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DESCRIPCION
Nueva especie de tobamovirus

Campo de la invencién

La invencién se refiere a una nueva especie del género tobamovirus (familia Virgaviridae), que infecta plantas
Solanaceae. La invencion también se refiere al uso de especies de virus para identificar y/o generar plantas de
Solanaceae resistentes, tal como tomate, tabaco, pimiento y berenjena. La nueva especie de tobamovirus es capaz
de multiplicarse y propagarse en las plantas de tomate que portan los genes de resistencia al virus del mosaico del
tomate (ToMV) Tm1, Tm2 y Tm22, es decir, estos genes de resistencia son ineficaces contra el nuevo virus y las
plantas desarrollan varios sintomas cuando se infectan, tal como mosaico (suave) en las hojas, bronceado de las
hojas, formacion de ampollas y deformaciones de las hojas. Es proporcionada una nueva especie de virus,
denominada en la presente memoria virus del mosaico severo de tomate (ToMSV o TMSV), procedimientos para
diagnosticar la presencia de la nueva especie de tobamovirus en plantas y/o partes de planta de especies de
Solanaceae (especialmente tomate, tabaco, pimiento y berenjena). y procedimientos para el uso de aislamientos del
nuevo virus, tal como el aislamiento VE484 (depositado el 19 de enero de 2015 con el niumero de registro DSM 29970),
para analizar plantas y/o partes de planta en busca de resistencia contra el virus.

Antecedentes de la invencion

Los tobamovirus en el tomate fueron clasificados histéricamente juntos como cepas del virus del mosaico del tabaco
(TMV). Sin embargo, actualmente estos tobamovirus son clasificados como diferentes especies de virus en funcién de
la diferencia de secuencia. Las especies de tobamovirus incluyen el virus del moteado leve de pimiento (PMMV), virus
del mosaico del tabaco (TMV), virus del mosaico del tomate (ToMV) y muchos otros (véase, por ejemplo, el indice de
virus ICTVdB).

Los virus de plantas pueden ser devastadores para la produccion de frutas y verduras. Aunque muchas variedades
comerciales portan genes de resistencia a virus, dichos genes de resistencia pueden ser ineficaces, ya que pueden
evolucionar cepas de una especie que rompen la resistencia o pueden evolucionar nuevas especies de virus. En
tomate, durante décadas se han usado tres genes dominantes de resistencia al ToMV para controlar el ToMV, a saber,
Tm1 (introgresion de S. habrochaites; que confiere resistencia a las cepas de ToMV 0 y 2), Tm2 y Tm22 (ambas
introgresiones de S. peruvianum, que confieren resistencia contra ToMV cepas 0y 1,y 0, 1 y 2, respectivamente). El
gen de resistencia Tm1 codifica una proteina que se une a las proteinas de replicacién de ToMV e inhibe la replicacion
de ARN dependiente de ARN de ToMV. Las proteinas de replicacion de los mutantes de ToMV que rompen la
resistencia no se unen a Tm1, lo que indica que la union es importante para la inhibicion (véase Ishibashi and Ishikawa,
J Virol. Jul 2013; 87 (14): 7933-7939). El gen de resistencia Tm22 codifica una proteina que reconoce la proteina de
movimiento ToMV, especialmente el extremo carboxi terminal de la proteina de movimiento, y las cepas que rompen
la resistencia de Tm2?2 con cambios de aminoacidos en el extremo carboxi terminal de la proteina de movimiento ya
no se reconocen y por lo tanto pueden superar la resistencia (véase Weber and Pfitzner, 1998, MPMI Vol 11, pp498-
503). Existe una carrera evolutiva constante entre los genes de resistencia y la evoluciéon del virus. Por tanto, es
importante identificar nuevos virus rapidamente, con el fin de tener herramientas para identificar genes de resistencia
que sean eficaces contra estos nuevos virus.

Un objeto de la invencidn es identificar una nueva especie de tobamovirus, denominada en la presente memoria como
virus del mosaico del tomate severo (TOMSV o TMSV), que puede infectar plantas de tomate que portan cualquiera
de estos tres genes de resistencia o combinaciones de los mismos. Un objeto de la invencion también es proporcionar
procedimientos para diagnosticar esta nueva especie de virus, asi como procedimientos para usar aislados virulentos
de la especie para analizar germoplasma en busca de nuevas fuentes de resistencia.

Descripcion detallada de la invencién

Como se usa en la presente memoria, el término "comprender" y sus conjugaciones son usados en su sentido no
limitante para significar que los elementos que siguen a la palabra estan incluidos, pero los elementos no mencionados
especificamente no estan excluidos. No obstante, el experto en la técnica comprendera que el término "comprende”
también abarca el término "consiste". Ademas, la referencia a un elemento mediante la mencién de "un" o "una" no
excluye la posibilidad de que esté presente mas de uno de los elementos, a menos que el contexto requiera claramente
que haya uno y solo uno de los elementos. Por lo tanto, "un" o "una" generalmente significa "al menos uno" o "uno o
mas".

El término "cultivar” (o planta "cultivada") se usa en la presente memoria para indicar una planta que tiene un estado
bioldgico diferente al estado "salvaje”, tal estado "salvaje" indica el estado original no cultivado, no domesticado o
natural de una planta o registro, y el término cultivado no incluye tales plantas salvajes o malezas. El término cultivar
incluye material con buenas caracteristicas agronémicas, tal como material de reproduccion, material de investigacion,
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lineas de reproduccion, lineas de reproduccion de élite, poblacién sintética, hibrido, plantel inicial/poblacién base,
lineas endogamicas, cultivares (polinizacion abierta de cultivar hibrido), poblacién de segregacion, plantel
mutante/genético y cultivar avanzado/mejorado. En una realizacion, el término cultivar también incluye variedades
autéctonas, es decir, plantas (o poblaciones) de pimiento seleccionadas y cultivadas localmente por lo seres humanos
durante muchos afos y adaptadas a un entorno geografico especifico y que comparten un grupo de genes comun.
Los cultivares tienen buenas propiedades agrondmicas en comparacion con los accesiones salvajes, tales como alto
rendimiento, mayor tamafio de fruto, mayor fertilidad, mayor uniformidad de plantas y/o frutos, etc.

Como se usa en la presente memoria, el término "planta” incluye la planta entera o cualquier parte o derivado de la
misma, tal como 6rganos de plantas (por ejemplo, frutos, hojas, semillas, flores, etc. cosechadas o no cosechadas),
células de plantas, protoplastos de plantas, células de plantas o cultivos de tejidos a partir de los cuales se pueden
regenerar plantas enteras, callos de plantas, grupos de células de planta y células de planta que estan intactas en
plantas, o partes de plantas, tal como embriones, polen, 6vulos, ovarios, frutos (por ejemplo, tejidos u organos
recolectados, tal como como frutos de pimiento recolectados o partes de los mismos), flores, hojas, semillas, plantas
propagadas clonalmente, raices, rizomas, tallos, puntas de raices y similares. También se incluye cualquier etapa de
desarrollo, tal como plantulas, inmaduras y maduras, etc.

"Variedad vegetal" es un grupo de plantas dentro del mismo taxén botanico del grado mas bajo conocido, que
(independientemente de si se cumplen o no las condiciones para el reconocimiento de los derechos del agricultor) se
puede definir sobre la base de la expresién de las caracteristicas que resultan de un determinado genotipo o de una
combinacion de genotipos, se pueden distinguir de cualquier otro grupo de plantas por la expresion de al menos una
de esas caracteristicas, y se pueden considerar como una entidad, porque se pueden multiplicar sin ningiin cambio.
Por tanto, el término "variedad vegetal" no se puede usar para indicar un grupo de plantas, incluso si son de la misma
clase, si todas se caracterizan por la presencia de un locus o gen (o una serie de caracteristicas fenotipicas debidas
a este locus o gen unico), pero que de otro modo pueden diferir enormemente entre si en lo que respecta a los otros
loci o genes.

Solanaceae se refiere a una familia de plantas, que incluyen los géneros (especialmente el género Solanum 'y el género
Capsicum) que comprenden especies de frutos y verduras que cultivan y reproducen los seres humanos, tal como,
por ejemplo, Solanum lycopersicum (tomate), Capsicum annuum (pimientos), Solanum melongena (berenjena) y
Solanum muricatum (pepino).

"Plantas de tomate" o "plantas de tomate cultivadas" son plantas de Solanum lycopersicum, es decir, variedades,
lineas de reproduccion o cultivares de la especie Solanum lycopersicum, cultivadas por seres humanos y que tienen
buenas caracteristicas agronémicas; preferentemente tales plantas no son "plantas salvajes”, es decir, plantas que
generalmente tienen rendimientos mucho peores y caracteristicas agronémicas mas pobres que las plantas cultivadas
y por ejemplo, crecen naturalmente en poblaciones salvajes. Las "plantas salvajes" incluyen, por ejemplo, accesiones
salvajes o parientes salvajes de una especie. En un aspecto de la invencion, las denominadas variedades o cultivares
de tomate heirloom, es decir, variedades o cultivares de polinizaciéon abierta que se cultivan cominmente durante
periodos anteriores en la historia de la humanidad y que a menudo se adaptan a regiones geograficas especificas, en
un aspecto de la invencion se incluyen en la presente memoria como plantas de tomate cultivadas. . En una realizacion,
el término cultivar también incluye variedades autdctonas, es decir, plantas (o poblaciones) seleccionadas y cultivadas
localmente por seres humanos durante muchos afios y adaptadas a un entorno geografico especifico y que comparten
un grupo genético comun.

