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Ocurrenciay variabilidad genética de strawberry necrotic shock virus (SNSV) en mora (Rubus glaucus) en
Ecuador

Problema

En Ecuador, la produccion de mora (Rubus glaucus) es crucial para la economia de
pequenos y medianos productores de la Sierra, sin embargo, actualmente se encuentra
amenazada por multilpes patdgenos, incluyendo el virus strawberry necrotic shock virus
(SNSV, género llarvirus), el cual reduce la produccion, la calidad del fruto y el ciclo de vida
de las plantaciones. La propagacion vegetativa sin control fitosanitario, utilizada
comunmente para la produccion de la mora, facilita la transmision de los virus. Para
mejorar la salud de los cultivos y reducir pérdidas economicas, es esencial realizar
estudios que faciliten la comprensién de la diversidad genética y ocurrencia de SNSV en
Ecuador, los cuales son pasos encaminados para establecer programas de certificacion
de plantas libres de virus.

Sintoma asociado a la infeccion viral de SNSV en
hojas de mora “San Antonio” producto de un injerto

positivo para SNSV. (A, B) Necrosis y distorsion de la
hoja

Objetivo general

Determinar la ocurrencia y la variabilidad genética del virus strawberry necrotic shock virus (SNSV) a partir de material vegetal infectado de
la region Sierra de Ecuador para la implementacion de medidas de manejo.
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mora de Tungurahua, Azuay y Pichincha (2021, 2023 y 2024).

AY 363236

Figura 2. Arbol filogenético de maxima verosimilitud (ML) basado en
las secuencias de aminoacidos de la proteina de la capside (CP) de
SNSV. Se muestra que los aislados ecuatorianos forman un solo
grupo con aislados de EE. UU. de R. ursinus (AY363238, AY363240) y

Se registro que SNSV fue detectado en 18%, 77% y 87% de
muestras de mora colectadas en 2021, 2023 y 2024
respectivamente, aunque no fue detectado en Azuay,
Pichincha ni en muestras de frutilla de Tungurahua.

R. occidentalis ‘Munger’ (AY363241).

Conclusiones

En resumen, este estudio determind la ocurrencia y la variabilidad genética del virus strawberry necrotic shock virus (SNSV) a
partir de material vegetal infectado de la region Sierra de Ecuador. En conjunto, estos hallazgos facilitan la comprension de la
diversidad genética y la prevalencia especial y temporal de SNSV en Ecuador para la implementacion de medidas de manejo.

También, se estudio la ocurrencia de SNSV en R. glaucus y Fragaria sp en las provincias de Tungurahua, Azuay y Pichincha
durante los anos 2021, 2023 y 2024. SNSV al parecer solo se encuentra circulando en mora en la provincia de Tungurahua.

Por ultimo, se analizo la variabilidad genética, las relaciones filogenéticas y los patrones de recombinacion en funcion al gen de la
proteina CP del virus SNSV de 17 aislados ecuatorianos de los anos 2021, 2023 y 2024 en comparacion con 24 aislados
homologos recuperados de GenBank de diferentes regiones geograficas. Con base a los datos generados, se concluye que el gen
CP tiene una baja diversidad genética y no presenta eventos de recombinacion significativos que indiquen la aparicion de nuevos

virus o variantes recombinantes. e 1
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