hospederos del CdTV estaba 

limitado a Solanáceas, se ha reportado su presencia en cultivos de 

soya (Mauricio-Castillo et al., 2014a).  

 

A finales de los 80s y principios de los 90s, se reportó el primer 

y único caso hasta la fecha de un Geminivirus originario del viejo 

mundo introducido en el continente americano. El TYLCV es un 

begomovirus monopartita aislado en Israel (Navot et al., 1991) e 

introducido en la República Dominicana al importar transplantes 

de tomate infectadas de Israel. Recientemente, se ha reportado la 

presencia de TYLCV en la Península de Yucatán (Ascencio-

Ibáñez et al., 1999). Los principales begomovirus reportados en 

México se indican en la Tabla 1. 
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Tabla 1. Principales Begomovirus reportados en México. 

 
Virus Ubicación 

geográfica 

Cultivo Referencia 

Bean calico mosaic virus 

(BcaMV) 

Sonora  Fríjol  Brown y Poulos, 

1990 

Bean golden yellow 

mosaic virus (BGYMV) 

Chiapas, 

Tamaulipas, 

Veracruz, Yucatán 

Calabaza, chile, 

jitomate, melón 

López-Salinas et al., 

1994 

Chino del tomate virus 

(CdTV) 

Chiapas, Morelos, 

Tamaulipas  

Chile, jitomate Brown y Nelson, 

1988 

Pepper golden mosaic 

virus (PepGMV) 

Sinaloa, 

Tamaulipas, 

Guanajuato, 

Quintana Roo 

Chile  Stenger et al., 1990 

Pepper huastec yellow 

vein virus (PHYVV) 

Sinaloa, 

Tamaulipas, 

Guanajuato, 

Quintana Roo 

Chile, fríjol, 

jitomate 

Torres-Pacheco et al., 

2002 

Serrano golden mosaic 

virus (SGMV) 

Norte de México Chile Brown y Poulus, 

1990 

Squash leaf curl virus 

(SLCV) 

Mexicali, Sonora Calabaza Delgadillo et al., 

1989 

Tomato chino baja 

california sur virus 

(ToChBCSV) 

Baja California Sur  Jitomate Holguin-Peña et al., 

2004 

Tomato chino la paz 

virus (ToChLPV) 

Baja California Sur  Jitomate Holguin-Peña et al., 

2004 

Tomato leaf curl Sinaloa 

virus (ToLCSinV) 

Sinaloa Chile, jitomate Brown et al., 1993 

Tomato mottle virus 

(ToMoV) 

Sureste México  Chile Díaz-Plaza et al., 

2002 
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Tomato severe leaf curl 

virus (ToSLCV) 

San Luis Potosí Jitomate  Bañuelos-Hernández 

et al., 2012 

Tomato yellow leaf curl 

virus (TYLCV) 

Baja California Sur  Chile, jitomate Lebsky y Poghosyan, 

2007 

 

Método de diagnóstico molecular 

La metodología actual para el diagnóstico de Begomovirus más 

confiable, es diagnóstico por Reacción en cadena de la 

polimerasa (PCR). Dentro de esta, el uso específico de ciertos 

“iniciadores” es vital para para el diagnóstico de begomovirus 

monopartitas y bipartitas (una o dos cadenas de ADN), así como 

para el conocimiento del clado al cual pertenece o pertenecen los 

begomovirus diagnosticados (clado “SLCV” ó clado “Tipicos”) 

(Mauricio-Castillo et al., 2014b). 

 

Para el diagnóstico de los begomovirus del clado “Típicos” son 

utilizados el par de oligonucleótidos universales WARfor / 

YMACrev, que amplifican una banda de ADN de 1.7 Kb. 

(Mauricio-Castillo et al., 2007). Así mismo, para el diagnósticar 

el clado SLCV se utilizan el par de oligonucleótidos SL2060for / 

YMACrev que   amplifican una banda de ADN de 1.4 Kb. 