El término "cultivar" (o planta "cultivada") es usado en la presente memoria para indicar una planta que tiene un estado
bioldgico diferente al estado "salvaje", cuyo estado "salvaje" indica el estado original no cultivado o natural de una
planta o registro. , y el término cultivado no incluye tales plantas salvajes o malezas. El término cultivar incluye material
con buenas caracteristicas agronémicas, tales como material de reproduccion, material de investigacion, lineas de
reproduccion, lineas de reproduccion de élite, poblaciéon sintética, hibrido, plantel inicial/poblacion base, lineas
endogamicas, cultivares (polinizacion abierta de cultivar hibrido), poblacion de segregacion, plantel mutante/genético
y cultivar avanzado/mejorado.

Los parientes salvajes de tomate incluyen S. arcanum, S. chmielewskii, S. neorickii (= L. parviflorum), S. cheesmaniae,
S. galapagense, S. pimpinellifolium, S. chilense, S. corneliomulleri, S. habrochaites (= L. hirsutum), S. huaylasense, S.
sisymbriifolium, S. peruvianum, S. hirsutum, S. pennellii, S. lycopersicoides, S. sitiens or S. ochranthum.

Como se usa en la presente memoria, "planta de pimiento” o "pimiento" es una planta del género Capsicum o partes
de la misma (por ejemplo, frutos). El pimiento incluye todo tipo de pimientos, tales como pimientos picantes/pungente
y pimientos no pungentes (pimiento dulce). El término abarca accesiones salvajes y pimientos domesticados.

"Pimiento domesticado" se refiere a las especies Capsicum annuum L., Capsicum chinense Jacq., Capsicum
frutescens L., Capsicum baccatum L. y Capsicum pubescens Ruiz & Pav. El término "pimiento cultivado" se refiere a
lineas de reproduccion y variedades de pimiento domesticado, que los seres humanos cultivan en el campo o en
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entornos protegidos (por ejemplo, invernaderos o tuneles) para la produccién de frutos. Los cultivares tienen buenas
propiedades agronémicas en comparacion con las accesiones salvajes, tales como alto rendimiento, mayor tamafio
de fruto, mayor fertilidad, mayor uniformidad de plantas y/o frutos, etc. Ejemplos de cultivares incluyen variedades
cultivadas que pertenecen a las especies Capsicum annuum, Capsicum chinense, Capsicum frutescens, Capsicum
baccatum y Capsicum pubescens.

Un "genotipo de planta" se refiere a plantas que estan estrechamente relacionadas genotipicamente, tal como las
plantas de una registro de un banco de semillas (por ejemplo, en la coleccién GRIN de los EE.UU.; hitp://www.ars-
grin.gov/npgs/acc/acc_queries.html o la coleccion CGN (Centre for Genetic Resources) de Wageningen University and
Research Centre in the Netherlands) y su progenie obtenida por autofecundacion, o plantas de una linea vegetal, o
plantas de una variedad.

Una "linea de planta" o "linea de reproduccion” se refiere a una planta y su progenie. Como se usa en la presente
memoria, el término "linea endogamica" se refiere a una linea de plantas que ha sido autofecundada repetidamente.

"F1, F2, etc." se refiere a las generaciones relacionadas consecutivas después de un cruzamiento entre dos plantas
progenitoras o lineas progenitoras. Las plantas que crecen a partir de las semillas producidas mediante el cruzamiento
de dos plantas o lineas se denominan la generacion F. La autofecundacion de las plantas F1 da como resultado la
generacion F», etc. La planta "hibrida F{" (o semilla hibrida F1) es la generacién obtenida al cruzar dos lineas
progenitoras endogamicas.

"Hibrido" o "planta hibrida" es una planta producida por el entrecruzamiento (fertilizacién cruzada) de al menos dos
plantas diferentes o plantas de diferentes lineas progenitoras. Se entiende que las semillas de tal cruzamiento (semillas
hibridas) estan incluidas en la presente memoria, asi como las plantas hibridas que crecen a partir de esas semillas y
partes de planta derivadas de esas plantas cultivadas.

El término "rasgo" se refiere a una caracteristica hereditaria, tal como la resistencia al TOMSV, que es transferible, por
ejemplo, mediante cruzamiento y seleccion de una planta a otra.

"ToMSV", "cepas de ToOMSV" o "aislados de ToOMSV" o "patotipos de ToMSV" se refieren a cepas del virus del mosaico
severo del tomate que se pueden determinar serolégicamente (usando anticuerpos), por microscopia, por comparacion
de secuencias, y/o por ensayos de enfermedades, todo como se describe en la presente memoria.

"VE484" se refiere a una cepa virulenta de TOMSV, cuya muestra representativa se ha depositado en el DSZM con el
numero de acceso DSM29970.

"Gen Tm1" o "gen de resistencia Tm1" se refiere al gen de resistencia dominante conocido en la técnica, que confiere
resistencia a las cepas de ToMV 0y 2, por ejemplo, obtenible de variedades comerciales de tomate Mobaci.

"Gen Tm2" o " gen de resistencia Tm2" se refiere al gen de resistencia dominante conocido en la técnica, que confiere
resistencia a las cepas de ToMV 0 and 2, por ejemplo, obtenible de variedades comerciales de tomate Moperon.

"Gen Tm22" o0 " gen de resistencia Tm2?" se refiere al gen de resistencia dominante conocido en la técnica, que confiere
resistencia a las cepas de ToMV 0, 1 and 2, por ejemplo, obtenible de variedades comerciales de tomate Momor.

Una planta (por ejemplo una Solanaceae, por ejemplo, un pariente salvaje del tomate o un tomate cultivado, una
especie de Capsicum salvaje o cultivada, una berenjena o un pepino) que tiene o que comprende "resistencia a
ToMSV" o ser "resistente a TOMSV” se refiere a una planta que no desarrolla sintomas sistémicos y en la cual el virus
se propaga, o no, sisttmicamente (es decir, a partes de la planta no inoculadas y/o no infectadas, tales como las hojas
superiores) después de la inoculacién o infeccion con una o cepas mas infecciosas de ToMSV, tales como la cepa
VV484. Si el virus el no desarrolla sintomas sistémicos y tampoco se puede propagar sistémicamente, la resistencia se
puede denominar "resistencia completa”, mientras que si el virus no desarrolla sintomas sistémicos pero el virus se
puede propagar sistémicamente, esta resistencia también se puede llamar "tolerancia" en la presente memoria. La
resistencia (que incluye resistencia completa y tolerancia) se puede probar usando varios procedimientos, un ejemplo
es el uso de un ensayo de inoculacion mecanica artificial, mediante el cual, por ejemplo, una o dos hojas jévenes o
cotiledones de una planta se inoculan mecanicamente con una cepa infecciosa (por ejemplo Ve484), y las partes de
planta no inoculadas (tal como, hojas superiores) se evaluan uno o mas dias después de la inoculacion para detectar
sintomas sistémicos (tal como mosaico, distorsion, formacion de ampollas y/o bronceado de las hojas) y/o la presencia
del virus en partes de planta no inoculadas (usando por ejemplo ELISA, microscopia electrénica, etc.).

"Sintomas sistémicos" son sintomas que se pueden observar en otros tejidos o partes de planta (por ejemplo, otras
hojas) que el tejido inoculado/infectado o parte de planta (por ejemplo, hoja verdadera o cotiledén o tallo o hipocétilo),
por ejemplo en hojas superiores a las que el virus se ha propagado desde la hoja o cotiledon o tallo o hipocétilo
inoculados/infectados.
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"Propagacion sistémica" se refiere a que el virus propagado desde el tejido inoculado/infectado o parte de planta (por
ejemplo, hoja o cotileddn o tallo o hipocétilo) a tejidos no inoculados/no infectados o partes de planta, por ejemplo a
las hojas superiores.

El término "alelo" significa cualquiera de una o mas formas alternativas de un gen en un locus particular, todos los
cuales alelos se relacionan con un rasgo o caracteristica en un locus especifico. En una célula diploide de un
organismo, los alelos de un gen determinado se ubican en una ubicacion especifica o locus (loci plural) en un
cromosoma. Un alelo esta presente en cada cromosoma del par de cromosomas homaélogos. Una especie de planta
diploide, tal como pimiento y tomate, puede comprender un gran nimero de alelos diferentes en un locus particular.
Estos pueden ser alelos idénticos del gen (homocigotos) o dos alelos diferentes (heterocigotos).

El término "proteina" se refiere a un polipéptido que tiene un modo de accién, tamario, estructura tridimensional u
origen. Por lo tanto, un "fragmento” o "porcion" de una proteina todavia se puede denominar "proteina". Una "proteina
aislada" se usa para referirse a una proteina que ya no se encuentra en su entorno natural.

La "identidad de secuencia" y la "similitud de secuencia" se pueden determinar mediante el alineamiento de dos
secuencias de péptidos o de dos nucledtidos usando algoritmos de alineamiento global o local. Las secuencias
entonces se pueden denominar "sustancialmente idénticas" o "esencialmente similares" cuando (cuando estan
alineadas de manera 6ptima, por ejemplo, con los programas GAP o BESTFIT o el programa Emboss "Needle"
(usando parametros predeterminados, véase a continuacion) comparten al menos un determinado porcentaje minimo
de la identidad de secuencia (como se define mas adelante). Estos programas usan el algoritmo de alineacién global
de Needleman y Wunsch para alinear dos secuencias en toda su longitud, lo que maximiza el nimero de coincidencias
y minimiza el numero de brechas. Generalmente, se usan parametros predeterminados con una penalizacién por
creacion de brecha = 10 y penalizacion por extension de brecha = 0,5 (tanto en alineamientos de nucleétidos como de
proteinas). Para nucleétidos, la matriz de puntuacion predeterminada usada es nwsgapdna y para proteinas, la matriz
de puntuacion predeterminada es Blosum62 (Henikoff & Henikoff, 1992, PNAS 89, 915-919). Los alineamientos de
secuencia y las puntuaciones para el porcentaje de identidad de secuencia se pueden determinar, por ejemplo, usando
programas informaticos, tal como GCG Wisconsin Package, Version 10.3, disponible en Accelrys Inc., 9685 Scranton
Road, San Diego, CA 92121-3752 USA o EMBOSS (http://www.ebi.ac.uk/Tools/webservices/services/emboss).
Alternativamente, el porcentaje de similitud o identidad puede ser determinado mediante la bisqueda en bases de
datos tal como FASTA, BLAST, etc., pero los aciertos se deben recuperar y alinear por pares para comparar la
identidad de secuencia.

