Revista
Mexicana
de
Fitopatologia
e-ISSN: 2007-8080

; Crossref

Articulo Cientifico

Enfermedad emergente en el cultivo de melon asociada a una
infeccion mixta por tres virus transmitidos por mosca blanca

en La Comarca Lagunera, México

Angela Paulina Arce-Leal', Edgar Antonio Rodriguez-Negrete', Manuel Arturo Méndez-De Le6n', Enrique Alejandro Guevara-
Rivera', Norma Elena Leyva-Lépez!, Jestis Méndez-Lozano'. 'Instituto Politécnico Nacional. CIIDIR-Unidad Sinaloa. Departamento

de Biotecnologia Agricola. Bulevar Juan de Dios Batiz Paredes #250, Colonia San Joachin. C. P. 81049. Guasave, Sinaloa, México.

*Autor de correspondencia:
Jesus Méndez Lozano
jmendezlozano@gmail.com

Seccion:
Edicion periddica

Recibido:

14 Abril, 2026
Aceptado:

20 Julio, 2026
Publicado:

05 Agosto, 2026

Cita:

Arce-Leal AP, Rodriguez-
Negrete EA, Méndez-De Ledn
MA, Guevara-Rivera EA,
Leyva-Lopez NE, et al. 2026.
Enfermedad emergente en el
cultivo de melén asociada a una
infeccién mixta por tres virus
transmitidos por mosca blanca
en La Comarca Lagunera,
México. Revista Mexicana de
Fitopatologia 44(3): 130.
https://doi.org/10.18781/R.ME
X.FIT.2604-3

QOB

RESUMEN

Antecedentes/Objetivo. Las cucurbiticeas representan un pilar economico en la agricultura global
y nacional. No obstante, su productividad se encuentra amenazada por la incidencia creciente de
fitopatologias virales. En este contexto, las coinfecciones por miembros de los géneros Begomovirus
y Crinivirus se han asociado con una exacerbacion de la sintomatologia y con elevadas tasas de
incidencia en los cultivos, originando cuadros de enfermedad emergente. Por lo anterior, el objetivo
del presente estudio se centrd en identificar y caracterizar molecularmente los begomovirus y
crinivirus asociados a una enfermedad emergente en cultivos de melén en un municipio de La
Comarca Lagunera, México.

Materiales y Métodos. Se realizo un muestreo dirigido de nueve plantas de melon que manifestaban
sintomas como clorosis intervenal severa, moteado, mosaicos amarillos y deformacion de frutos.
Para la deteccion viral, se llevo a cabo una extraccion de ADN con CTAB al 3 % y de ARN con el
reactivo TRIzol. La deteccion de begomovirus y crinivirus se realizéo mediante PCR y RT-PCR con
cebadores especificos. Los genomas completos de los begomovirus se enriquecieron mediante la
amplificacion de circulo rodante (RCA). Para crinivirus se generaron amplicones del ORF de la
proteina de la capside (CP) mediante RT-PCR. Posteriormente, los genomas y los amplicones de la
CP se clonaron y secuenciaron para realizar analisis filogenéticos y evolutivos.

Resultados. La identificacion molecular reveld prevalencia de infecciones mixtas en siete de nueve
muestras, compuestas por dos especies de begomovirus, cucurbit leaf crumple virus (CuLCrV,
Begomovirus cucurbitae) y watermelon chlorotic stunt virus (WmCSV, Begomovirus citrulli), y el
crinivirus cucurbit yellow stunting disorder virus (CYSDV, Crinivirus cucurbitae). Los analisis
gendémicos confirmaron que CuLCrV y WmCSV poseen arquitecturas gendmicas tipicas de
begomovirus. Se observo una divergencia significativa en loci especificos (gen C4 de CuLCrV, gen
NSP de WmCSV, asi como en las regiones intergénicas del ADN-B de ambas especies), lo que
sugiere que podrian estar involucrados en procesos de adaptacion evolutiva. Filogenéticamente,
aunque el aislado de CuLCrV mostré cercania con aislados de Arizona y Sonora, este se ubico en
un clado distinto de los previamente reportados en la region, lo que indica una trayectoria evolutiva
independiente. Por otro lado, el analisis filogenético a partir de la secuencia nucleotidica del gen de
la proteina de capside (CP) de CYSDV revel6 una estrecha relacion con aislados previamente
reportados en Jordania y en México.

Conclusion. Este estudio constituye el primer reporte en México sobre una enfermedad asociada a
la coinfeccion de WmCSV, CuLCrV y CYSDV en cucurbitaceas. Los hallazgos subrayan la
complejidad de las enfermedades emergentes y resaltan la importancia de fortalecer la vigilancia
epidemioldgica molecular para mitigar el impacto de estas infecciones mixtas en la agricultura
nacional.
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INTRODUCCION

Las cucurbitaceas (familia Cucurbitaceae) se encuentran entre los cultivos
horticolas mas importantes a nivel mundial y las especies de mayor relevancia econémica
incluyen el pepino (Cucumis sativus), la calabaza (Cucurbita pepo), el melon (Cucumis
melo) y la sandia (Citrullus lanatus) (Radouane ef al., 2021). El cultivo y la produccion
de cucurbitaceas en México son de gran importancia socioeconémica, ya que generan
numerosos empleos en todos los eslabones de la cadena de produccion (productores,
asesores técnicos, jornaleros, empacadores, industriales y comerciantes). Ademas,
constituyen una importante fuente de divisas mediante la comercializacion del fruto
fresco. De acuerdo con datos proporcionados por SIAP-SADER (2024), la Comarca
Lagunera representa una region sobresaliente, especialmente en la produccion y
comercializacion de melon, con mas de 4 000 hectareas y un valor de produccion de 800
millones de pesos MXN. Actualmente se ve afectada por enfermedades virales
emergentes.

