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Cuadro Suplementario 1. Lista de cebadores para la deteccion molecular de virus de ADN y ARN que infectan cucurbitaceas.

Género Nombre del Secuencia (5°-3") Virus detectado Amplicén de PCR Referencia
cebador esperado (pb)
SLCuV A-F CTGACGTGAACGAAGTG Squash leaf curl virus
SLCuV A-R GTTCTTGATAGTTGCCG (SLCuV) e
CuLCrV-F CTCCCGCACTTCCTGCG Cucurbit leaf crumple virus
Begomovirus CuLCrV-F ACGCGATGAGTAATACC (CuLCrV) 1o
MCLCuV-F GCATCTCCCGCACTTCC Melon chlorotic leaf curl (Rodriguez-Negrete et al. 2021)
MCLCuV-R CCGATCTCGCACTAGCC virus (MCLCuV) 1
WmCSV-F ACACCTAACATATCGAGG Watermelon chlorotic stunt
WmCSV-R GCTCCTGCAGTTCGCCGG virus (WmCSV) 1253
CCYV-HSPs2 CGATTCTTTCCTCATGTACGATC Cucurbit chlorotic yellows
CCYV-HSPasl GACTCTTCGCAAATTGTGCT virus (CCYV) 0 (Abrahamian et al. 2013)
CYSCPf ATGGCGAGTTCGAGTGAGAATAA Cucurbit yellow stunting
CYSCPr ATTACCACAGCCACCTGGTGCTA disorder virus (CYSDV) 73 (Rubio et al. 2001)
BPYV-F TGATGTCTGGTTTGATGACGGG Beet pseudo yellows virus
Crinivirus Cucurbit Crini-R ~ GTGTTHGAYAACCAAGTGTTTGG (BPYV) o
LIYV-F GCACATACGACAGTTACAATGCTCC Lettuce infectious yellows 427

Cucurbit Crini-R

GTGTTHGAYAACCAAGTGTTTGG

virus (LIYV)

(Wintermantel y Hladky, 2010)
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Cuadro suplementario 2. Analisis comparativo gen por gen del aislado CuLCrV-CL. Porcentaje de identidad de nucledtidos y aminoacidos tanto en las regiones intergénicas
(IR) y codificantes.

Porcentaje de identidad

DNA-A DNA-B
Aislado® No de acceso IR c A ca IR S
Total (Total) P Rep TrAP REn Total (Total) MP NSP
nt nt nt aa nt aa nt aa nt aa nt aa nt nt nt aa nt aa
Campeche| MW273384.1/M
Meéxico[2019 W273385 96.5 95.6 96.8 97.6 96.7 96.6 967 947 962 962 959 877 920 89.5 947 969 933 922
Baja California MN625831.1/M
Sur|México[2018 W380744 97.4 96.5 97.2 98 98 98.4 98 97.7 972 985 975 934 935 91.5 96.1 974 944 938
Baja California 0Q466347.1/0Q
Sur|México|2018 466376 96.8 96.5 96.9 98 97.2 979 975 955 962 955 962 885 909 86.6 94.1 96.1 934 914
Baja California 0Q466375.1/
Sur|México[2018 0Q466346 96.9 96.1 96.9 98 97.1 976 975 955 962 955 962 885 909 86.6 941 962 934 914
Arizona|USA[2000 AF256200.4/ 97.8 97.5 97.3 975 934 937 92.2 96.5 94
98.8 98.1 984 977 977 915 917 97.6 922
AF327559
California|USA|2000 Aiéggzggly 97.6 97.5 97.3 98.4 98 98.4 98 977 972 985 975 934 932 92 96.2 97 93.1 934
California|USA|2000 Ncaoggggg.sw 97.6 97.5 97.3 98.4 98 98.4 98 977 972 985 975 934 932 92 962 97 93,1 934
2
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Cuadro suplementario 3. Analisis comparativo gen por gen del aislado WmCSV-CL. Porcentaje de identidad de nucledtidos y aminoacidos en regiones intergénicas (IR) y