"Promedio" en la presente memoria se refiere a la media aritmética.

Se pueden usar “condiciones de hibridacién rigurosas” para identificar secuencias de nucleétidos (en un procedimiento
conocido como procedimientos de hibridacion de acidos nucleicos), que son sustancialmente idénticas a una
secuencia de nucledtidos dada. Las condiciones rigurosas dependen de la secuencia y seran diferentes en
circunstancias diferentes. Generalmente, las condiciones rigurosas se seleccionan para ser de aproximadamente 5 °C
mas bajo que el punto de fusion térmico (Tm) para las secuencias especificas a una fuerza ionica y un pH definidos.
La Tm es la temperatura (bajo una fuerza iénica y un pH definidos) a la que el 50% de la secuencia diana hibrida con
una sonda perfectamente coincidente. Tipicamente, se elegiran condiciones rigurosas en las que la concentracion de
sal sea de aproximadamente 0,02 molar a pH 7 y la temperatura sea al menos 60 °C. La reduccion de la concentracion
de sal y/o el aumento de la temperatura aumenta la rigurosidad. Las condiciones rigurosas para las hibridaciones ARN-
ADN (Transferencias Northern usando una sonda de por ejemplo, 100 nt) son por ejemplo aquellas que incluyen al
menos un lavado en 0,2X SSC a 63 °C durante 20 min, o condiciones equivalentes. Las condiciones rigurosas para la
hibridacion ADN-ADN (transferencias Southern usando una sonda de por ejemplo 100 nt) son por ejemplo aquellas
que incluyen al menos un lavado (generalmente 2) en 0,2X SSC a una temperatura de al menos 50 °C, generalmente
de aproximadamente de 55 °C, durante 20 min, o condiciones equivalentes. Véase también Sambrook et al. (1989)
Molecular Cloning: A Laboratory Manual, Second Edition, Cold Spring Harbor Laboratory Press, y Sambrook and
Russell (2001) Molecular Cloning: A Laboratory Manual, Third Edition, Cold Spring Harbor Laboratory Press, NY;y en
los Volumenes 1y 2 de Ausubel et al. (1994) Current Protocols in Molecular Biology, Current Protocols, USA.

Descripcion detallada de la invencién

La presente invenciéon proporciona un nuevo tobamovirus, denominado en la presente memoria virus del mosaico
severo del tomate (TOMSV o TMSV), identificado en una muestra de hoja de un campo de produccion de tomate e
identificado como un tobamovirus mediante ELISA, microscopia electronica y bioensayos, y se descubrié que era una
nueva especie de tobamovirus mediante la secuenciacion del genoma viral. Se aisl6 una cepa del virus denominada
cepa VE484, que ha sido depositada en DSMZ. La cepa VE484 es capaz de infectar plantas de tomate cultivadas que
comprende los genes de resistencia ampliamente usados Tm1, Tm2 y Tm22. También es capaz de infectar otras
Solanaceae, especialmente miembros del género Capsicum, tal como el pimiento cultivado, y probablemente otros
miembros del género Solanum, ademas de Solanum lycopersicum (tomate), tales como los parientes salvajes del
tomate, Solanum melongena (berenjena) y Solanum muricatum (pepino).
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Como en otros tobamovirus, la secuencia del genoma (SEQ ID NUM.: 1 y SEQ ID NUM.: 2) de este virus de ARN de
cadena simple de sentido positivo codifica cuatro ORF (Marcos de lectura abiertos). EI genoma entero tiene una
longitud de 6402 bases y solo tiene un 82% de identidad de secuencia con el virus mas similar, el acceso de Genbank
FR878069.1 (cepa del virus de mosaico de tomate Ohio V, genoma completo, ARN genémico). De acuerdo con este
bajo porcentaje (menos del 90%) de identidad de la secuencia del genoma, por lo tanto se propone una nueva
designacion de especie dentro del género tobamovirus, que esta de acuerdo con los criterios de demarcacion de
especies propuestos en el libro "Virus Taxonomy: 9th report of the International Committee on Virus Taxonomy", ISBN
978-0-12-384684-6, p1155. En la presente memoria se propone que los virus con secuencias de genoma de
nucleotidos con menos del 90% de identidad de secuencia se clasifiquen como un nuevo género.

Ademas, las proteinas codificadas por los cuatro ORF son Unicas en las bases de datos de secuencias publicas. El
porcentaje de identidad de secuencia con los registros de Genbank mas similares se muestra a continuacién, usando
Emboss-needle (alineaciones por pares, parametros predeterminados):

Tabla 1 - ORF1 (SEQ ID NUM.: 3), proteina p126

ORF1 (SEQ ID NUM.: 3) NP_078447,1 AHW98774,1
ORF1 (SEQ ID NUM.: 3) 100%
NP_078447.1 92,7% 100%
AHW98774.1 92,7 99,7% 100%

La proteina p126 (SEQ ID NUM.: 3) tiene 1116 aminoéacidos de longitud, un peso molecular de 126 kDa y contiene un

dominio metiltransferasa y helicasa.

Tabla 2 - ORF; (SEQ ID NUM.: 4), proteina p183

ORF; (SEQ ID NUM.: 4) CCC33060.1 ABN79257.1
ORF; (SEQ ID NUM.: 4) 100%
C33060.1 93,0% 100%
ABN79257.1 92,9% 98,8% 100%

La proteina p183 (SEQ ID NUM.: 4) tiene 1609 aminoacidos de longitud y un peso molecular de 183 kDa y contiene
un dominio metiltransferasa y helicasa (como p126) y adicionalmente un dominio polimerasa (RdRP). La proteina p183
proviene de la supresién del codén de detencién 126.

Tabla 3 - ORF3 (SEQ ID NUM.: 5), Proteina de movimiento

ORF3 (SEQ ID NUM.: 5) AAY44881.1 AAY44881.1
ORF3 (SEQ ID NUM.: 5) 100%
AAY44881.1 79,4% 100%
CCC33061.1 79,4% 96,3% 100%

La proteina de la SEQ ID NUM.: 5 (ORF3) tiene 266 aminoacidos de longitud, tiene un peso molecular de 29,7 kDa,

es la proteina de movimiento viral (MP).
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Tabla 4 - ORF4 (SEQ ID NUM.: 6), proteina de revestimiento

ORF4 (SEQ ID NUM.: 6) ABN13962.1 ABN13962.1
ORF4 (SEQ ID NUM.: 6) 100%
ABN13962.1 81,8 100%
AIW42686.1 80,7 96,9 100%

La proteina de la SEQ ID NUM.: 6 (ORF4) tiene 176 aminoacidos de longitud, tiene un peso molecular de 19,6 kDa, y
es la proteina de revestimiento viral (CP).

El virus no se transmite por insectos-vectores, sino por transmisién mecanica. También se podria transmitir a través
de semillas (es decir, semillas producidas en plantas infectadas) ya que se descubrié que el virus se transmitia por
semillas.

La microscopia electronica de hojas infectadas mostré que las particulas del virus tienen forma de barra, con
aproximadamente 300 nandmetros (nm) de longitud y 18 nm de diametro. El virus se puede propagar en Solanaceae,
por ejemplo S. lycopersicum o Nicotiana benthamiana, mediante inoculacion mecanica de las hojas.

En un aspecto, la invencién proporciona una nueva especie de tobamovirus cuya secuencia de genoma comprende
sustancial identidad de secuencia con la SEQ ID NUM.: 1, es decir, al menos 83% de identidad de secuencia con la
SEQ ID NUM.: 1, preferentemente al menos 84%, 85%, 86%, 87%, 88%, 89%, 90%, 91%, 92%, 93%, 94%, 95%, 96%,
97%, 98% o incluso 9% o 100% y en el que el virus produce sintomas sistémicos en plantas de Solanum lycopersicum
homocigotas para uno o mas genes de resistencia Tm seleccionados de Tm1, Tm2 and Tm22. En un aspecto la
invencion proporciona una nueva especie de tobamovirus cuya secuencia genémica de acidos nucleicos comprende
sustancial identidad de secuencia con la SEQ ID NUM.: 1, en la que la sustancial identidad de secuencia significa al
menos 90%, preferentemente al menos 91%, 92%, 93% o mas (por ejemplo al menos 94%, 95%, 96%, 97%, 98% o
incluso 99% o 100%) de identidad de secuencia con la SEQ ID NUM.: 1 (también mostrado en la Fig. 1). La identidad
de secuencia se determina mediante el uso de un alineamiento por pares de las secuencias gendmica entera, usando
por ejemplo el programa Emboss "Needle" (usando parametros predeterminados). Aparte de la cepa VE484 (una
muestra representativa de la cual se ha depositado), existen o se desarrollaran otras cepas de esta nueva especie. El
experto en la técnica puede aislar e identificar facilmente dichas otras cepas sobre la base de la presente invencion,
tal como uno o mas criterios seleccionados de identidad de secuencia, bioensayos, sintomas, ensayos basados en
anticuerpos, etc.

