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ssRNA +

P1 CI VPgP3HCPro

6K1 6K2

NIa-Pro CPNIb RdRp

P1N+PISPO P3N+PIPO

3’

POLIPROTEÍNAVPg

5’

Myzus persicae. Pulgón Verde. 
Imagen obtenida: CropScience Bayer

Virión Potyvirus. Imagen obtenida: ViralZone/Potyvirus

ARN genómico Potyvirus y regiones de procesamiento de la poliproteína. 
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IPOMOVIRUS

 

 

 

 

 

 

 

RACE CVYV 

 

(A) Visión completa del mapa de CVYV. Imagen obtenida

mediante SnapGene. (B) Secuencia de 17 nucleótidos RACE (---)

la cual presenta un ATG en 5’ UTR (señalado en rojo). Imagen

obtenida mediante SnapGene. (C) Salida del alineamiento de

todos los aislados de CVYV con RACE. Alineamiento realizado

con MAFFT (disponible: https://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/mafft/)

con formato de salida ClustalW.
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DESLIZAMIENTO DE LA POLIMERASA

RNA Polymerase Slippage as a Mechanism for the 
Production of Frameshift Gene Products in Plant Viruses of 
the Potyviridae Family (Rodamilans et al. 2015)

Polymerasa slippage. ViralZone
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Caracterización de 

productos génicos en el 

tercio N-terminal del 

genoma del Potyvirus 

Sweet Potato Virus 2 de 

Ipomea batata

1.Búsqueda 
de uORF 

• Encontrar ORFs en 
regiones 5’ upstream de 
miembros del género 
Ipomovirus.

2.Búsqueda 
de zonas de 
“slippage”

• Encontrar motivos 
de deslizamiento 
de la polimerasa 
en miembros de la 
Familia Potyviridae
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MÉTODOS Y RESULTADOS

Caracterización de 

productos génicos en el 

tercio N-terminal del 

genoma del Potyvirus 

Sweet Potato Virus 2 de 

Ipomea batata

BÚSQUEDA DE uORFS

Género Especies Nº secuencias Nº ORF Nº uORF

Ipomovirus Cassava brown streak virus  (CBSV) 12 624 0

Ipomovirus Cucumber vein yellowing virus (CVYV) 4 274 3

Ipomovirus Squash vein yellowing virus (SqVYV ) 5 269 5

Potyvirus Plum pox virus (PPV) 423 21227 22

Potyvirus Tobacco etch virus (TEV ) 9 456 0

Ipomovirus Tomato mild mottle virus (TMMV) 1 60 0

TABLA RESUMEN DE LA BÚSQUEDA DE uORFS

ID Name ORF start stop sequence
KT276369 ORF64_KT276369 ORF64 14 46 MNYTDR
AY578085 ORF56_AY578085 ORF56 14 124 MKNRSHTSATSKHNGRSRSNR

Tabla de uORFs para CVYV.

ID Name ORF start stop sequence
KT721735 ORF16_KT721735 ORF16 14 106 MKHNDKSANCYVHTTS
KU953950 ORF54_KU953950 ORF54 14 70 MNHNDSHYTKS
JF897996 ORF15_JF897996 ORF15 14 82 MNHNDKSNHCHSY
EU259611 ORF15_EU259611 ORF15 14 82 MNHNDKSNHCHSY

Tabla de uORFs para SqVYV.
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MÉTODOS Y RESULTADOS

Caracterización de 

productos génicos en el 

tercio N-terminal del 

genoma del Potyvirus 

Sweet Potato Virus 2 de 

Ipomea batata

RESULTADOS DE LOS uORFS

Salida de R de alineamientos realizados con "msa".

(A) Alineamiento para CVYV (B) Alineamiento para SqVYV,

Árbol filogenético de las especies de Ipomovirus y dos de 

Potyvirus.

Árbol realizado mediante un alineamiento de las secuencias con 

ClustalOmega (librería Biconductor “msa”) y resuelto mediante

Neighbor-joining (librería de R “ape”(38)).

A.

B.
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PIPELINE

Ficheros FIMO.gff

Scores de 

clasificación

gkm-SVM 
classify

Matriz de 

entrenamiento

gkm-SVM 
trainCV

gkm-SVM 
kernel

Negativas Positivas

70% train 30% test

Mapas 

Secuencias 

vs.

score

Secuencias de referencia

Motivos

+

SPFMV

Potyvirus

P1

P3
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RESULTADOS FIMO

Motivo Secuencias utilizadas
Ocurrencias

FIMO

Patrón real

G2A6 (P1)

P1 Cepas SPFMV (55) 130 55

P1 Todos los Potyvirus huéspedes de batata (112) 285 81

P1 Todas las cepas del g. Potyvirus (2351) 5951 356

Resumen de FIMO para el motivo en P1.