En las ultimas tres décadas, la expansion global de virus vegetales transmitidos por
la mosca blanca (Bemisia tabaci), debido a la combinacidon de factores como el cambio
climatico y la globalizacion, ha favorecido la introduccion de especies virales en nuevos
nichos ecolégicos, lo que amenaza los cultivos de cucurbitaceas (Navas-Castillo et al.,
2011). Entre los virus transmitidos por mosca blanca que afectan a las cucurbitaceas, los
virus con genomas de ADN del género Begomovirus (familia Geminiviridae) y con
genomas de ARN del género Crinivirus (familia Closteroviridae) representan uno de los
grupos de agentes virales mas amenazantes desde el punto de vista epidemiologico y
economico (Abrahamian y Abou-Jawdah, 2014; Rojas et al., 2018). Los begomovirus
poseen genomas de ADN de cadena sencilla (csADN) de aproximadamente 2.7 kb, que
pueden consistir en un solo segmento (monopartita, ADN-A) o en dos segmentos
(bipartita, ADN-A y ADN-B) (Fondong, 2013). Los begomovirus se encuentran
geograficamente divididos, seglin su filogenia gendmica, en dos grupos: begomovirus del
Viejo Mundo (VM; presentes en Europa, Africa, Oceania y el subcontinente indio) y del
Nuevo Mundo (NM; presentes en América) (Rybicki, 1994).

La enfermedad Cucurbit leaf curl disease (CuLCD) es una de las principales
amenazas virales para las cucurbiticeas. Actualmente, al menos 18 especies de
begomovirus, en su mayoria bipartitas y pertenecientes tanto al clado del Viejo Mundo
(VM) como al del Nuevo Mundo (NM), se han asociado a esta enfermedad (Fiallo-Olivé
et al., 2021). Dentro de los virus mas devastadoras asociadas al CuLCD en el VM
destacan el tomato leaf curl New Delhi virus (ToLCNDV, Begomovirus
solanumdelhiense), squash leaf curl China virus (SLCCNV, Begomovirus
cucurbitachinaense), squash leaf curl Philippines virus (SLCuPV, Begomovirus
cucurbitachinaense) y watermelon chlorotic stunt virus (WmCSV, Begomovirus citrulli)
(Chen et al., 2021; Lapidot et al., 2014), mientras que en el NM se encuentran el cucurbit
leaf crumple virus (CuLCrV, Begomovirus cucurbitae), melon chlorotic leaf curl virus
(MCLCuV, Begomovirus chlorocucumis) y squash leaf curl virus (SLCuV, Begomovirus
cucurbitapeponis) (Brown y Stenger, 2002). Por una parte, el SLCuV se detectd por
primera vez en California (Estados Unidos) al final de la década de 1970, y su
introduccion en Israel en 2002 constituyo la primera llegada registrada de un begomovirus
procedente del NM (Abudy et al., 2010). Por otra parte, el WmCSV se aisld inicialmente
en la peninsula Arabiga y Yemen (Walkey et al., 1990) y, posteriormente, se identificd
en el norte de América, incluido en Sonora, México (Dominguez-Duran et al., 2018) y en
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Arizona, Estados Unidos (Fomentenele et al., 2021), siendo asi el primer begomovirus
del VM que infecta cucurbitaceas y que fue introducido en América.

Los crinivirus se caracterizan por tener genomas bipartitos y, de manera
excepcional, genomas tripartitos, compuestos por ARN de cadena sencilla (csARN) y
sentido positivo, con un tamafio total que oscila entre 15.3 y 17.7 kb. En el caso de las
cucurbitaceas de importancia econdmica, se han reportado cuatro crinivirus, incluyendo
el cucurbit yellow stunting disorder virus (CYSDV, Crinivirus cucurbitae), cucurbit
chlorotic yellows virus (CCY'V, Cucurbit chlorotic yellows virus), beet pseudo yellows
virus (BPYV, Crinivirus pseudobetae) y lettuce infectious yellows virus (LIYV,
Crinivirus lactucaflavi) (Tzanetakis et al., 2013). CYSDV es el crinivirus que afecta a
cucurbitaceas, el mas ampliamente distribuido y el de mayor impacto econémico a nivel
global. Desde su deteccion inicial en los Emiratos Arabes Unidos en 1989, se ha
dispersado rdpidamente por Asia, Europa, norte de Africa y Norteamérica, incluyendo el
sur de Estados Unidos y el noroeste de México (Wintermantel et al., 2017, 2024).