En un aspecto, se proporciona el tobamovirus, por lo cual no esta presente en una planta viva (es decir, el virus se
aisla de una planta viva completa tal como una planta que se encuentra en el campo), pero se proporciona por ejemplo,
una parte de la planta cortada, como tejido de hoja fresca, tejido de planta liofilizado o en savia de planta extraida o
en una solucién como un tampoén. También se proporciona en un recipiente que comprende el virus.

El virus es infeccioso en la especies Solanaceae, especialmente en la especie del género Solanum y Capsicum. En
un aspecto el virus produce sintomas sistémicos en especies del género Solanum, tal como al menos en Solanum
lycopersicum, especialmente S. lycopersicum cultivado que carece de genes de resistencia Tm o que comprende uno
o mas genes de resistencia Tm seleccionados de Tm1, Tm2 y Tm22. El virus, por ejemplo, produce sintomas sistémicos
en los cultivares de tomate que tienen los siguientes genotipos: Tm1/Tm1 (homocigotas para Tm1); Tm1Tm2/Tm1Tm2
(homocigotas para Tm1y Tm2); Tm1/Tm2%Tm1/Tm22 (homocigotas para Tm1y Tm22); Tm2/Tm2 (homocigotas para
Tm1); Tm22/Tm22 (homocigotas para Tm22).

Eb un aspecto adicional el virus produce sintomas sistémicos en las plantas del género Capsicum, especialmente en
pimiento cultivado de la especie C. annuum.

Los sintomas sistémicos son sintomas en otras partes de la planta distintas de donde entré o fue inoculado el virus.
Esto significa que el virus se puede propagar desde un sitio de infeccién (por ejemplo, una hoja) a otras partes de la
planta, por ejemplo, otras hojas, tales como las hojas superiores (es decir, el virus se propaga sistémicamente). Los
sintomas sistémicos varian e incluyen uno o mas de: mosaico, distorsién de las hojas, formacién de ampollas en las
hojas y/o bronceado de las hojas. En algunos casos, las plantas también permanecen asintomaticas, aun cuando el
virus se ha propagado sistémicamente. Por lo tanto, en un aspecto, la capacidad del virus para producir sintomas
sistémicos significa que en al menos 40%, 50%, 60%, preferentemente en al menos 70%, 80%, 85%, 90% o mas de
plantas de la misma genotipos que estan infectados por el virus (por ejemplo, en el campo o por transmision de
semillas) o inoculados (por ejemplo, inoculados mecanicamente) se desarrollan uno o mas sintomas sistémicos. Por
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tanto, tal genotipo de planta es susceptible al virus, aunque no todas las plantas muestran sintomas sistémicos.

Tanto en plantas sintomaticas como asintomaticas, la propagacion sistémica del virus se puede determinar mediante
varios procedimientos, que detectan (y opcionalmente cuantifican) la presencia del virus en partes de la planta no
infectadas o no inoculadas, tal como en las hojas superiores. El virus se puede detectar mediante varios
procedimientos o combinaciones de los mismos, que incluyen microscopia (por ejemplo, microscopia electrénica),
pruebas basadas en anticuerpos tales como ELISA o pruebas de dispositivo de flujo lateral, RT-PCT (PCR con
transcriptasa inversa), secuenciacion, procedimientos de hibridaciéon de acidos nucleicos (usando, por ejemplo,
condiciones de hibridacion rigurosas), bioensayos, por ejemplo inoculacién de plantas indicadoras tal como Nicotiana
tabacum var. Xanthi (que comprende el gen N en forma homocigética) y Nicotiana glutinosa, etc.

En un aspecto adicional, es proporcionado un recipiente que comprende la nueva especie de tobamovirus.
Preferentemente, el recipiente comprende una cepa del virus, preferentemente una cepa infecciosa. Un recipiente
puede ser cualquier recipiente, tal como un tubo, un vial, un pocillo, una botella, bolsa, etc. El virus puede estar
presente en el recipiente en varias formas, tal como en un tejido de planta cortado (por ejemplo, tejido fresco, seco o
liofilizado, tal como hoja o parte de hoja, tallo o parte de tallo, semilla o parte de semilla, etc.). El virus también puede
estar presente fuera del tejido de planta, por ejemplo, en un liquido, tal como savia de planta extraida, o en una solucion
que no comprenda células de planta y que no comprenda savia de planta, tal como agua, o una solucién tampén.

En un aspecto es proporcionada una solucién esterilizada que comprende el virus de acuerdo con la invencién. En un
aspecto, el virus es una cepa infecciosa Unica, tal como VE484 o cualquier otra cepa de ToMSV. En un aspecto, la
solucién es una solucién tampén.

También es proporcionado un procedimiento de uso del virus de acuerdo con la invencion para identificacion de plantas
del género Solanum o del género Capsicum que comprenden resistencia contra el virus, ya sea resistencia completa
o tolerancia. El nuevo virus se puede usar para analizar diferentes genotipos de plantas del género Solanum y/o
Capsicum para detectar genotipos de plantas que sean resistentes (completamente resistentes o tolerantes). En un
aspecto, esto significa que el virus no produce sintomas sistémicos y no se propaga sistémicamente (resistencia
completa) en un genotipo de planta. El virus puede causar opcionalmente lesiones locales en partes de plantas
inoculadas (por ejemplo, hojas) del genotipo. En otro aspecto, el virus no causa sintomas sistémicos, pero se propaga
sistémicamente (tolerancia) en un genotipo vegetal.

Los procedimientos pueden ser usados para identificar una planta cultivada (por ejemplo, tomate cultivado, S.
lycopersicum, o pimiento cultivado, Capsicum annuum) o preferentemente una planta salvaje del género Solanum o
Capsicum que comprenda resistencia al TOMSV. Por tanto, en un aspecto, el procedimiento se usa para identificar
una planta resistente a TOMSV (por ejemplo, una planta resistente a VE484) en la que la planta se selecciona de las
especies S. lycopersicum, S. arcanum, S. chmielewskii, S. neorickii (= L. parviflorum ), S. cheesmaniae, S.
galapagense, S. pimpinellifolium, S. chilense, S. corneliomulleri, S. habrochaites (= L. hirsutum), S. huaylasense, S.
sisymbriifolium, S. peruvianum, S. hirsutum, S. pennellii, S. lycopersicoides, S. sitiens o S. ochranthum.

En otro aspecto, el procedimiento es usado para identificar una planta resistente a TOMSV (por ejemplo, una planta
resistente a VE484) en el que la planta se selecciona de la especie Capsicum annuum L., Capsicum chinense Jacq.,
Capsicum frutescens L., Capsicum baccatum L., y Capsicum pubescens.

En aun otro aspecto, el procedimiento se usa para identificar una planta resistente a TOMSV (por ejemplo, una planta
resistente a VE484) en la que la planta se selecciona de la especie Solanum melongena o Solanum muricatum.

El procedimiento comprende las etapas de:
a) proporcionar una o mas plantas;
b)  proporcionar el inéculo que comprende el virus de acuerdo con la invencion;
c) inocular una o mas partes de planta de las plantas de a) con el indculo de b);
d) incubar las plantas inoculadas.

Por lo tanto, segun lo mencionado, una o mas plantas de la etapa a) son preferentemente una o mas plantas del
género Solanum o Capsicum, tal como una o mas plantas de las especies mencionadas anteriormente. Cuando se
hace referencia a "una o mas plantas”, se entiende que preferentemente se hace referencia a varias plantas de uno o
mas genotipos de plantas. Asi, por ejemplo, si se prueban uno o mas genotipos (o accesiones), tales como una o mas
accesiones salvajes de parientes del tomate, preferentemente se proporcionan varias plantas de cada genotipo, por
ejemplo, al menos 2, 3,4, 5,6,7,8,9, 10, 11, 12, 13, 14, 15 o mas plantas de cada genotipo. De manera similar, si
se van a analizar una o mas lineas de reproduccion o cultivares, se proporcionan varias plantas de cada linea de
reproduccion o cultivar. Preferentemente también se incluye un genotipo de planta susceptible a ToMSV con
8
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sintomatologia conocida, tal como variedad de tomate Mobaci, Moperou, Momor, Mocimor, Philippos u otras.

Puede ser preparado un inéculo del virus usando procedimientos conocidos. Por ejemplo, las hojas sintomaticas u
otro tejido de planta infectado se pueden recolectar y moler en presencia de un tampon o se puede usar savia de
plantas infecciosa. El virus depositado también puede ser usado para producir el inéculo infeccioso. Cabe sefalar que
el experto en la técnica no necesita usar la cepa del virus tal como se ha depositado (VE484, DSM29970), pero puede
identificar una cepa del nuevo tobamovirus en el campo, y opcionalmente verificar la identidad mediante la
secuenciacion de la cepa del virus, y puede usar la cepa para producir inéculo infeccioso.

La etapa c) se lleva a cabo preferentemente mediante inoculacion mecanica, es decir, la superficie de la planta se
dafia mecanicamente en forma ligera para permitir la entrada del virus. Asi, por ejemplo, una o mas hojas o cotiledones
de cada planta se pueden espolvorear por ejemplo, con polvo de carborundo antes de afiadir el indculo a la superficie
de la hoja o cotileddn. Alternativamente, se pueden inocular otras partes de la planta, tal como una parte del tallo, el
hipocétilo, el peciolo o la raiz. Esta claro que existen diferentes formas de dafar ligeramente la superficie de la planta.
Asi, en un aspecto, la parte de planta de c) es una hoja, un cotiledon, un tallo, un hipocétilo, una raiz o un peciolo.