(Mauricio-Castillo et al., 2006). 
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MATERIALES Y METODOS 

Colecta en campo y manejo de las muestras 

Los muestreos se realizaron en el año 2017 en cultivos de chile 

tipo pasilla y mirasol muestreados en los municipios de Calera de 

Víctor Rosales y Jalpa, en el estado de Zacatecas, y en el 

municipio de Poanas, Durango. En todas las regiones de 

muestreo, se observaron y colectaron plantas con sintomatología 

típica causada por geminivirus (Blancard, 1996; Gabor y Wiebe, 

1997; Jones et al., 2014), las cuales incluyeron: 

 mosaico amarillo brillante 

 moteado clorótico 

 clorosis foliar marginal 

 enrollamiento foliar 

 epinastias, 

 deformaciones foliares como abultamientos o ampollamientos 

 reducción del área foliar 

 enanismos 

 abscisión floral 

 amoratamiento foliar 

 reducción del tamaño de los frutos (Figuras 1 y 2) 
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Figura 1. Plantas de chile con la sintomatología típica de infección por 

begomovirus. 

 

Diagnóstico molecular 

Se adoptó un protocolo de extracción de ADN genómico, único 

para todas las muestras de tejido vegetal analizadas. Éste se basó 

en una modificación del método de Dellaporta (1983), que utiliza 

nitrógeno líquido y el buffer de extracción “A” (compuesto por 

Tris 100 mM pH 8.0, NaCl 50 mM pH 8.0, EDTA 50 mM pH8.0 

y agua destilada). A cada pastilla de ADN de cada una de las 

muestras se les realizó una amplificación isotérmica de ADN de 
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cadena sencilla presente en los extractos con la técnica de 

TempliPhi (GE Healthcare), produciendo largas copias de ADN 

continúas conocidas como concameros (Haible et al., 2006). Los 

ADNs obtenidos mediante la técnica de TempliPhi se sometieron 

a la reacción en cadena de la polimerasa (PCR). Se utilizaron el 

par de oligonucleótidos Cp70For y el YMAC REV para la 

amplificación de una banda de 600 pb correspondiente al gen de 

una proteína de la cápside del virus. La composición de la mezcla 

de reacción para PCR (50 µL volumen total) consistió en lo 

siguiente: Buffer Taq ADN polimerasa 1X, MgCl2 1.5 mM, 

dNTPs 0.2 mM, oligonucleótidos 1 µM, Taq polimerasa 2.5 UT, 

DNA 1 µg. Las condiciones para la amplificación del ADN viral 

fueron: desnaturalización inicial a 94˚C/2min, y 35 ciclos 

conformados por una temperatura inicial de 94˚C/1min, una 

temperatura de alineamiento de 55˚C/1min y una extensión a 

72˚C/1min con una extensión final de 72˚C/5min. Los productos 

amplificados, fueron analizados por movilidad electroforética en 

geles de agarosa al 1.5 %. 

Los productos de PCR y clonas, obtenidas a partir de extractos de 

ADN de plantas con probables síntomas de virosis, fueron 

sometidos a análisis de RFLP (Restriction Fragment Large 

Polimorphism) utilizando la enzima MspI en combinación con la 
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enzima EcoRI (New England BioLabsTM) establecidas 

previamente por Monreal-Vargas (2005). Los productos 

digeridos se analizaron por movilidad electroforética en geles de 

agarosa al 2.0 %.  

 

Los productos de PCR obtenidos a partir de las muestras de 

campo se clonaron directamente en el plásmido pGEM-T Easy 

(Promega, Madison, WI), según las indicaciones del proveedor. 

La transformación de células competentes de Escherichia coli 

Top 10 se realizó por los métodos de electroporación y/o choque 

térmico, facilitando la selección de transformantes en base al 

color de las colonias crecidas (blancas / azules) en medio LB 

conteniendo ampicilina (marcador selectivo), IPTG y X-gal. Los 

protocolos de transformación se describen a continuación. 