Actualmente, se sabe que en el campo las infecciones mixtas entre virus vegetales
representan la regla mas que la excepcion, y que importantes enfermedades son
consecuencia de complejas interacciones que incluyen el antagonismo y el sinergismo
entre los agentes etiologicos virales, lo que con frecuencia conlleva consecuencias
biologicas impredecibles (Syller, 2012). En el caso de begomovirus y crinivirus,
diferentes combinaciones de infecciones mixtas a nivel intraespecies (Abrahamian et al.,
2013; Abudy et al, 2010; Al-Musa et al., 2011; Ali-Shtayeh et al., 2014; Bananej et al.,
2013; Fontenele et al., 2021; Gil-Salas et al., 2012; Sufrin-Ringwald y Lapidot, 2011) o
interespecies (Abudy et al.,, 2010; Al-Musa et al., 2011; Ali-Shtayeh et al., 2014; Gadhave
et al.,, 2018; Kavalappara et al., 2021; Kuo et al., 2007; Polston et al., 2008; Sufrin-
Ringwald y Lapidot, 2011) han sido descritas a nivel mundial y recientemente en México
(Hern&ndez-Pérez et al., 2025; Arce-Leal et al., 2026). Sin embargo, en el caso particular
de especies virales introducidas, como el begomovirus WmCSV, resulta preponderante
su monitoreo y deteccion oportuna, con la finalidad de entender su dinamica de infeccion
y su epidemiologia, en combinacion con otros agentes virales transmitidos por mosca
blanca que afectan a las cucurbitaceas en el continente americano.

El objetivo de la presente investigacion fue identificar y caracterizar
molecularmente los begomovirus y crinivirus asociados a una enfermedad emergente
observada en el cultivo de melon en La Comarca Lagunera, México. Es esencial
identificar a los agentes asociados a nuevas enfermedades de etiologia viral en diversas
areas geograficas, nichos ecoldgicos y regiones agroclimaticas de las zonas productoras,
incluida La Comarca Lagunera. Esto permitira implementar métodos de deteccion
oportunos y eficaces, asi como programas de manejo de dichos agentes virales, lo que
garantizara la sostenibilidad a largo plazo de la produccion agricola en México.

MATERIALES Y METODOS

Deteccion de begomovirus y crinivirus. Se colect6 un total de nueve muestras (M1-M9)
de tejido foliar y de frutos provenientes de plantas de melon cultivadas en campo abierto
en el municipio de Tlahualilo, Durango, perteneciente a la region de la Comarca Lagunera
(CL), que presentaban sintomas asociados a virosis e infestacion por mosca blanca. A
partir de aproximadamente 100 mg de tejido foliar triturado con nitrégeno liquido, con
ayuda de mortero y pistilo, se extrajo, de manera independiente y por duplicado, ADN
total mediante el método CTAB al 3 % (Doyle y Doyle, 1987) y ARN total con el reactivo
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TRIzol (Thermo Fisher Scientific) siguiendo las instrucciones del fabricante. Para la
deteccion de begomovirus y crinivirus, se emplearon cebadores dirigidos a especies
previamente identificadas que infectan las cucurbiticeas en el continente americano
(Cuadro Suplementario 1). Para begomovirus: cebadores especificos para cucurbit leaf
crumple virus (CuLCrV, Begomovirus cucurbitae), watermelon chlorotic stunt virus
(WmCSV, Begomovirus citrulli), squash leaf curl virus (SLCuV, Begomovirus
cucurbitachinaense) y melon chlorotic leaf curl virus (MCLCuV, Begomovirus
chlorocucumis). Para crinivirus: cebadores especificos para cucurbit yellow stunting
disorder virus (CYSDV, Crinivirus cucurbitae), cucurbit chlorotic yellows virus (CCYV,
Cucurbit chlorotic yellows virus), beet pseudo yellows virus (BPYV, Crinivirus
pseudobetae) y lettuce infectious virus (LIVY, Crinivirus lactucaflavi). La deteccion
molecular de begomovirus se realizo mediante PCR con 100 ng de ADN de cada
duplicado de las nueve muestras colectadas como molde, utilizando la enzima Taq ADN
Polymerase Recombinant (Thermo Fisher Scientific) segun las recomendaciones del
fabricante. Para los crinivirus, la deteccion molecular se realizo mediante RT-PCR a partir
de un microgramo de ARN proveniente de la mezcla equimolar de cada duplicado de
extraccion de las nueve muestras, para la sintesis de cADN (complementario de ADN)
mediante la enzima M-MLV Reverse Transcriptase (Thermo Fisher Scientific), con
cebadores aleatorios (Thermo Fisher Scientific) como anclas de retrotranscripcion.
Aproximadamente 100 ng de cada cADN se utilizaron como molde para la PCR, con la
enzima Taq ADN Polymerase Recombinant (Thermo Fisher Scientific). Los amplicones
generados se separaron electroforéticamente en geles de agarosa al 1 %, se tifieron con

bromuro de etidio y se visualizaron bajo luz ultravioleta en un equipo Chemidoc (BIO-
RAD).