En la etapa d), las plantas después se incuban a una temperatura, luz y humedad relativa que permitan que las plantas
crezcan mas (de acuerdo con la especie). Después, las plantas se pueden inspeccionar periédicamente para detectar
sintomas sistémicos y/o lesiones locales, por ejemplo, después de al menos 1, 2, 3,4, 5,6, 7, 8,9, 10, 11, 12, 13, 14,
15, 16, 17, 18 y/o mas dias después de la inoculacion.

Por tanto, en un aspecto, el procedimiento comprende ademas la etapa €): evaluar los sintomas en las plantas o partes
de la planta, especialmente sintomas sistémicos y/o lesiones locales (en la parte de la planta inoculada). "Lesiones
locales" o "lesiones necréticas locales" son lesiones que se forman como reaccion de defensa de la planta y que
impiden la propagacioén del virus a partes no inoculadas. Por tanto, se pueden evaluar los sintomas sistémicos del
virus, tal como uno o mas mosaicos, distorsion de las hojas, formacion de ampollas y/o bronceado, especialmente en
las partes no inoculadas de la planta, tal como las hojas superiores. La evaluacion de los sintomas se puede realizar
visualmente. Opcionalmente, el procedimiento comprende ademas la etapa f) determinar (o evaluar) la presencia de
las particulas de virus en partes de la planta no inoculadas, tal como hojas verdaderas superiores. Esto puede ser
realizado en una o mas o todas las plantas inoculadas. En un aspecto es realizado en una o mas plantas que no
muestran sintomas sistémicos.

En un aspecto, se omite la etapa e) anterior, es decir, no se evaldan los sintomas pero se evalla la presencia de
particulas de virus en (una o mas) partes de plantas no inoculadas en una o mas de las plantas inoculadas.

Después de la etapa €) o f) se puede identificar (hacer una seleccion de) una planta resistente o tolerante, o
alternativamente descartar todas las plantas susceptibles. La identificacion se puede realizar de varias formas:

En un aspecto, el procedimiento comprende ademas identificar una planta (o varias plantas) que no tiene sintomas
sistémicos y en la que las particulas de virus no estan presentes en las partes de la planta no inoculadas. Estas plantas
se pueden considerar resistentes al virus.

En otro aspecto, el procedimiento ademas comprende la identificacién de una planta (o numerosas plantas) que tiene
lesiones locales en la parte de planta inoculada y/o en que las particulas del virus no estan presentes en las partes de
planta no inoculadas. Tales plantas se pueden considerar resistentes contra el virus.

En aun otro aspecto, el procedimiento que ademas comprende identificar una planta que no tiene sintomas sistémicos
y en que las particulas del virus estan presentes en partes no inoculadas de la planta. Tal planta se puede considerar
tolerante contra el virus, es decir, aunque el virus es capaz de propagarse sistémicamente, no causa sintomas
sistémicos.

En audn otro aspecto, el procedimiento ademas comprende identificar una planta que tiene sintomas sistémicos
significativamente reducidos en comparacion con las plantas de control susceptibles y en la que las particulas de virus
estan presentes en partes no inoculadas de la planta. Tal planta se puede considerar parcialmente resistente al virus.
Los sintomas sistémicos significativamente reducidos pueden ser, por ejemplo, que el porcentaje de planta del
genotipo que muestra uno o mas sintomas sistémicos es en forma estadistica significativamente mas bajo que el
porcentaje de plantas de control susceptibles que muestran uno o mas sintomas sistémicos. Asi, por ejemplo, si el
100% de las plantas del genotipo de control susceptible muestran uno o mas sintomas sistémicos, en un genotipo
parcialmente resistente, significativamente menos plantas muestran uno o mas sintomas sistémicos, tal como menos
del 90%, 80%, 70%, 60 %, 50% o incluso menos del 40% de las plantas inoculadas presentan uno o mas sintomas
sistémicos.

La presencia de particulas de virus en partes de plantas no inoculadas puede ser determinada de diversas formas y
opcionalmente se puede cuantificar. Asi, por ejemplo, puede ser realizada una prueba ELISA como se describe en los
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Ejemplos en partes no inoculadas, por ejemplo, hojas superiores de las plantas para determinar si el virus esta
presente y, por lo tanto, se ha propagado sistémicamente. Se pueden usar diferentes procedimientos para detectar el
virus, tales como microscopia (por ejemplo, microscopia electrénica), ensayos basados en anticuerpos (por ejemplo,
ELISA o pruebas de dispositivo de flujo lateral) o pruebas que detectan el ARN del virus (o ADNc), tal como los
procedimientos basados en la reaccion en cadena de la polimerasa (PCR), procedimientos de hibridacién de secuencia
de acido nucleico, acido nucleicos o bioensayos, por ejemplo, inoculacion de plantas indicadoras tales como Nicotiana
tabacum var. Xanthi (que comprende el gen N en forma homocigética) y Nicotiana glutinosa, etc.

Opcionalmente, pueden ser seleccionadas plantas que no contienen el virus en partes de plantas no inoculadas y/o
se pueden descartar plantas que contienen el virus en partes de plantas no inoculadas. Por tanto, en un aspecto, el
procedimiento comprende determinar la presencia de particulas de virus en partes de plantas no inoculadas.

La planta identificada (o genotipo de la planta) también se puede volver a analizar en el procedimiento anterior, es
decir, una o mas plantas identificadas se pueden inocular de nuevo con el virus e incubar de nuevo, para confirmar su
resistencia o resistencia parcial contra la cepa ToMSV en un segundo o tercer ensayo. También se pueden analizar
diferentes cepas de ToMSV. Como en la prueba inicial, puede haber ocurrido que solo se analicen unas pocas plantas
de un genotipo (por ejemplo, 1, 2, 3, 4 plantas) y que solo 1 o algunas plantas de un genotipo se puedan identificar y
seleccionar en la prueba inicial, es preferente que en una segunda o tercera prueba se vuelva a analizar un mayor
numero de plantas del genotipo identificado, tal como al menos 10, 11, 12, 13, 14, 15, 16, 17, 18, 19, 20, 21, 22, 23,
34, 25, 26, 27, 28, 29, 30 o mas.

Cuando se prueba un mayor nimero de plantas de un genotipo dado en cualquiera de los procedimientos anteriores,
preferentemente al menos 80%, 90%, 91%, 92%, 93%, 94%, 95%, 97%, 98%, 99 % o mas preferentemente el 100%
de plantas del mismo genotipo se identifican como completamente resistentes. Asimismo, en un aspecto,
preferentemente al menos 80%, 90%, 91%, 92%, 93%, 94%, 95%, 97%, 98%, 99% o mas preferentemente 100% de
plantas del mismo genotipo se identifican como tolerantes.

Por lo tanto, los procedimientos anteriores pueden ser usados para identificacion de plantas, especialmente parientes
salvajes del tomate o accesiones salvajes de Capsicum, o plantas de berenjena o pepino, que comprenden resistencia
contra una o mas cepas de ToMSV, por ejemplo, contra VE484. Las plantas obtenidas por el procedimiento anterior
estan comprendidas en la presente memoria. Los genes de resistencia que se encuentran en tales plantas se pueden
usar después para obtener plantas de tomate cultivadas o plantas de pimiento cultivadas o berenjena o pepino
cultivados que comprenden resistencia contra una o mas cepas de ToMSV, por ejemplo, contra al menos contra la
cepa VE484. Estas plantas se pueden obtener mediante técnicas tradicionales de reproduccion.

En un aspecto adicional, la invencién proporciona un procedimiento para evaluar la presencia de un virus de acuerdo
con la invencién en una planta o parte de planta, dicho procedimiento que comprende las etapas de:

a) determinar la presencia de una molécula de acido nucleico que comprende al menos 83% de
identidad de secuencia con la SEQ ID NUM.: 1 en la planta o parte de planta; y/o

b) determinar la presencia de una proteina, o de una molécula de &cido nucleico que codifica una
proteina, que comprende al menos 93% de identidad de secuencia con la SEQ ID NUM.: 3; y/o

c) determinar la presencia de una proteina, o de una molécula de acido nucleico que codifica una
proteina, que comprende al menos 94% de identidad de secuencia con la SEQ ID NUM.: 4; y/o

d) determinar la presencia de una proteina, o de una molécula de acido nucleico que codifica una
proteina, que comprende al menos 80% de identidad de secuencia con la SEQ ID NUM.: 5; y/o

e) determinar la presencia de una proteina, o de una molécula de &cido nucleico que codifica una
proteina, que comprende al menos 82% de identidad de secuencia con la SEQ ID NUM.: 6.

Como el virus es un virus de ARN, la molécula de acido nucleico es una molécula de ARN. Las moléculas de ARN
generalmente se detectan mediante la transcripcion inversa del ARN en ADN (ADN complementario o ADNc) y
después la deteccion del ADNc. El ARN y el ADNc tienen la misma secuencia de bases de nucledtidos, excepto que
el uracilo (U) del ARN se reemplaza por timina (T). Por tanto, la deteccion del ADNc es equivalente a la deteccién de
la molécula de ARN.

