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CARACTERIZACIÓN MOLECULAR Y FILODINÁMICA DEL VIRUS DE LA TRISTEZA DE LOS CÍTRICOS
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Desde que apareció hace dos siglos, la enfermedad conocida como Tristeza, es la enfermedad viral más devastadora de la industria citrícola a nivel mundial. Su agente etiológico, el Virus de la Tristeza de los Cítricos (CTV), es transmitido por injertos de material vegetal infectado o por insectos vectores como el áfido Toxoptera citricida. La existencia de variantes genéticas del virus con diversos grados de severidad, han sido reportadas en todas las áreas citrícolas afectadas. La caracterización de aislados de CTV puede proveer información epidemiológica importante que puede ser de gran utilidad para el control de la enfermedad. 
En el presente estudio se implementa, por primera vez en Uruguay, un método de detección del genoma de CTV por RT-PCR en tiempo real con química TaqMan que constituye un herramienta rápida, confiable y precisa. Esta herramienta permitirá el procesamiento de un gran número de muestras lo que puede ser de gran utilidad tanto para los productores como para las entidades de vigilancia sanitaria. También constituye el primer estudio de caracterización molecular y reconstrucción filogenética de las variantes genéticas que circulan en el país, basado en el análisis de la secuencia completa y posterior clonación de 3 genes del virus. Los resultados mostraron que CTV presenta una gran diversidad genética, observando la presencia de cuatro linajes co-circulantes con distinta prevalencia, tres de ellos previamente descritos (VT, T3 y T36) y el cuarto identificado en este trabajo (NC). También se detectó la presencia de un aislado recombinante, y mediante análisis de coalescencia, se logró datar el ancestro común más reciente del nuevo linaje, así como también calcular su tasa de evolución. Estos resultados son de gran importancia para el monitoreo del virus en el país y para la implementación de planes de control del virus a largo plazo. 
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