Obtencion de genomas completos de begomovirus asociados a cucurbitaceas. Para
obtener los genomas completos de los begomovirus previamente detectados por PCR
(CuLCrV y WmCSV), se empled el protocolo descrito por (Inoue-Nagata et al. 2004).
Aproximadamente 100 ng de ADN genémico de una muestra seleccionada (M2) se
emplearon como molde para el enriquecimiento de moléculas circulares virales mediante
amplificacion por circulo rodante (RCA) con la ADN polimerasa phi29 (kit TempliPhi™,
Cytiva®). Empleando secuencias de aislados de CuLCrV (numeros de acceso: AF256200
y AF327559 para el ADN-A y ADN-B, respectivamente) y WmCSV (nimeros de acceso:
KY124280 y KY124281 para el ADN-A y ADN-B, respectivamente) previamente
detectados en México y depositados en la base de datos del NCBI (GenBank) y en el
programa SnapGene (GLS Biotech LLC, Chicago, United States), se predijo que las
enzimas Sacl y Xbal podrian linearizar ambos segmentos gendémicos (ADN-A y ADN-
B) de CuLCrV y WmCSYV, respectivamente. Un microgramo del producto de RCA se
digiri6 con Sacl o Xbal; el producto de digestion se separd electroforéticamente en un gel
de agarosa al 1 %, y los presuntos segmentos genomicos virales completos (~2.7 kb) se
escindieron del gel y ligaron al vector pGreen0029 (Hellens et al. 2000) previamente
digerido con la enzima correspondiente. Los productos de ligacion se introdujeron
mediante choque térmico en la cepa de E. coli DH10B, y el ADN plasmidico proveniente
de clones independientes se corroboré por digestion enzimatica y secuenciacion completa
por el método de Sanger mediante la estrategia de “gene walking” (Clark et al., 2019)
empleando cebadores especificos (Cuadro Suplementario 1).

Clonacion del gen CP de CYSDYV. A partir de la misma muestra seleccionada (M2) que
presenta una infeccion mixta por begomovirus y crinivirus, se amplificé el marco de
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lectura abierto (ORF) completo de la proteina de la capside (CP) de CYSDV mediante
RT-PCR con los cebadores CYSCPf/CYSCPr (Cuadro Suplementario 1). EI amplicon
esperado de 753 pb se purifico mediante un gel de agarosa con el PureLink Quick Gel
Extraction Kit (Fisher Scientific) siguiendo las instrucciones del fabricante. La banda
purificada se ligéo al vector pGEM-T Easy (Promega). El producto de ligacion se
transformo en la cepa de E. coli DH10-B mediante choque térmico; los clones positivos
se seleccionaron mediante digestion del ADN plasmidico resultante con la enzima EcoRI,
y dos clones independientes se secuenciaron completamente mediante el método de
Sanger.

Procesamiento de secuencias y analisis moleculares. Los ensamblajes de las secuencias
generadas se obtuvieron con el programa SeqMan (ADNSTAR Inc., Madison, EE. UU.);
la generacion de mapas genéticos virales se realizd con el programa SnapGene; y la
identidad de las especies virales se verifico mediante comparacion con la base de datos
del NCBI (GenBank). Los analisis moleculares y filogenéticos se llevaron a cabo con el
programa MEGA 7 (Kumar et al, 2016), para lo cual se construyeron arboles
filogenéticos a partir de secuencias nucleotidicas de los segmentos ADN-A completos de
los begomovirus CuLCrV y WmCVS, y de la region codificante del gen CP de CYSDV.
Adicionalmente, se construyeron matrices de similitud gen por gen para los begomovirus
CuLCrV y Wm CSV. Los andlisis de recombinacion de los segmentos ADN-A y ADN-
B de los begomovirus CuLCrV y WmCSV vy especies de begomovirus que infectan
cucurbitaceas en América se llevaron a cabo con el programa RDP4, con la configuracion
predeterminada, utilizando los siete métodos: RDP, GENCONYV, BooScan, MaxChi,
SiScan, Chimaera y 3Seq (Martin et al., 2015).

RESULTADOS Y DISCUSION

Identificacion de begomovirus y crinivirus en coinfeccion. En 2023, plantas de melon
cultivadas en el municipio de Tlahualilo, Durango, en La Comarca Lagunera, presentaron
sintomas asociados a virosis, como clorosis intervenal, amarillamiento, enrollamiento de
las hojas e infestacion por mosca blanca. Estos sugieren la presencia de especies virales
transmitidas por el insecto vector. Ademas, se observaron reduccion del tamaiio,
deformacion severa y agrietamiento en los frutos de melon (Figura 1). Se colectd un total
de nueve muestras para su posterior analisis.

Se realizd un escrutinio molecular mediante PCR y RT-PCR con cebadores
especificos para begomovirus y crinivirus. Los resultados indican que la infeccion mixta
triple por los begomovirus CuLCrV y WmCSV y el crinivirus CYSDV fue la mas
frecuente, presente en 7 de 9 muestras (M1, M2, M4, M5, M6, M7 y M9). En las dos
muestras restantes (M3 y M8) se detectd una infeccion mixta por CuLCrV y CYSDV
(Cuadro 1 y Figura suplementaria 1).

