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RESUMEN:

El cultivo de pepino tiene una gran relevancia econdmica tanto a nivel nacional como
internacional. Entre los factores que limitan su productividad destacan las
enfermedades causadas por virus. El virus del mosaico verde jaspeado del pepino
(cucumber green mottle mosaic virus, CGMMV) (especie Tobamovirus viridimaculae)
causa una enfermedad que afecta a los cultivos de pepino en todo el mundo y provoca

importantes pérdidas econédmicas.

Para estudiar la variabilidad de CGMMV en el sureste de Espafia, se obtuvieron
secuencias genémicas parciales de aislados obtenidos entre 2017 y 2020 en cultivos de
pepino de Murcia y Granada. Un andlisis filogenético mostré el agrupamiento de
secuencias en dos grandes grupos: aislados de CGMMYV de tipo asiatico (AS) y europeo
(EV). Los aislados de ambos grupos coexistieron en la misma zona, cultivo e incluso
plantas. Se observd una mayor proporcién de aislados de tipo AS en Granada mientras
qgue, en Mazarrén (Murcia), se detecté un cambio en la frecuencia de tipo en funcion de

la estacién, lo que sugiere una influencia de las condiciones ambientales.

Para evaluar el impacto de las condiciones ambientales en la infeccion por
CGMMV, se obtuvieron dos clones infectivos representativos de cada tipo y se analizé
su acumulacién y la expresion de sintomas en plantas de dos genotipos de pepino
(resistente y susceptible) en condiciones tanto estivales como invernales. Se detecté una
interaccion antagdnica in planta entre el tipo EU y el tipo AS, en la cual la acumulacidn
del tipo EU disminuyd significativamente durante la infeccion mixta. Las plantas
inoculadas con el tipo EU presentaron sintomas variables en funcion del genotipo,
mientras que la infeccidn con el tipo AS indujo sintomas acusados en plantas de todos
los genotipos, sin diferencias significativas entre lineas resistentes y susceptibles. Pese
a que se observé un aumento muy significativo de la acumulacién del tipo AS en verano
en plantas del genotipo susceptible y a que el tipo EU mostré una acumulacién mayor
en condiciones calidas, un analisis multivariable revelé que las variaciones en las
condiciones ambientales no explican, de manera significativa, la variacion de

acumulacién de ninguno de los tipos.



Se han descrito fuentes de resistencia genética parcial a CGMMYV, y los genes que
codifican polimerasas de ARN dependientes de ARN de tipo 1 (RDRs) parecen ser los
candidatos mdas probables responsables de dicha resistencia. En concreto, una
duplicacién de los genes RDR1a/1b podria estar relacionada con la resistencia a
CGMMV. Para confirmar si la dosis génica de RDR1a/1b se asocia con la resistencia a
CGMMV, se determind el nimero de copias y los niveles de expresion de RDR1ay RDR1b
en plantas de pepino infectadas con CGMMYV, sintomdticas y asintomaticas,
pertenecientes a diferentes cultivares, asi como la acumulacion viral. Se encontré una
correlacion inversa entre la acumulacion viral y la presencia de una duplicacion de los
genes candidatos, y una correlacién positiva entre la duplicacion y la expresion de
RDR1b. Ademas de la duplicacidn génica, se encontré una delecién de 43 pb localizada
aguas arriba de la regién 5'UTR del mRNA de RDR1b, exclusiva de los genotipos
resistentes y ausente en los susceptibles que podria estar modulando la expresion de

este gen.

La ausencia de resistencia comercial eficaz frente a aislados de tipo AS motivo la
realizacion de un escrutinio de 316 entradas procedentes del USDA (United States
Department of Agriculture). Del total de entradas analizadas, Unicamente dos mostraron
ausencia de sintomas en todas las plantas inoculadas, ausencia de virus detectado
mediante ELISA y ausencia de la delecién que afecta a los genes RDR1a y RDR1b, de
donde se dedujo que esta resistencia puede tener una base genética diferente a ladela
actual resistencia comercial. Sin embargo, cuando se prolongé el periodo de cultivo, las
plantas adultas manifestaron sintomas acusados, evidenciando la necesidad de

identificar nuevas fuentes de resistencia genética.
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