Motivo Secuencias utilizadas
Ocurrencias 

FIMO

Patrón real

GA6 (P3)

P3 Todos los Potyvirus huéspedes de batata (112) 624 238

P3 Todas las cepas del g. Potyvirus (2351) 11220 2452

P3 Todas las cepas de la fam. Potyviridae (2739) 12504 2634

Resumen de FIMO para el motivo en P3.
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SECUENCIAS DE CEPAS DE SPFMV

A.

B.

C.

(A) Distribución de los q-values 

para las ocurrencias encontradas 

por FIMO para el motivo de P1 en 

las secuencias de SPFMV, gráfica 

realizada con “ggplot2”. (B) 

Gráfica de la distribución de los 

puntajes de las secuencias 

positivas evaluadas mediante el 

algoritmo de clasificación “gkm-

SVM”, realizada con “ggplot2”. (C) 

Curvas ROC.

(D) Secuencias en mosaico.
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D.
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SECUENCIAS DE HUÉSPEDES DE BATATA

A. P1

B. P3

A. P3

B. P1

(A) Diagrama de distribución de q-value de las ocurrencias obtenidas por FIMO de los motivos 

en secuencia de virus huéspedes de batata. (B) Diagrama de distribución de los puntajes 

obtenidos del algoritmo de clasificación gkm-SVM para la ocurrencias encontradas por FIMO en 

secuencias de virus huéspedes de batata. Ambos gráficos se realizaron en “ggplot”. 

(C) Secuencias en mosaico calificadas con gkm-SVM entrenado con secuencias de virus 

huéspedes de batata. El mapa muestra un cambio de nucleótidos a partir de secuencias de 10-

mers, los picos de máximo puntaje corresponden a zonas donde se encuentra el motivo

P1 P3

FIMO q-value

Test set gkm-SVM score
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SECUENCIAS DEL GENERO POTYVIRUS

A. P1

B. P3

A. P3

B. P1

P1 P3

FIMO q-value

Test set gkm-SVM score
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(A) Diagrama de distribución de q-value de las ocurrencias obtenidas por FIMO de los motivos en 

secuencia de virus del género potyvirus. (B) Diagrama de distribución de los puntajes obtenidos del 

algoritmo de clasificación gkm-SVM para la ocurrencias encontradas por FIMO en secuencias del de 

potyvirus. (C) Secuencias en mosaico calificadas con gkm-SVM entrenado con secuencias de 

virus del género potyvirus. El mapa muestra un cambio de nucleótidos a partir de secuencias de 10-

mers, los picos de máximo puntaje corresponden a zonas donde se encuentra el motivo.

C.
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SECUENCIAS DE LA FAMILIA POTYVIRIDAE

A. P1

B. P3

A. P3

B. P1

FIMO q-value

Test set gkm-SVM score
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(A) Diagrama de distribución de q-value de las ocurrencias obtenidas por FIMO de los motivos en 

secuencia de virus de la familia Potyviridae. (B) Diagrama de distribución de los puntajes obtenidos 

del algoritmo de clasificación gkm-SVM para la ocurrencias encontradas por FIMO en secuencias de

virus de la familia Potyviridae. (C) Secuencias en mosaico calificadas con gkm-SVM entrenado con 

secuencias de virus de la familia Potyviridae. El mapa muestra un cambio de nucleótidos a partir de 

secuencias de 10-mers, los picos de máximo puntaje corresponden a zonas donde se encuentra el 

motivo.

C.

A.

B.
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- No hemos encontrado indicios claros que nos hagan pensar que CVYV presenta una

pauta de lectura nueva en su región 5’.

- Las herramientas de descubrimiento y búsqueda de motivos son herramienta útiles y

gráficas, pero es vital someterlas a un filtrado de sus resultados ya que nos generan

muchos falsos positivos.

- La cantidad de falsos positivos es aún mayor cuando el motivo usado presenta muchas

posiciones con una baja frecuencia de nucleótidos, como es el caso del motivo de

deslizamiento en P3.

- Encontramos que el algoritmo gkm-SVM es una potente herramienta de clasificación de

motivos de secuencia. Mediante este algoritmo vemos que, a más cantidad de

secuencias utilizadas en el entrenamiento, mejor capacidad de discriminación, pero

también es más elevado el tiempo de creación del kernel y más pesado el archivo

generado.

- El análisis realizado nos ha ayudado a observar que estos virus presentan muchos zonas

potenciales que podrían generar mecanismos de slippage, ya que como en el caso de

P1N-PISPO, estos mecanismos son respuesta al sistema de defensa de las planta.

- Encontramos necesario el desarrollo de herramientas de análisis para virus de plantas.
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