 

La extracción del ADN plasmídico se realizó de acuerdo al 

procedimiento modificado de Birnboim (Sambrook et al., 2011). 

Los productos clonados fueron secuenciados en la Unidad de 

Secuenciación del LANBAMA (IPICYT A.C.), y la secuencia 

nucleotídica obtenida en cada caso se comparó con secuencias 

disponibles en la base de datos del Gen Bank, utilizando los 
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algoritmos BLAST (https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi) y 

Clustal V (MegAlign, DNASTAR software, London). 

 

RESULTADOS 

 

Los extractos provenientes de plantas de chile tipo pasilla que 

mostraron una sintomatología relacionada con la posible 

presencia de Begomovirus, fueron analizadas mediante la técnica 

de PCR con el uso de los oligonucleótidos universales específicos 

para los clados SLCV (SL2060for / YMACrev) y Típicos 

(WARfor / YMACrev) en combinación con la técnica de RFLPs. 

Se confirmó la presencia de una infección mixta causada por dos 

Begomovirus, el primero perteneciente al clado de los 

Begomovirus Típicos, mientras que el segundo se encuentra en el 

grupo de los Begomovirus del SLCV (Figura 3). 

 

 

 

 

 

 

https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
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Figura 3. Electroforesis en gel de agarosa al 1% de los productos de PCR 

obtenidos con las combinaciones de oligonucleótidos utilizados. Extractos de 

chile (carril 1 y 2), control positivo (carril 3) y control negativo (carril 4) 

analizados con la combinación SL2060for / YMACrev (1.4 Kb). Carril 5 

(Marcador de peso molecular, MPM). Extractos de chile (carril 6 y 7), control 

positivo (carril 8) y control negativo (carril 4) analizados con la combinación 

WARfor / YMACrev (1.7 Kb). 

 

Las clonas obtenidas se enviaron a secuenciar a la unidad de 

secuenciación del LANBAMA (IPICYT), y la secuencias 
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nucleotídicas obtenidas fueron editadas y en cada caso, se 

compararon con las secuencias disponibles en la base de datos del 

GenBank utilizando los algoritmos BLAST 

(https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi), y Clustal V (MegAlign, 

DNASTAR software, London). 

 

El análisis de la primera secuencia aislada, mostró un 99% de 

similitud con el Pepper huastec yellow vein virus (PHYVV), un 

begomovirus perteneciente al grupo de los Típicos. Con estos 

resultados, se efectuó un análisis de la región intergénica del 

fragmento aislado y se realizó una comparación de iterones. 

Éstos, son secuencias                  de ADN repetidas las cuales 

juegan un papel importante en la regulación de la replicación del 

ADN viral. Los interones identificados (GGTGA) se compararon 

con los presentes de su pariente más cercano, encontrando que, 

con base en los criterios taxonómicos actuales, la primera 

secuencia aislada de chile tipo pasilla corresponde a una nueva 

cepa de la especie PHYVV. Este es el primer reporte de una 

secuencia nucleotídica correspondiente a PHYVV en el estado de 

Zacatecas. 

 

https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
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Asimismo, la segunda secuencia nucleotídica aislada de plantas 

de chile tipo Pasilla, fue sometida a los mismos análisis de 

comparación de secuencias a los que se sometió la primera 

secuencia, encontrando una similitud del 98% con un 

Begomovirus perteneciente al grupo del SLCV, Pepper golden 

mosaic virus (PepGMV). Para confirmar dicha similitud, se 

analizó y se compararon los iterones presentes en la secuencia 

aislada de estas muestras (GGAGTC) con las presentes de su 

pariente más cercano, utilizando los criterios taxonómicos 

actuales, también se establece el reporte de una nueva cepa 

perteneciente a la especie PePGMV.  