codificantes.
Porcentaje de identidad
DNA-A DNA-B
Aislado® No de IR IR
acceso Total (Total) Cp Rep TrAP REn AC5 AV2 Total (Total) MP NSP
nt nt nt aa nt aa nt aa nt aa nt aa nt aa nt nt nt aa nt aa
WmCSV|  KY124280.1
Sonora| /KY124281.  99.24 99.29 99.61 99.22 98.72 98.35 100 100 99.75 100 99.61 9882 99.17 98.32 9798 9739 98.81 9837 97.8 97.66
México 1
WmCSV|Mé MW588390.
xico| 2021 1/MW58841  99.09 99.29 99.49 98.84 98.44 98.07 99.51 100 99.75 100 99.61 98.82 99.44 99.16 97.51 9691 98.15 98.69 97.41 97.27
7.1
WmCSVI pp62784.1
Sonora| ) 99.02 98.58 99.61 99.22 98.53 98.07 99.51 99.26  99.01 9851 99.74 99.22 99.44 99.16 9541 9198 97.94 98.04 96.89 96.88
. PP622791.1
México|2024
WmCSVISo  ppr7785.1/
nora| : 99.02 98.93 99.49 99.22 98.53 98.07 100 100 99.75 100 99.61 98.82 99.44 99.16 94.69 93.62 96.09 96.73 94.16 93.75
o PP622790.1
México|2024
WmCSVISo  pp6r7786.1/
nora| ; 98.84 98.22 98.71 98.45 98.44 97.8 99.75 100 99.51 100 99.09 97.65 99.44 99.16 94.69 93.82 95.87 96.73 94.16 93.75
o PP622788.1
México|2024
WmCSVI - ppr2787.1/
Sonora| ’ 98.8 97.86 99.23 98.84 98.53 98.07 99.26  98.52 99.26 99.25 99.22 97.65 98.61 98.32 9443 9353 9544 96.08 94.16 93.36
e PP622789.1
México|2024
WmCSV/Pal KC462552.1
estinal2014 /KC462553.  98.66 98.23 99.49 99.22 97.99 97.25 99.02  97.78 98.77 98.51 99.74 99.22 99.44 99.16 94.11 84.83 89.26 90.94 9494 94.14
1
WmCSVilsr - EF201809.1/ 98.8 97.86 99.23 98.84 98.17 98.07 99.75 9926 99.51 99.25 99.35 9843 99.44 99.16 93.64 8435 88.55 90.03 9494 93.75
ael2007 EF201810.1
3
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A
M7 M8 M9
CuLCrV «— 1089 pb
WmCSV 1243 pb
B () MT (+) M1 M2 M3 M4 M5 M6 M7 M8 M9

<753 pb
ccYv <« 449 pb
BPYV <« 643 pb

LIYV <+ 427 pb

Figura Suplementaria 1. Deteccion molecular de begomovirus y crinivirus asociados a la virosis en plantas de melén provenientes de la Comarca
Lagunera (CL). A) Se utilizo DNA total (100 ng) extraido de tejido foliar de melén como molde para la deteccion molecular de
begomovirus mediante PCR con cebadores especificos para Cucurbit leaf crumple virus (CuLCrV), Watermelon chlorotic stunt
virus (WmCSV), Squash leaf curl virus (SLCuV) y Melon chlorotic leaf curl virus (MCLCuV). B) Se emple6 DNA
complementario (cDNA) (100 ng) obtenido a partir de tejido foliar de melon para la deteccidon molecular de crinivirus mediante
PCR seguida de retrotranscripcion (RT-PCR), utilizando cebadores especificos para Cucurbit yellow stunting disorder virus
(CYSDV), Cucurbit chlorotic yellows virus (CCYV), Beet pseudo-yellows virus (BPYV) y Lettuce infectious virus (LIVY). (-)
Control negativo sin molde de DNA; MT, marcador de peso molecular; (+), controles plasmidicos positivos (cuando estuvieron
disponibles); M1-M9, plantas M1 a M9; Ry, Ry, réplicas de extraccion de cada muestra. Para la deteccion de crinivirus, el RNA
de las réplicas R y R, se mezcld en proporciones equimolares antes de la RT-PCR. El tamafio de los amplicones esperados esta
indicado. En rojo se resalta la muestra M2, utilizada para la clonacion de genomas completos y parciales de begomovirus y

crinivirus, respectivamente.
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