No se detectaron los otros begomovirus (SLCuV y MCLCuV) ni los crinivirus
adicionales evaluados (CCYV, BPYV y LIYV) en ninguna de las muestras analizadas
(Cuadro 1 y Figura suplementaria 1). La importancia patologica de las infecciones mixtas
virales en plantas suele subestimarse, salvo algunas cuantas interacciones sinérgicas bien
caracterizadas en cultivos agricolas (Moreno y Jos, 2020). Ademas, las infecciones mixtas
pueden alterar la adquisicion, retencion e inoculacion de los virus por el insecto vector,
en comparacion con las infecciones simples (Gautam et al., 2020). En este sentido, dado
que los virus CuLCrV y CYSDV son especies establecidas en el NM y el WmCSV, es un
virus del VM recientemente introducido en América, resulta importante confirmar dicho
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hallazgo mediante la caracterizacion molecular de las secuencias derivadas de los aislados
identificados.

Figura 1. Plantas y frutos de melon con sintomas de virosis colectados en la region de La Comarca Lagunera (CL). Se
colect6 un total de nueve muestras (M1-M9) de melon con sintomas de virosis en el municipio de Tlahualilo.
Los sintomas observados en el tejido foliar fueron clorosis intervenal severa, moteado y mosaico amarillo,
mientras que en los frutos se observaron clorosis, deformacion y agrietamiento.

Confirmacion molecular de begomovirus y crinivirus. Para corroborar la identidad de
las especies virales detectadas, se utilizo una estrategia de clonaciéon de genomas
completos de los begomovirus CuLCrV y WmCSV, y de clonacién del gen de la capside
(CP) de CYSDV, a partir de la muestra M2, que presentd infeccion mixta (triple) por
dichas especies virales. En el caso de los begomovirus, se empled la estrategia de
amplificacion de moléculas virales circulares mediante RCA, seguida de clonacion, para
aislar los dos segmentos gendmicos (ADN-A y ADN-B) de CuLCrV y WmCSV. Las
secuencias obtenidas se ensamblaron con el programa SeqMan y se compararon con las
secuencias virales disponibles en el NCBI.
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Cuadro 1. Deteccion molecular de begomovirus y crinivirus en tejido foliar de meloén. Se analizaron nueve
muestras mediante PCR para la deteccion de begomovirus; cucurbit leaf crumple virus (CuLCrV,),
watermelon chlorotic stunt virus (WmCSV), squash leaf curl virus (SLCuV) y melon chlorotic leaf curl
virus (MCLCuV), y RT-PCR para los crinivirus: cucurbit yellow stunting disorder virus (CYSDV),
cucurbit chlorotic yellows virus (CCYV), beet pseudo yellows virus (BPYV) y lettuce infectious virus
(LIVY). (+) deteccion positiva, (-) deteccion negativa.

Muestra Begomovirus Crinivirus
CuLCrV  WmCSV SLCuV MCLCuV CYSDV CCYV BPYV LIYV
MI + + i 3 n - - -
M2 + + - _ + _ ] ]
M3 + - _ ] + ] ] )
M4 + + - - + _ _ _
M5 + + - ] + ] ] ]
M6 + + ; ) + ] ] )
M7 + + - _ + ] ] ]
M8 + - ] ] + ] ) )
M9 + + - - + _ _ _

Conforme a los analisis BLAST a nivel de nucleétidos, las clonas Sacl-2 (2631 pb)
y Sacl-3 (2602 pb) demostraron tener las identidades nucleotidicas mas elevadas con el
ADN-A de CuLCrV (ntimero de acceso: AF256200) con un 97.76 % de identidad, y con
el ADN-B de CuLCrV (ntimero de acceso: AF327559) con un 93.7 % de identidad,
respectivamente, correspondientes al aislado de Arizona. Por otro lado, las clonas Xbal-
2 (2758 pb) y Xbal-9 (2766 pb) mostraron alta identidad con el ADN-A de WmCSV
(mimero de acceso: KY124280), alcanzando un 99.24 % de identidad, y con el ADN-B
de WmCSV (mimero de acceso: KY124281), con un 97.98 % de identidad,
respectivamente, correspondientes al aislado de Sonora. Las secuencias obtenidas se
depositaron en la base de datos del NCBI (nimeros de acceso: PX761486, PX761487,
PX761484 y PX761485, correspondientes a CuLCrV-A, CuLCrV-B, WmCSV-A y
WmCSV-B, respectivamente).