 

DISCUSIÓN 

 

Dentro del diagnóstico molecular de enfermedades Geminivirales 

presentes en cultivos de interés económico, una de las principales 

limitaciones es la falta de métodos cada vez más eficientes que 

permitan identificar a los posibles agentes causales aún y cuando 

se trate de infecciones mixtas. Este trabajo presenta la tarea de 

evaluar la efectividad de dos combinaciones de oligonucleótidos 

universales, que permitan identificar la presencia de cualquier 

Begomovirus perteneciente a los clados del SLCV o los Típicos 
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presentes en extractos provenientes de plantas de chile colectadas 

en los municipios de Calera de Víctor Rosales y Jalpa, Zacatecas, 

y de Poanas, Durango.  

 

A pesar de que existen otros métodos de diagnóstico molecular 

de Begomovirus, los productos de PCR obtenidos al utilizar los 

iniciadores universales seleccionados y evaluados, incluyen 

porciones parciales de los genes Rep, CP y la totalidad de la 

región intergénica, los cuales permiten identificar la identidad del 

o los begomovirus presentes en los extractos analizados, 

determinando con ello la presencia de infecciones mixtas.  

 

Lo anterior, contrasta con métodos como el diseñado por Rojas et 

al. (1993), ya que aunque se pueden amplificar regiones muy 

similares en tamaño y secuencia a las obtenidas, al momento de 

analizar muestras con infecciones mixtas o sencillas causadas por 

Begomovirus pertenecientes al clado del SLCV, son poco 

eficientes y amplifican preferentemente Begomovirus 

pertenecientes del clado de los Típicos, y es por eso, que la mayor 

parte de los Begomovirus reportados pertenecen al grupo antes 

citado. Lo anterior, se pone de manifiesto al ver el incremento de 

reportes sobre la presencia e identificación de begomovirus del 
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clado del SLCV desde que se ha utilizado la combinación de 

iniciadores universales SL2060for / YMACrev (Mauricio-

Castillo et al., 2006).  

 

La variabilidad de secuencia presente en las regiones de ADN 

amplificadas con los oligonucleótidos WARfor / YMACrev y 

DGRSfor / YMACrev permite establecer patrones de restricción 

característicos utilizando las enzimas EcoRI y MspI (Mauricio-

Castillo et al., 2014a), con estos oligonucleotidos, se puede 

evaluar rápidamente la diversidad de Begomovirus presentes al 

menos en parcelas de chile y e identificar a los Begomovirus que 

participan en infecciones mixtas. 

 

Así mismo, resalta el hecho de que solo se diagnosticaron 

infecciones mixtas de tal forma que a diferencia de lo que en un 

inicio se pensaba la presencia de este tipo de infecciones se está 

convirtiendo más en una regla que una excepción, y esto se debe 

a que los métodos de diagnóstico actuales van encaminados a 

complementar y mejorar los ya existentes con el firme objetivo 

de identificar todos los Begomovirus causantes de infecciones en 

cultivos de interés económico y/o malezas sin importar su origen 

geográfico o grupo filogenético. 
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A partir de extractos de plantas de chile tipo pasilla con síntomas 

de virosis se lograron aislar dos fragmentos del genoma A de 

Begomovirus, la primer secuencia aislada mostró un 99% de 

similitud con el Pepper huastec yellow vein virus (PHYVV), un 

begomovirus perteneciente al grupo de los Típicos, mientras que 

la segunda secuencia nucleotídica aislada de plantas de chile 

variedad pasilla tuvo una similitud del 98% con un Begomovirus 

perteneciente al grupo del SLCV, Pepper golden mosaic virus 

(PepGMV).  

