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RESUMEN 

Las enfermedades virales en plantas constituyen una amenaza significativa para la 

seguridad alimentaria, la economía y la dinámica de los ecosistemas, al disminuir la 

productividad de los cultivos y alterar las comunidades vegetales. La emergencia viral 

resulta de interacciones complejas entre factores ecológicos y evolutivos que promueven 

la adaptación a nuevos huéspedes. La gama de huéspedes de un virus es clave para 

comprender su emergencia y está influenciada tanto por las características genéticas del 

virus como por factores ecológicos. Aunque se ha investigado ampliamente el papel de 

los factores genéticos en la especificidad de la infección, el conocimiento sobre los 

factores ecológicos es limitado, en particular en comunidades de plantas silvestres. Los 

avances recientes en secuenciación de alto rendimiento (HTS) han permitido una 



identificación más precisa de las comunidades virales y sus interacciones en diversos 

ecosistemas vegetales. La finalidad general de esta tesis doctoral consistió en lograr una 

mejor comprensión de las dinámicas de transmisión de virus en ecosistemas agrarios, y 

cómo afecta al uso de huéspedes y al ensamblaje de las comunidades de virus. Este 

objetivo general se abordó mediante el análisis de doce virus pertenecientes a siete 

géneros virales, y que muestran diferentes modos de transmisión, en cuatro hábitats 

distintos (Cultivos, Lindes, Encinares y Eriales) pertenecientes a un ecosistema agrícola 

heterogéneo.  

La estimación de la gama de huéspedes de estos doce virus focales se llevó a 

cabo en base a los resultados de detección en las bibliotecas de HTS usando un método 

de dos pasos que llamamos HTS2C. La gama de huéspedes se validó posteriormente 

mediante ensayos por RT-PCR que permitieron también estimar la incidencia. Se observó 

que la distribución de los huéspedes de los virus en función del hábitat es específica. 

Mientras que la mayoría de los virus transmitidos por contacto presentaron un número 

similar de huéspedes en los cuatro hábitats, los virus transmitidos por pulgones de forma 

persistente, o por polen, tuvieron su máxima gama de huéspedes en las Lindes. Los 

análisis de agrupación jerárquica de los huéspedes de cada virus revelaron que las gamas 

de huéspedes no se agrupan según la taxonomía de los virus, lo que indica la relevancia 

de factores extrínsecos al virus en su determinación (Figura 1). Los análisis de redes de 

infección virus-planta revelaron una estructura mixta anidada y modular, poniendo de 

manifiesto una estructura espacial de las interacciones virus-planta, con módulos de 

interacción que se corresponden con el hábitat (Figura 2). Además, un análisis más 

detallado de los módulos permitió identificar los huéspedes preferidos de cada especie 

de virus, que se encuentran mayoritariamente en las Lindes. Este resultado, junto a la 

asimetría de la distribución de la gama de huéspedes de los virus transmitidos por 

pulgones y polen, indica que las Lindes contienen comunidades de plantas que son un 

reservorio de virus para los cultivos y los demás hábitats.  

Al estimar la incidencia de los virus en extractos de ARN de muestras individuales 

de plantas, se encontró que cada especie de virus generalista presenta un patrón de 

infección preferencial y específico. Además, los conjuntos de huéspedes preferenciales 

de cada virus dependen del hábitat, estos virus se comportan como generalistas 

facultativos que usan sus huéspedes potenciales en función de su disponibilidad en la 

comunidad de plantas. Los análisis de regresión de los factores que determinan la 

incidencia indicaron un papel del género de los virus, es decir de su historia evolutiva, y 

del modo de transmisión, pero en casi todos los análisis el hábitat explicaba un porcentaje 

elevado de la varianza de la incidencia, subrayando la importancia de los factores 



ecológicos. Además, la matriz de las interacciones virus-planta según detecciones por 

RT-PCR permitió obtener patrones de coocurrencia y coinfección. Se observó que la 

coinfección por virus es común en este ecosistema, y que está asociada a su modo de 

transmisión. En base a los datos de HTS se estudió la diversidad genética, y se observó 

que las poblaciones de los virus analizados no estaban estructuradas según el hábitat ni 

el huésped, lo que no apoya la adaptación al huésped ni que en la determinación de la 

gama de huéspedes tengan un papel fuertes compromisos de adaptación entre 

huéspedes. Por tanto, estos resultados apoyan la teoría del ajuste ecológico en la 

determinación de las gamas de huéspedes observadas de los virus analizados, todos 

ellos transmitidos por contacto. 

En conclusión, los resultados de esta tesis evidencian la plasticidad de la gama 

de huéspedes de los virus de plantas y cómo está modelada por factores genéticos y 

ecológicos. Se destaca el papel de las Lindes como reservorios de virus y la prevalencia 

de coinfecciones en el ecosistema estudiado. La plasticidad fenotípica de los virus podría 

facilitar los saltos de huésped y, por ende, ser un precursor de la emergencia viral. Esta 

investigación subraya la complejidad de las interacciones virus-planta y la necesidad de 

considerar tanto factores genéticos como ecológicos para comprender y manejar la 

emergencia y propagación de enfermedades virales en plantas. 

 

 

 

Figura 1. Agrupación jerárquica normalizada de las gamas de huéspedes de los virus 

analizados utilizados para inferir patrones en el uso de huéspedes en base a los datos de 

RT-PCR. El mapa de calor se generó a partir de una matriz del número de especies 

infectadas por familia en las gamas de huéspedes de cada virus. El acrónimo de cada 



especie de virus analizado es el siguiente: Cucumis melo alphaendornavirus (CmEV); 

Cucurbit aphid-borne yellows virus (CABYV); Beet mild yellowing virus (BMYV); Turnip 
yellows virus (TuYV); Tobacco mild green mosaic virus (TMGMV); Pepper mild mottle 
virus (PMMoV); Youcai mosaic virus (YoMV); Turnip crinkle virus (TCV); Tobacco mosaic 
virus (TMV); Rubus chlorotic mottle virus (RuCMV); Barley yellow dwarf virus (BYDV) y 

Parietaria mottle virus (PMoV). 

 

 

Figura 2. Red de interacción planta-virus a escala de hábitat. Los nodos grises 

representan UTOs virales (n = 17), detectados según los criterios de selección del HTS2C. 

Los nodos verdes representan las especies de huésped (n = 106). El tamaño de los nodos 

es proporcional al número de enlaces. Los enlaces están coloreados según el hábitat, 

Cultivos, Lindes, Encinares y Eriales, en el que se produjeron las interacciones. Los nodos 

de los virus se indican mediante sus acrónimos: Cucumis melo alphaendornavirus 

(CmEV); Cucurbit aphid-borne yellows virus (CABYV); Beet mild yellowing virus (BMYV); 
Turnip yellows virus (TuYV); Tobacco mild green mosaic virus (TMGMV); Pepper mild 
mottle virus (PMMoV); Youcai mosaic virus (YoMV); Turnip crinkle virus (TCV); Tobacco 
mosaic virus (TMV); Rubus chlorotic mottle virus (RuCMV); Barley yellow dwarf virus 

(BYDV) y Parietaria mottle virus (PMoV). 
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