La presencia de una molécula de acido nucleico de acuerdo con cualquiera de las etapas a), b), ¢), d) o e) puede ser
determinada facilmente por el experto en la técnica usando procedimientos conocidos. Por ejemplo, el experto en la
materia puede disefiar un par de cebadores para RT-PCR y realizar un ensayo de RT-PCR para amplificar la molécula
de acido nucleico o parte de la misma. También se pueden usar procedimientos de hibridacién de acido nucleico
(usando, por ejemplo, condiciones rigurosas).
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Con respecto a la etapa a) los cebadores se puede disefiar para amplificar cualquier parte de la SEQ ID NUM.: 1 (la
secuencia de acidos nucleicos del genoma de VE484) o de una molécula de acido nucleico que comprende al menos
83% de identidad de secuencia con la SEQ ID NUM.: 1, por ejemplo al menos 84%, 85%, 86%, 87%, 88%, 89%, 90%,
91%, 92%, 93%, 94%, 95%, 96% o 97%, 98% o 99% de identidad de secuencia con la SEQ ID NUM.: 1.
Opcionalmente, se pueden usar cebadores del par cebador SEQ ID NUM.: 7y 8 0 SEQ ID NUM.: 9y 10.

Para la deteccion de una secuencia de acidos nucleicos de codificacion que comprende al menos 93% (por ejemplo
al menos 94%, 95%, 96%, 97%, 98%, 99% o 100%) de identidad de secuencia con la SEQ ID NUM.: 3; y/o que
comprende al menos 94% (por ejemplo al menos 95%, 96%, 97%, 98%, 99% o 100%) de identidad de secuencia con
la SEQ ID NUM.: 4; y/o que comprende al menos 80% (por ejemplo al menos 81%, 82%, 83%, 84%, 85%, 86%, 87%,
88%, 89% 90%, 91%, 92%, 93%, 94%, 95%, 96%, 97%, 98%, 99% o 100%) de identidad de secuencia con la SEQ ID
NUM.: 5; y/o que comprende al menos 82% (por ejemplo al menos 83%, 84%, 85%, 86%, 87%, 88%, 89% 90%, 91%,
92%, 93%, 94%, 95%, 96%, 97%, 98%, 99% o 100%) de identidad de secuencia con la SEQ ID NUM.: 6, pueden ser
usados diversos procedimientos, tal como también el disefio de pares de cebadores (o pares de cebadores
degenerados) que amplifican tales secuencias de nucleétidos y detectan la presencia de una molécula de ARN que
tiene esa secuencia en una muestra. De nuevo, se puede usar, por ejemplo RT-PCR. También se pueden usar
procedimientos de hibridacién de acido nucleico (usando, por ejemplo, condiciones rigurosas).

Las secuencias de nucleétidos que codifican la proteina de la SEQ ID NUM.: 3, 4, 5 y 6 se muestran en la SEQ ID
NUM.: 1y 2. La proteina de la SEQ ID NUM.: 3 esta codificada por los nucleétidos 77 a 3424 de la SEQ ID NUM.: 1.
La proteina de la SEQ ID NUM.: 4 esta codificada por los nucleétidos 77 a 3424 y por 3446 a 4921 de la SEQ ID NUM.:
1. La proteina de la SEQ ID NUM.: 5 esta codificado por los nucleétidos 4911 a 5708 de la SEQ ID NUM.: 1y la
proteina de la SEQ ID NUM.: 6 esta codificado por los nucleétidos 5671 a 6198 de la SEQ ID NUM.: 1.

Con respecto a la determinacion de la presencia de una proteina que comprende al menos 93% (por ejemplo al menos
94%, 95%, 96%, 97%, 98%, 99% o 100%) de identidad de secuencia con la SEQ ID NUM.: 3; y/o que comprende al
menos 94% (por ejemplo al menos 95%, 96%, 97%, 98%, 99% o 100%) de identidad de secuencia con la SEQ ID
NUM.: 4; y/o que comprende al menos 80% (por ejemplo al menos 81%, 82%, 83%, 84%, 85%, 86%, 87%, 88%, 89%
90%, 91%, 92%, 93%, 94%, 95%, 96%, 97%, 98%, 99% o 100%) de identidad de secuencia con la SEQ ID NUM.: 5;
y/o que comprende al menos 82% (por ejemplo al menos 83%, 84%, 85%, 86%, 87%, 88%, 89% 90%, 91%, 92%,
93%, 94%, 95%, 96%, 97%, 98%, 99% o 100%) de identidad de secuencia con la SEQ ID NUM.: 6, se pueden usar
varios procedimientos. En un aspecto, se usan preferentemente procedimientos basados en anticuerpos, tales como
ELISA o LFD. Se puede usar cualquier anticuerpo de captura que se pueda unir a una de las proteinas anteriores
(para formar un complejo anticuerpo-antigeno). Las proteinas o partes de proteinas se pueden usar como antigenos,
es decir, para generar y obtener anticuerpos que se unen a las proteinas. Los ejemplos también muestran que el
anticuerpo TMV comercializado por Agdia, Inc. (nimeros de catalogo CAB57400, ECA 57400, PSA 57400 y
SRA57400), se puede usar para detectar la cepa VE484.

En otro aspecto, es descrita una molécula de acido nucleico aislada que comprende al menos 83% (por ejemplo al
menos 84%, 85%, 86%, 87%, 88%, 89% 90%, 91%, 92%, 93%, 94%, 95%, 96%, 97%, 98%, 99% o 100%) de identidad
de secuencia con la SEQ ID NUM.: 1, o una parte de la misma. La molécula de &cido nucleico puede ser una molécula
de ARN o ADN. Una parte de la misma puede ser un fragmento, tal como cualquier molécula que comprende al menos
15, 20, 30, 40, 50, 100, 200, 500, 1000, 1500, 2000, 2500, 3000, 3500, 4000, 4500, o 6000 nucleotidos consecutivos
de tal molécula de acido nucleico.

En otro aspecto diferente, es descrita una molécula de acido nucleico aislada que comprende al menos 80% (por
ejemplo al menos 81%, 82%, 83%, 84%, 85%, 86%, 87%, 88%, 89% 90%, 91%, 92%, 93%, 94%, 95%, 96%, 97%,
98%, 99% o 100%) de nucledtidos 77 a 3424 de la SEQ ID NUM.: 1.

En otro aspecto diferente, es descrita una molécula de acido nucleico aislada que comprende al menos 80% (por
ejemplo al menos 81%, 82%, 83%, 84%, 85%, 86%, 87%, 88%, 89% 90%, 91%, 92%, 93%, 94%, 95%, 96%, 97%,
98%, 99% 0 100%) de nucledtidos 3446 a 4921 de la SEQ ID NUM.: 1.

En otro aspecto diferente, es descrita una molécula de acido nucleico aislada que comprende al menos 80% (por
ejemplo al menos 81%, 82%, 83%, 84%, 85%, 86%, 87%, 88%, 89% 90%, 91%, 92%, 93%, 94%, 95%, 96%, 97%,
98%, 99% 0 100%) de los nucledtidos 4911 a 5708 de la SEQ ID NUM.: 1.

En otro aspecto diferente, es descrita una molécula de acido nucleico aislada que comprende al menos 80% (por
ejemplo al menos 81%, 82%, 83%, 84%, 85%, 86%, 87%, 88%, 89% 90%, 91%, 92%, 93%, 94%, 95%, 96%, 97%,
98%, 99% o0 100%) de los nucledtidos 5671 a 6198 de la SEQ ID NUM.: 1.

También es descrita una proteina seleccionada del grupo que consiste en: una proteina que comprende al menos 93%
(por ejemplo al menos 94%, 95%, 96%, 97%, 98%, 99% o 100%) de identidad de secuencia con la SEQ ID NUM.: 3,
una proteina que comprende al menos 94% (por ejemplo al menos 95%, 96%, 97%, 98%, 99% o 100%) de identidad
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de secuencia con la SEQ ID NUM.: 4, una proteina, que comprende al menos 80% (por ejemplo al menos 81%, 82%,
83%, 84%, 85%, 86%, 87%, 88%, 89% 90%, 91%, 92%, 93%, 94%, 95%, 96%, 97%, 98%, 99% o 100%) de identidad
de secuencia con la SEQ ID NUM.: 5 y una proteina que comprende al menos 82% (por ejemplo al menos 83%, 84%,
85%, 86%, 87%, 88%, 89% 90%, 91%, 92%, 93%, 94%, 95%, 96%, 97%, 98%, 99% o 100%) de identidad de
secuencia con la SEQ ID NUM.: 6.

También se describe un anticuerpo originado contra una proteina o parte de proteina seleccionada del grupo que
consiste en: una proteina que comprende al menos 93% (por ejemplo al menos 94%, 95%, 96%, 97%, 98%, 99% o
100%) de identidad de secuencia con la SEQ ID NUM.: 3, una proteina que comprende al menos 94% (por ejemplo al
menos 95%, 96%, 97%, 98%, 99% o 100%) de identidad de secuencia con la SEQ ID NUM.: 4, una proteina, que
comprende al menos 80% (por ejemplo al menos 81%, 82%, 83%, 84%, 85%, 86%, 87%, 88%, 89% 90%, 91%, 92%,
93%, 94%, 95%, 96%, 97%, 98%, 99% o 100%) de identidad de secuencia con la SEQ ID NUM.: 5 y una proteina que
comprende al menos 82% (por ejemplo al menos 83%, 84%, 85%, 86%, 87%, 88%, 89% 90%, 91%, 92%, 93%, 94%,
95%, 96%, 97%, 98%, 99% o 100%) de identidad de secuencia con la SEQ ID NUM.: 6. Tal anticuerpo se puede usar
para detectar cepas de TOMSV en tejidos de plantas o en extractos de tejidos de plantas. Un kit que comprende tal
anticuerpo es otro aspecto de la invencion. Tal kit puede ser, por ejemplo, un kit ELISA o un kit LFD.

También se proporciona en la presente memoria el uso del virus de la invencién para identificacién de plantas
resistentes o plantas parcialmente resistentes del género Solanum o Capsicum.