 

Ambos Begomovirus son conocidos por su amplia distribución 

en todo el territorio nacional, y aunque existen reportes sobre su 

presencia en territorio zacatecano hasta la fecha no existen 

registros en la base de datos del GenBank que confirmen su 

presencia a nivel de secuencia de ADN. Todas las plantas de chile 

analizadas durante el presente trabajo, padecían de infecciones 

mixtas causadas por PHYVV y PepGMV, los cuales son los 

Begomovirus mejor estudiados y más distribuidos en México 

afectando una gran variedad de cultivos entre los que destacan 

chile, jitomate, tomatillo y malezas. La presencia de estas dos 

especies de Begomovirus formando infecciones mixtas se ha 



24 

 

convertido en una regla casi general, la cual concuerda con lo 

demostrado en laboratorio en donde se ha demostrado que las 

infecciones mixtas favorecen la replicación de los virus que 

participan en ella y al mismo tiempo se observa una disminución 

en la actividad de los mecanismos de defensa en plantas de chile 

(Fraire et al., 2011). La agresividad de las infecciones mixtas, 

depende principalmente del huésped; en el cultivo de chile se ha 

observado que las infecciones causadas por PepGMV son más 

agresivas con respecto a la presentación de síntomas y cuando co-

infecta plantas de chile con PHYVV, se ve una disminución en la 

severidad de los síntomas, pero cuando ambos virus se 

encuentran presentes en tabaco, se observa un sinergismo que 

desencadena síntomas devastadores (Mendez-Lozano et al., 

2003), de tal forma, que estos estudios epidemiológicos no 

marcan la pauta para investigar y tratar de comprender de que 

depende este tipo de comportamiento. 

 

La presencia de dos o más Begomovirus infectando la misma 

planta, representa un riesgo fitosanitario debido a que las 

similitudes que pueden existir entre ellos. A nivel de genoma 

puede favorecer procesos como la recombinación y 

pseudorecombinación produciendo la aparición de nuevas 
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especies, variantes o cepas cada vez más agresivas (Hou y 

Gilbertson, 1996), lo cual les facilita infectar nuevos hospederos 

naturales. De acuerdo a lo anterior, se establece la necesidad de 

seguir monitoreando la presencia y los alcances desde el punto de 

vista fitopatológico de las infecciones mixtas causadas por 

PHYVV / PepGMV y ToSLCV / ToGMoV, así como implementar 

estrategias de control que permitan no solo mejorar la resistencia 

de las plantas, si no controlar al insecto vector. 

 

Actualmente, el riesgo de sufrir epidemias devastadoras en el 

continente Americano como las reportadas en algodón en 

Pakistán (Harrison et al., 1997), tomate en Trinidad y Tobago 

(Umaharan et al., 1998), España e Italia (Noris et al., 1994), 

Cassava en Uganda (Deng et al., 1997) y Tanzania (Ndunguru et 

al., 2005), entre otras, producidas por virus recombinantes, se ha 

incrementado por la presencia del TYLCV, un Begomovirus 

monopartita, aislado en Israel (Navot et al., 1991) de manera que 

su probable interacción con Begomovirus endémicos, puede dar 

lugar al surgimiento de variantes virales altamente virulentas. 

 

El método de diagnóstico utilizado durante este trabajo fue 

eficiente al momento de identificar un tipo de infección mixta 
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causada por begomovirus, provocada por PHYVV / PepGMV 

afectando chile tipo pasilla en la región productora del estado de 

Zacatecas. Solamente se encontraron infecciones mixtas en este 

Estado. Éste método puede constituirse como una herramienta, 

sencilla, segura, rápida y económica para el diagnóstico y la 

caracterización del genoma A de Begomovirus pertenecientes a 

los grupos del SLCV, Típicos sin importar su origen geográfico. 

 

CONCLUSIONES 

La metodología molecular utilizada durante el presente trabajo, 

mostró ser una herramienta útil para descubrir nuevos 

Begomovirus y detectar infecciones mixtas que afectan cultivos 

de interés económico. 

 

Así mismo, se aisló y caracterizó la secuencia genómica de dos 

nuevas variantes de Begomovirus, pertenecientes al clado de los 

Típicos (PHYVV). 
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