Posteriormente, las secuencias ensambladas se emplearon para elaborar mapas
circulares de los genomas de CuLCrV y WmCSYV obtenidos, asi como para la anotacion
de los loci virales correspondientes mediante el programa SnapGene (Figura 2). El
genoma del CuLCrV exhibe un arreglo tipico de los begomovirus bipartitas del NM. El
segmento ADN-A codifica la CP en la cadena del virion; los genes que codifican las
proteinas AC4, Rep, TrAP y REn en la cadena complementaria del virién; mientras que
el ADN-B codifica las proteinas de movimiento célula-célula y de larga distancia, NSP y
MP, en el sentido del viridon y en la cadena complementaria del viridn, respectivamente.
Ademas, ambos segmentos contienen la region intergénica (IR), que participa en la
regulacion de la replicacion y la transcripcion virales (Figura 2A). El genoma de WmCSV
presenta una organizacion genoémica propia de los begomovirus del VM. Ademas de los
genes descritos para los virus del NM, las proteinas AV2 y ACS se codifican en el
segmento ADN-A, en el sentido y complementario del virion, respectivamente (Figura
2B).
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Figura 2. Descripcion genémica completa de begomovirus y crinivirus aislados de la planta de melon,
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provenientes de la Comarca Lagunera. A) Genoma completo de CuLCrV-CL (ADN-A de 2631
pby ADN-B de 2602 pb); B) Genoma completo de WmCSV-CL (ADN-A de 2758 pb y ADN-B
de 2766 pb). Se especifican los marcos de lectura abierta de los segmentos ADN-A (CP, AC4,
Rep, TrAP y REn) y ADN-B (NSP y MP), asi como las regiones intergénicas (IR) de todos los
segmentos virales. En el caso de WmCSV, el segmento ADN-A también codifica los genes AV2
y ACS. C) Organizacion gendmica del segmento de RNA 2 de CYSDV (7976 pb) (niimero de
acceso: NC_004810). Se exhiben los marcos de lectura abierta de Hsp70h, P6, P59, P9, CP, CPm
y p26. La region correspondiente al gen CP (753 pb), utilizada para la deteccion molecular de
CYSDV, esta indicada con flechas rojas. Creado con BioRender.com
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En el caso del crinivirus CYSDV, la amplificacion mediante RT-PCR, la clonacion
y la secuenciacion del ORF completo del gen CP viral resultaron en una secuencia de 753
pb, con una identidad del 99.87 % respecto al aislado de Arizona (niimero de acceso:
FJ492808) (Figura 3C). La secuencia obtenida se registrd en la base de datos del NCBI
(nimero de acceso: PX761488). En conjunto, los resultados obtenidos confirman la
identidad de los begomovirus y crinivirus detectados, que, a partir de ahora, se
denominaran CuLCrV-CL, WmCSV-CL y CYSDV-CL, respectivamente. Asimismo, la
deteccion simultanea de estos virus en plantas de melon con sintomas caracteristicos
confirma la presencia de una enfermedad emergente asociada a una infeccion mixta por
estos patdgenos virales en la region de estudio, lo que destaca su potencial importancia
fitosanitaria para este cultivo.

Las enfermedades emergentes y reemergentes de las plantas son causadas por
patégenos nuevos o reaparecidos que aumentan rapidamente su incidencia debido a
caracteristicas intrinsecas. Ademas, la aparicion de nuevas variantes virales puede
ampliar el rango de hospederos, aumentar la severidad de los sintomas y modificar la
distribucion geografica de estas enfermedades (Parrella et al., 2022). En los ultimos afios,
se han reportado diversas enfermedades emergentes en cultivos de cucurbitaceas
asociadas a begomovirus y crinivirus en el sur de los Estados Unidos y en el desierto de
Sonora (Devendran et al., 2023; Fontenele et al., 2021; Wintermantel et al., 2024; Arce-
Leal et al., 2026). Esta situacion sugiere la existencia de una zona potencial de dispersion
de estas especies virales hacia la region de La Comarca Lagunera.

Reconstruccion de la historia evolutiva de los aislados virales mediante analisis
filogenéticos. En el caso de los begomovirus, los arboles filogenéticos se basaron en las
secuencias nucleotidicas de sus respectivos segmentos de ADN-A. Para el CuLCrV, se
identificaron tres clados distintos: el primero contiene los aislados provenientes de los
Estados Unidos (Arizona y California), el segundo clado contiene aislados de México que
se han reportado hasta el momento (Campeche y Baja California Sur). Finalmente, de
manera interesante, en un tercer clado se ubica el aislado CuLCrV-CL (Figura 3A, panel
izquierdo). Este hallazgo demanda un andlisis més detallado del genoma viral para
identificar en qué loci podrian localizarse las modificaciones asociadas a esta topologia
filogenética distinta. El andlisis filogenético ubico al aislado WmCSV-CL en un clado
que agrupa a los aislados reportados en México, incluido el detectado en Sonora en 2012
(Dominguez-Duran et al., 2018) (Figura 3B). Esta agrupacion refleja la estrecha relacion
genética entre los aislados mexicanos, incluida la muestra del presente estudio.