Asimismo, se proporciona el uso de moléculas (o secuencias) de acido nucleico, moléculas (o secuencias) de
proteinas, o partes de cualquiera de estas, para la deteccién del virus de la invencién en una planta, parte de una
planta o en una muestra.

Informacién de depdsito

Una muestra representativa de la cepa Ve484 de ToMSV ha sido depositada en Nunhems B.V. en DSMZ (Deutsche
Sammlung von Mikroorganismen und Zellkulturen GmbH, Inhoffenstrasse 7 B, 38124 Braunschweig, Germany) el 19
de enero de 2015, con el niumero de registro DSM 29970.

El Solicitante solicita que las muestras del material biolégico y cualquier material derivado del mismo solo sean
entregadas a un Experto designado de conformidad con la Regla 32 (1) EPC o legislacion relacionada de paises o
tratados que tengan reglas y regulaciones similares, hasta la mencion de la concesién de la patente, o durante 20
afos a partir de la fecha de presentacion si la solicitud es denegada, retirada o considerada retirada.

El acceso al depésito estara disponible durante la tramitacion de esta solicitud para las personas que el Director de la
Oficina de Patentes de los Estados Unidos determine que tienen derecho al mismo, después de la solicitud. Sujeto a
37 C.F.R. § 1,808 (b), todas las restricciones impuestas por el depositante sobre la disponibilidad al publico del material
depositado seran eliminadas irrevocablemente después de la concesion de la patente. El depédsito sera mantenido
durante un periodo de 30 afios, o 5 afios después de la solicitud mas reciente, o durante la vigencia de la patente, lo
que sea mayor, y se reemplazara si alguna vez se vuelve inviable durante ese periodo. El solicitante no renuncia a
ningun derecho concedido bajo esta patente en esta solicitud o bajo la Ley de Proteccion de Variedades Vegetales (7
USC 2321 et seq.).

Ejemplos

Ejemplo 1 — Identificacion de ToMSV

Fueron identificadas plantas de tomate con sintomas de mosaico en una muestra de hoja de un campo de produccion
de tomate. Las plantas de tomate portaban el gen de resistencia Tm22 en forma homocigota.

1.1 Prueba del dispositivo de flujo lateral

Fueron recolectadas hojas sintomaticas y fue llevada a cabo una prueba de dispositivo de flujo lateral usando una
prueba ImmunoStrip® (ISK 57400/0025) para TMV detectado (virus del mosaico del tabaco) proporcionada por Agdia,
Inc. usando las instrucciones del fabricante. En resumen: el tejido foliar sintomatico se coloca en una bolsa de
extraccion (entre el revestimiento de malla) que contiene tampoén SEB1. El virus se extrae frotando la bolsa entre el
revestimiento de malla. A continuacion, se coloca la tira inmunoldgica en la denominada porcién de canal de la bolsa
durante 30 minutos. Una linea de control se hara visible si la prueba se realizé adecuadamente. Si el virus esta
presente, también aparecera una linea de prueba rosa/purpura en la tira. El anticuerpo de la prueba detecta numerosos
virus (pero no todos) del grupo de los tobamovirus.

La prueba fue positiva, lo que indica que los sintomas del mosaico son causados por un miembro del grupo de los
tobamovirus.
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1.2 Deteccidn del virus en semillas de tomate

Las semillas fueron recolectadas de plantas infectadas halladas en el campo de produccioén.

Fueron llevados a cabo dos ensayos usando las semillas, un ensayo ELISA (Agdia, Inc.) seguido de un ensayo de
lesion local en plantas de Nicotiana tabacum como se describe en el protocolo ISF "Method for the detection of
infectious tobamoviruses on tomato seed" (found on the world wide web en
worldseed.org/cms/medias/file/Tradelssues/PhytosanitaryMatters/SeedHealthTesting/ISHIVeg/Tomato_Tobamo_Sep
t_2013.pdf).

1.2.1 Preparacion de muestra

Fueron preparadas doce muestras de indculo a partir de 250 semillas de tomate cada una, fueron molidas las muestras
de semillas en tampon de extraccion. También fueron obtenidas semillas de muestras de controles positivos y
negativos. Las muestras de indculo fueron usadas primero en el ELISA y después en el ensayo de lesion local.

1.21 ELISA

El ensayo ELISA fue llevado a cabo usando el kit completo ELISA del virus del mosaico del tabaco (PSA 57400/0288)
de Agdia, Inc. de acuerdo con las instrucciones del fabricante. En resumen, esta prueba usa una placa de
microtitulacion de 96 pocillos revestida con un anticuerpo que detecta numerosos virus (pero no todos) del grupo de
los tobamovirus. Las muestras de tejido (por ejemplo, tejido de hojas, semillas, etc.) se muelen en tampon de
extraccion y se diluyen. Después, las muestras se cargan en los pocillos de microtitulacion, junto con los controles
proporcionados (control positivo, control negativo y solo tampdn) y se incuban. Después de la incubacion, las placas
son lavadas y el conjugado de enzima fosfatasa alcalina recién preparado es dispensado en los pocillos, que después
son incubados nuevamente. Las placas son lavadas nuevamente y es afadido sustrato PNP a cada pocillo, que
después son incubados nuevamente. Los resultados son examinados a simple vista y/o con un lector de placas a 405
nm. Los pocillos coloreados son positivos para el virus cuando son examinados a simple vista y/o una lectura de 405
nm de 2,5 veces el fondo (control negativo) es positiva para el virus. Los resultados de la prueba solo son validos si el
control positivo es de color y el control negativo es practicamente transparente y los pocillos que solo contienen tampoén
son incoloros.

1.2.2 Ensayo de lesion local

El ensayo de lesion local es un bioensayo que es usado para detectar particulas virales infecciosas mediante la
inoculacion mecanica de hojas de Nicotiana tabacum var. Xanthi y Nicotiana glutinosa, ambos portadores del gen N
para la resistencia contra TMV. Fueron usadas 3000 semillas de tomate en el ensayo.

Las plantas de Nicotiana fueron cultivadas hasta el estado de 4-5 hojas verdaderas y fueron espolvoreadas dos hojas
por planta con polvo de carborundo y se inocularon con una de las 12 muestras de in6culo o con una muestra de
inéculo de control. La inoculacion se realizé frotando una esponja con inéculo sobre la hoja espolvoreada con
carborundo y extendiendo la superficie entera de la hoja con la esponja. Después de la inoculacion, las plantas se
incubaron durante 5-7 dias a 20-25 grados Celsius con al menos 12 horas de luz y después se registré el nimero de
lesiones necréticas en las hojas inoculadas.

Tales lesiones necréticas locales (respuesta hipersensible) muestran que una o mas semillas de la muestra de 250
semillas contenian particulas de virus infeccioso.
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Resultados

Fue detectada la cepa del virus del mosaico severo del tomate en semillas de tomate de plantas infectadas tanto en
el ensayo ELISA como en el ensayo de lesion local. Por tanto, la cepa es transmitida por semillas.

1.3 Secuenciacion y andlisis de secuencia

Fueron usadas hojas de tabaco inoculadas con extracto de semilla para preparar el indculo para la inoculacion
mecanica de hojas de N. benthamiana. Las hojas fueron inoculadas mecanicamente (usando carborundo como es
descrito anteriormente) y la presencia de particulas de virus en las hojas inoculadas fue confirmada mediante
microscopia electronica. El ARN fue aislada usando las siguientes combinaciones de cebadores para RT-PCR (PCR
con transcriptasa inversa) y secuenciacion:

Tob-Uni 1 5-ATTTAAgTggASggAAAAVCACT-3’ (SEQ ID NUM.: 7)
Tob-Uni 2 5-GTYGTTGATGAGTTCRTGGA-3' (SEQ ID NUM.: 8)

Tobamo F 5-GWCGCSGAKTCKGATTCGTWTTAAATATG-3' (SEQ ID NUM.: 9)
Tobamo R 5-TGGGCCSCTACCSGSGG-3’ (SEQ ID NUM.: 10)

Fueron secuenciadas varias muestras diferentes y fueron comparadas las secuencias.
La secuencia del virus genémico son proporcionado en la SEQ ID NUM.: 1y SEQ ID NUM.: 2y en la Figura 1.

En la SEQ ID NUM.: 1 son mostrados ORF1 y ORF3, mientras que en la SEQ ID NUM.: 2 son mostrados ORF2 (solo
son mostrados 492 aminoacidos finales) y ORF4.

Fue llevado a cabo BLAST (herramienta basica de busqueda de alineacion local) en el sitio web de NCBI usando
parametros predeterminados y también fueron realizados alineamientos por pares usando el programa Needle con los
mejores aciertos BLAST (usando EMBOSS - needles, parametros predeterminados).

El resultado de BLAST y el alineamiento por pares de la secuencia del genoma de SEQ ID NUM.: 1 mostré que el
virus mas similar en la base de datos tiene solo 82% de identidad de secuencia con el virus presente, lo que indica
que el virus presente es una nueva especie de tobamovirus. El virus mas similar es el registro de Genbank FR878069.1
(cepa Ohio V del virus del mosaico del tabaco, genoma completo, ARN gendmico). Véase
ncbi.nim.nih.gov/nuccore/FR878069.,1. El virus también es diferente del TOMMV (virus del mosaico del moteado del
tomate) recientemente secuenciado que se encuentra en México, EE.UU. y China (acceso de Genbank KF477193)
con el que comparte solo 80,8% de identidad de secuencia.

