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Antecedentes

« El cultivo de la papa es afectado por mas de 30 virus conocidos.

« Las tecnologias nuevas, como el HTS, permite identificar todos los
virus presentes en una planta (conocidos y desconocidos).

* Nuevas especies virales han sido reportados en distintos cultivos.

« La informacion molecular de los virus (viroma) en muestras de
papa colectadas en Peru permite conocer la carga viral presente.

« El cambio climatico puede afectar las interacciones entre las
poblaciones virales, sus vectores y sus hospedantes.




Objetivo:

» Obtener del genoma completo de virus identificados como especies

nuevas mediante secuenciamiento profundo de ARN de interferencia
extraidas de muestras de papa provenientes de Cusco

Cortar y purificar la banda de 20-30 nt,
l l preparar lalibreria

- >

Extraccion de ARN
y corrida en gel de
agarosa al 3,5%.

I BRA
-

Library Preparation

Enviar al proveedor del
servicio de secuenciacion

Bio-informatica
VirusDetect v1.6




Materiales y métodos
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Muestras colectadas (144):
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Resultados obtenidos

Virus comunes
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Badnavirus
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Badnavirus Torradovirus
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Badnavirus - diseno de cebadores
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Amplificacion mediante PCR - clonacion
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Genoma completo de Badnavirus
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Analisis filogenético-nt RT+RNAsaH
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80 Canna yellow mottle virus isolate Ca¥YMV-AP01(MF074075.1)

Badnavirus

) L Banana streak Mysore virus(NC 006955.1)

Banana streak OL virus(NC 003381.1)

29

Sugarcane bacilliform IM virus(NC 003031.1)

Sweetpotato badnavirus B(NC 012728.1)

86 Carnation etched ring virus(NC 003498.1)

Cauliflower mosaic virus(NC 001497.2) Caulimovirus

86 Mirabilis mosaic virus(NC 004036.1)

87 Strawberry vein banding virus(NC 001725.1) ]

Rice tungro bacilliform virus(NC 001914.1)

0.2




Torradovirus - diseno de cebadores
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Alineamiento ARN1

Consensus
Identity

e 1.Czo-001-ARN1
e 2, Czo-010-ARN1
e 3, Czo-002-ARN1
Ce 4, Czo-008-ARN1
Ce 5. Czo-118-ARN1
e 6. Czo0-007-ARN1
e 7.Czo-115-ARN1
e 8. Czo-112-ARN1
Ce 9, Czo-117-ARN1
Ce 10. czo-120-ARN1T 1

% de identidad
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Torradovirus ARN1

Il ron I

Cz0-112-ARN1 | Cz0-010-ARN1| Cz0-118-ARN1 | Cz0-008-ARN1 | Cz0-117-ARN1 | Cz0-115-ARN1 | Cz0-002-ARN1 | Cz0-007-ARN1 | Czo-120-ARN1 [Czo-001-ARN1

Czo-112-ARN1 99.70% 99.70% 99.70% 99.70% 99.70% 99% 99.30% 98.30% 99.70%
Cz0-010-ARN1 99.70% 100% 100% 100% 100% 99.30% 99.70% 98.70% 100%
Czo-118-ARN1 99.70% 100% 100% 100% 100% 99.30% 99.70% 98.70% 100%
Cz0-008-ARN1 99.70% 100% 100% 100% 100% 99.30% 99.70% 98.70% 100%
Czo-117-ARN1 99.70% 100% 100% 100% 100% 99.30% 99.70% 98.70% 100%
Czo-115-ARN1 99.70% 100% 100% 100% 100% 99.30% 99.70% 98.70% 100%
Cz0-002-ARN1 99% 99.30% 99.30% 99.30% 99.30% 99.30% 99% 98% 99.30%
Cz0-007-ARN1 99.30% 99.70% 99.70% 99.70% 99.70% 99.70% 99% 98.70% 99.70%
Cz0-120-ARN1 98.30% 98.70% 98.70% 98.70% 98.70% 98.70% 98% 98.70% 98.70%
Cz0-001-ARN1 99.70% 100% 100% 100% 100% 100% 99.30% 99.70% 98.70%
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Analisis filogenético — aa RT
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Torradovirus ARN2

Alineamiento ARN2

Consensus
Identity

L+ 1. Czo-119-ARN2
C¢ 2, Czo-002-ARN2
L+ 3, Czo-118-ARN2
C¢ 4, Czo-120-ARN2
L+ 5. Czo-115-ARN2
C¢ 6. Czo-001-ARN2
Ce 7. Czo-117-ARN2
C¢ 8. Czo-008-ARN2

% de identidad
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Czo-001-ARN2

Czo-002-ARN2

Czo-115-ARN2

Czo-117-ARN2

Czo-120-ARN2

Czo-008 ARN2

Czo-119-ARN2

Czo-118-ARN2

Czo0-001-ARN2 99.497% 99.497% 98.995% 99.497% 99.497% 99.497% 98.492%
Czo-002-ARN2 99.497% 100% 99.497% 100% 100% 100% 98.995%
Czo-115-ARN2 99.497% 100% 99.497% 100% 100% 100% 98.995%
Czo-117-ARN2 98.995% 99.497% 99.497% 99.497% 99.497% 99.497% 98.492%
Czo-120-ARN2 99.497% 100% 100% 99.497% 100% 100% 98.995%
Czo-008 ARN2 99.497% 100% 100% 99.497% 100% 100% 98.995%
Czo-119-ARN2 99.497% 100% 100% 99.497% 100% 100% 98.995%
Czo-118-ARN2 98.492% 98.995% 98.995% 98.492% 98.995% 98.995% 98.995%




Analisis filogenético —aa RHTV
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99 L Tomato marchitez virus(YP 001976149.1)

02

Cherry rasp leaf virus(AAM82758.1)

Torradovirus
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Conclusiones

« Se obtuvd el genoma completo de una nueva especie viral en el
género Badnavirus (primer reporte en papa)

« Se identificd una nueva especie viral en el género Torradovirus
(primer reporte en papa)

- Las poblaciones virales encontradas en Cusco, es una
representacion de los virus a noviembre 2016.

* No tenemos evidencia de que las nuevas especies virales en
estudio causen algun problema en papa.