En el caso del crinivirus CYSDV, el arbol filogenético basado en la secuencia
nucleotidica del gen CP demostré que los aislados de CYSDV, se agrupan en dos clados
de poblaciones divergentes que exhiben una alta estabilidad genética: la poblacion del
Este, que comprende aislados de Sudan, Arabia Saudita e Iran, y la poblacion del Oeste,
que engloba el resto de los aislados a nivel mundial, incluyendo el aislado CYSDV-CL
(Figura 3C). En México, el CYSDYV se detecto inicialmente en Tamaulipas en el afio 2000
(Kao et al., 2000) y posteriormente se extendié a Sonora (Brown et al., 2007), Nuevo
Leén, Coahuila y Durango, causando enfermedades importantes en diversas
cucurbitaceas, incluyendo la sandia, meldn, calabaza y pepino (Alvarez-Ojeda et al.,
2012) y recientemente en infeccion mixta en Jalisco (Hernandez-Pérez et al., 2025) y
Sonora (Arce-Leal et al., 2026). Estos resultados confirman la relevancia de CYSDV
como un virus que se adapta eficazmente a las condiciones agroclimaticas y a las
variedades de cucurbitaceas cultivadas en el noroeste del pais.
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Caracterizacion molecular de genomas begomovirales e identificacion de loci
divergentes potencialmente asociados a la virulencia y/o patogénesis. En el caso de
CuLCrV-CL, un analisis comparativo gen por gen, utilizando todos los aislados virales
disponibles en el NCBI, revel6 una alta conservacion (>96 % de identidad en nucledtidos
y aminodcidos) en los /oci de los genes CP, Rep, TrAP y REn en los segmentos de ADN-
A, asi como en los de la MP y la NSP en los segmentos de ADN-B. Sin embargo, de
manera interesante, se logré identificar divergencias en la secuencia de aminoacidos del
gen C4 (<89 % de identidad) y en la region intergénica del ADN-B (<90 % de identidad)
en comparacion con el aislado de Campeche de 2019 y con dos aislados de Baja California
Sur de 2018 (Cuadro Suplementario 2).
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Figura 3. Arboles filogenéticos correspondientes de los segmentos de ADN-A de begomovirus y al gen CP de crinivirus. Las
filogenias Neighbor-Joining (NJ) se construyeron mediante alineamientos multiples de los segmentos de ADN-A de
los begomovirus CuLCrV-CL y WmCSV-CL (paneles A y B, respectivamente), asi como mediante alineamientos
del ORF completo de la proteina de la capside (CP) del crinivirus CYSDV (C). Para los arboles filogenéticos de NJ,
se utilizé el modelo Tamura-3 con 1000 réplicas. Los aislados derivados de la presente investigacion se sefialan con
un asterisco rojo. Los niimeros de acceso de los distintos aislados estan indicados. Como secuencias de grupo externo,
se emplearon el ADN-A del begomovirus okra mottle virus (OMoV) y la CP del crinivirus lettuce chlorosis virus
(LCV).

La proteina codificada por el gen C4 de los geminivirus se encuentra traslapada
con el gen asociado a la replicacion (Rep) y es una de las proteinas menos conservadas
de dicha familia viral. C4 posee caracteristicas multifuncionales que comprenden el
movimiento, determinante de la patogénesis, la manipulacion de la division y
diferenciacion celular, asi como la supresion del silenciamiento (Fondong, 2013). Por
otro lado, la region intergénica de los componentes gendémicos de los begomovirus
bipartitos contiene los elementos regulatorios de la replicacion y la transcripcion viral. En
el caso del segmento de ADN-B, debe existir una alta identidad con los elementos
regulatorios localizados en el segmento correspondiente de ADN-A para que se pueda
realizar una transreplicacion eficiente (Hanley-Bowdoin et al., 1999). Ademas, las
diferencias observadas en la IR del segmento ADN-B podrian estar relacionadas con una
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alteracion en los niveles de transcripcion de los genes del movimiento NSP y MP. En el
caso particular del gen NSP, se ha reportado como factor de virulencia y supresor de la
respuesta antiviral (Martins et al., 2020), lo cual podria influir directamente en el proceso
infectivo.

En el caso de WmCSV-CL, el andlisis gen por gen realizado con los aislados
mexicanos y con dos de los aislados originales de Oriente Medio (Palestina e Israel)
reveld que el aislado WmCSV-CL comparte homologia (> 97 % de identidad de
nucleoétidos y aminoacidos) en todos los loci de ambos segmentos virales con los aislados
mexicanos. Sin embargo, de manera interesante, se observé una divergencia (< 91 % de
identidad) en las regiones intergénicas y en el gen MP del segmento ADN-B a nivel de
nucledtidos y aminoacidos, respectivamente, en comparacion con los aislados de Oriente
Medio (Cuadro Suplementario 3). De manera similar al caso de CuLCrV-CL, la
divergencia observada en la region intergénica del segmento de ADN-B podria estar
relacionada con cambios en la eficiencia y especificidad de la transreplicacion mediada
por los elementos genéticos presentes en el segmento de ADN-A, asi como con los niveles
de transcripcion de los genes del movimiento viral. La proteina MP esta relacionada con
el movimiento viral de célula a célula y se ha reportado que dicho mecanismo depende
de la afinidad de la proteina por el ADN viral (Hehnle et al., 2004). Por lo tanto, resultaria
interesante, en investigaciones futuras, determinar si los cambios genéticos observados
en la proteina MP del WmCSV-B podrian influir en el movimiento viral.

Adicionalmente, como consecuencia de un analisis de recombinacion entre los
aislados CuLCrV-CL y WmCSV-CL y las secuencias de las especies virales mas
cercanamente emparentadas, no se identificaron posibles eventos de dicho fenémeno en
las secuencias analizadas. Esto sugiere que la evolucion de los nuevos aislados virales
pudo haberse producido mediante otros mecanismos, o que los parentales
correspondientes no han sido identificados.

Los resultados moleculares y filogenéticos derivados de los segmentos de ADN-B,
tanto de CuLCrV-CL como de WmCSV-CL, se correlacionan con el hecho de que la
evolucion de los segmentos de ADN-B sigue trayectorias distintas de las de los segmentos
de ADN-A. Esto se debe a que estan sometidos a presiones selectivas distintas que derivan
en mutacion o recombinacion, lo que da lugar a la aparicion de nuevos aislados virales
con caracteristicas de patogenicidad y virulencia incrementadas (Briddon et al., 2010).

En México se han documentado recientemente infecciones mixtas de begomovirus,
especificamente SLCuV y CuLCrV en calabaza en Baja California Sur (Vargas-Salinas
et al., 2024), asi como combinaciones begomovirus—crinivirus entre WmCSV y CYSDV
en sandia en Jalisco (Hernandez-Pérez et al., 2025) y Sonora (Arce-Leal et al., 2026). No
obstante, el presente estudio constituye el primer reporte de una infeccidbn mixta
concurrente de CuLCrV, WmCSV y CYSDYV en un cultivo de cucurbitaceas en México.

Estudios biologicos posteriores que utilicen clones infectivos de los virus
identificados permitiran caracterizar experimentalmente los sintomas y cuantificar el
impacto fisiolégico y agrondomico de las infecciones mixtas y triples en variedades
comerciales de cucurbitaceas cultivadas en las principales zonas productoras de México.

El monitoreo y la deteccidon temprana son esenciales para comprender la dindmica
de la infeccion y la epidemiologia de especies virales introducidas, como el begomovirus
WmCSYV, especialmente en su interaccion con otros virus fitopatdégenos transmitidos por
mosca blanca. En ese sentido, este insecto vector de distribucion cosmopolita y polifago
ha provocado pérdidas significativas de productividad agricola no solo en las familias
Cucurbitaceas, sino también en Solanaceas y Fabaceas. (Polston et al., 2013; Sani et al.,
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2020). Por ello, su manejo es clave para garantizar la seguridad y la rentabilidad de los
cultivos. El uso exclusivo de insecticidas ha favorecido la aparicion de resistencia en las
poblaciones de mosca blanca y ha aumentado los riesgos para la salud humana y el medio
ambiente. Por lo tanto, es imprescindible implementar estrategias de Manejo Integrado
de Plagas que incluyan vigilancia epidemioldgica, practicas agrondmicas, control
bioldgico, barreras fisicas, uso racional de productos quimicos y coordinacion regional
para reducir la transmision viral, mantener la eficacia de las medidas de manejo y asegurar
la sostenibilidad productiva (Abubakar et al., 2022)

CONCLUSIONES

Se reporta por primera vez la identificacion de un complejo viral asociado a
sintomatologia en cultivo de melon en La Comarca Lagunera, México, consistente en la
coinfeccion por los begomovirus CuLCrV y WmCSV vy el crinivirus CYSDV. Dado que
CuLCrV y CYSDV son especies virales endémicas y establecidas en América,
respectivamente, y WmCSV es un begomovirus recientemente introducido y establecido
en la region de Norteamérica (México y Estados Unidos), este es, hasta el momento, el
primer reporte de una enfermedad asociada a estos tres virus en coinfeccion. Los analisis
moleculares y filogenéticos de los nuevos aislados virales enfatizan la necesidad de
proseguir investigaciones epidemiologicas integrales que permitan comprender y
anticipar la emergencia de enfermedades causadas por virus transmitidos por la mosca
blanca (Bemisia tabaci) en México.

Limitaciones. En este estudio se describe la identificacion de un complejo viral asociado
a la sintomatologia en melén, conformado por los begomovirus CuLCrV y WmCSV vy el
crinivirus CYSDV. Se obtuvieron genomas virales completos y parciales, lo que
evidencia riesgos potenciales derivados de la interaccion entre estos agentes. No obstante,
el trabajo presenta las siguientes limitaciones: (i) no se obtuvo la secuencia completa del
genoma de CYSDV, por lo que el analisis filogenético y funcional de este agente fue
menos exhaustivo que el realizado para los begomovirus; (ii) al emplearse un diagnodstico
dirigido (PCR/RT-PCR) no se puede descartar la presencia de otros virus no objetivo,
dado que no se implementaron estrategias de secuenciacion masiva no dirigida; y (iii) la
ausencia de clones infectivos impidi6 la caracterizacion experimental de la
sintomatologia y la cuantificacion directa del impacto fisiolégico y agronémico de las
infecciones mixtas y triples en variedades comerciales. Actualmente se estan
desarrollando clones infectivos y se planifican enfoques de secuenciacion no dirigida para
subsanar estas limitaciones y validar experimentalmente las inferencias bioinformaticas.
Por otro lado, aunque el tamafio muestral fue limitado y el muestreo se restringié a un
Unico municipio de la Comarca Lagunera, estos resultados constituyen una base
preliminar para ampliar futuros muestreos a otros municipios de la region.
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