Cuatro ORF estaban presentes en el genoma. ORF1 codifica la proteina p126, proporcionada en SEQ ID NUM.: 3.
ORF; codifica la proteina p183, proporcionada en SEQ ID NUM.: 4. La proteina de SEQ ID NUM.: 4 proviene de la
supresion del codén de detencion al final de ORF1. ORF3 codifica la proteina de movimiento, proporcionada en SEQ
ID NUM.: 5. ORF4 codifica la proteina de revestimiento, proporcionada en SEQ ID NUM.: 6.

La nueva especie de tobamovirus es denominado en la presente memoria virus del mosaico severo del tomate (ToMSV
o TMSV) y la cepa infecciosa secuenciada y depositada es denominada VE484.
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Ejemplo 2 — Bioensayos del nuevo virus TOMSV en tomate y pimiento (resultados no mostrados)

Fueron inoculados mecanicamente genotipos diferenciales de variedades de tomate que comprenden diferentes genes
de resistencia a TMV/ToMV con la cepa de virus depositada, VE484. Los genotipos inoculados en el ensayo biolégico
fueron:

Variedad de tomate Genotipo

Mobaci Tm1/Tm1 (homocigotas para Tm1)

Moperou Tm2/Tm2 (homocigotas para Tm2)

Momor Tm22%/Tm22 (homocigotas para Tm2?)

Mocimor Tm2? Tm1/Tm22 Tm1 (homocigotas para Tm1 y para Tm2?)
Philippos Tm22%/Tm22 (homocigotas para Tm2?)

Todas las plantas fueron inoculadas en la etapa de 15 dias y fueron evaluadas visualmente a los 15 dias después de
la inoculacioén, cuando fueron registrados los sintomas sistémicos. Fueron inoculadas 12 plantas por genotipo.

Estos diferentes genotipos mostraron una variedad de sintomas sistémicos: mosaico de hojas, distorsion, formacion
de ampollas y bronceado de las hojas. Fue usada una prueba LFD para confirmar la presencia del virus en las hojas
sintomaticas.

Todas las plantas mostraron sintomas vy, por tanto, fueron susceptibles al virus. Por tanto, el virus puede causar
sintomas sistémicos en plantas homocigotas para genes de resistencia a Tm1 y/o Tm2 o Tm22.

Variedad Genotipo | Num. | Num. de plantas | Num. de Num. de Num. de Prueba de

de tomate de con sintomas de | plantas con | plantascon | plantascon | gigpositivo
plantas | mosaico distorsion de | formacion de | bronceado de| ge flujo

hojas ampollas en | hojas lateral
hojas

Mobaci Tm1/Tm1 | 12 3 5 4 0 positivo

Moperou Tm2/Tm2 | 12 3 4 1 0 positivo

Momor Tm22/Tm22| 12 8 2 5 10 positivo

Mocimor | Tm22Tm1 | 12 4 3 3 0 positivo

/ Tm22 Tm1
Philippos | Tm2%Tm22| 12 11 1 3 0 positivo

Los resultados también fueron confirmados en una prueba ELISA, en la que es incluida como control negativo una
variedad de tomate sana y no infectada y también, como control positivo, es incluida la variedad susceptible Monalbo
(que carece de genes de resistencia a Tm) (datos no mostrados). Los resultados del ELISA también confirmaron que
la nueva cepa VE484 del virus ToMSV puede superar todos los genes conocidos de resistencia al tobamovirus, Tm1
(también conocido como Tm-1), Tm2 (también conocido como Tm-2) y Tm2? (también conocido como Tm-22).

15



10

15

20

ES 2 815755713

Listado de secuencias

<110> NUNHEMS B.V.

<120> Nueva especie de tobamovirus
<130> BCS15-8002

<160> 10

<170> Patentln version 3.5

<210> 1

<211> 6402

<212> ADN

<213> desconocido

<220>

<223> genoma de nuevo tobamovirus
<220>

<221> exon

<222> (77)..(3424)

<223> ORF1 =p126

<220>

<221> exon

<222> (4911)..(5708)

<223> ORF3 = Proteina de movimiento

<400> 1
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Phe

gce
Ala

gca
Ala

ctt
Leu
355
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Leu

gtc
val

tac
Tyr

aag
Lys

cac
His
180

agg
Arg

gaa
Glu

gce
Ala

ctt
Leu

ttt
Phe
260

aat
Asn

gag
Glu

tgt
Cys

cac
His

tgg
Trp
340

ctt
Leu

Phe

cge
Arg

ctt
Leu

gaa
Glu
165

agt
Ser

gtg
val

ttc
Phe

ttc
Phe

gac
Asp
245

tct
Ser

att
Ile

gtc
Val

aag
Lys

aaa
Lys
325

cac

His

gaa
Glu

Lys

gac
Asp

tce
Ser
150

gct
Ala

acc
Thr

tat
Tyr

gga
Gly

cac
His
230
gaa

Glu

tte
Phe

tta
Leu

tac
Tyr

ttt
Phe
310

ggt
Gly

tac
Tyr

gat
Asp

18

Gly

ata
Ile
135

agg
Arg

ctt
Leu

tte
Phe

gct
Ala

gcg
Ala
215

ttt
Phe

atc
Ile

gca
Ala

aaa
Lys

atg
Met
295

tct

Ser

gta
vVal

aaa
Lys

tcc
Ser

Arg
120

atg
Met

ctt
Leu

gac
Asp

caa
Gln

att
Ile
200

gca
Ala

tce
Ser

aac
Asn

tct
Ser

tac
Tyr
280

aag
Lys

agg
Arg

aat
Asn

aag
Lys

tca
Ser
360

Ala

cgg
Arg

gag
Glu

aga
Arg

acg
Thr
185

gca
Ala

ctt
Leu

gag
Glu

gcg
Ala

gag
Glu
265

gtg
val

gag
Glu

ata
Ile

agt
Ser

act
Thr
345

tcg
Ser

Tyr

cac
His

cgg
Arg

tac
Tyr
170

tgt
Cys

ttg
Leu

tta
Leu

aat
Asn

tgt
Cys
250

agc
Ser

tagc
Cys

ttt
Phe

gat
Asp

gag
Glu
330

ctt
Leu

gtc
val

val

gaa
Glu

ggc
Gly
155

gct
Ala

acg
Thr

cac
His

agg
Arg

tta
Leu
235

ttt
Phe

act

aaa
Lys

ttg
Leu

act
Thr
315

caa
Gln

gca
Ala

aat
Asn

His

ggc
Gly
140

aac
Asn

gaa
Glu

cac
His

agt
Ser

aaa
Lys
220

ctt
Leu

tecg
Ser

tta
Leu

act
Thr

gtc
val
300

ttt
Phe

ttt
Phe

atg
Met

tac
Tyr

496

544

592

640

688

736

784

832

880

928

976

1024

1072

1120

1168
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tgg ttc cca aaa atg aga gat atg gtc ata gtt cct cta ttc gac ata 1216
Trp Phe Pro Lys Met Arg Asp Met Val Ile Val Pro Leu Phe Asp Ile
365 370 375 380

tct ctc gac acc agt aaa agg acc cgc aaa gaa gtc tta gtg tca aag 1264
Ser Leu Asp Thr Ser Lys Arg Thr Arg Lys Glu Val Leu Val Ser Lys
385 390 395

gat ttt gta ttc aca gtt tta aat cac att cgc act tat caa gcc aag 1312
Asp Phe Val Phe Thr Val Leu Asn His Ile Arg Thr Tyr Gln Ala Lys
400 405 410

gca ctt aca tac tcc aat gtt tta tcc ttt gtc gaa tca att cgt tca 1360
Ala Leu Thr Tyr Ser Asn Val Leu Ser Phe Val Glu Ser Ile Arg Ser
415 420 425

agg gta att atc aac gga gtg act gcec agg tect gag tgg gat gtt gac 1408
Arg Val Ile Ile Asn Gly Val Thr Ala Arg Ser Glu Trp Asp Val Asp
430 435 440

aaa tct ctt ttg caa tcc ttg tcc atg aca ttt tte ttg cat act aag 1456
Lys Ser Leu Leu Gln Ser Leu Ser Met Thr Phe Phe Leu His Thr Lys
445 450 455 460

ctt gcec gtt tta aaa gac gaa ttg tta atc agc aag ttt agt ttg ggg 1504
Leu Ala Val Leu Lys Asp Glu Leu Leu Ile Ser Lys Phe Ser Leu Gly
465 470 475

cca aaa tca gta age cag cat gta tgg gat gag att tcec ctg get ttt 1552
Pro Lys Ser Val Ser Gln His Val Trp Asp Glu Ile Ser Leu Ala Phe
480 485 490

gga aac gca ttt cca tcg atc aag gag aga ctg cta aat cgg aaa cta 1600
Gly Asn Ala Phe Pro Ser Ile Lys Glu Arg Leu Leu Asn Arg Lys Leu
495 500 505

att aaa gtg tcg gga gac gca tta gaa atc agg gtg cct gat tta tat 1648
Ile Lys Val Ser Gly Asp Ala Leu Glu Ile Arg Val Pro Asp Leu Tyr
510 515 520

gtg act ttt cac gat aga tta gtg act gag tac aaa aca tcg gtg gat 1696
Val Thr Phe His Asp Arg Leu Val Thr Glu Tyr Lys Thr Ser Val Asp
525 530 535 540

atg cca gtg ctt gat atc aga aag aga atg gag gag act gag gtt atg 1744
Met Pro Val Leu Asp Ile Arg Lys Arg Met Glu Glu Thr Glu Val Met
545 550 555

tac aat gca ttg tct gag cta tct gtg ctc aag gag tcg gac aag ttc 1792
Tyr Asn Ala Leu Ser Glu Leu Ser Val Leu Lys Glu Ser Asp Lys Phe
560 565 570

gac gct gat gtt ttt tcc cgg atg tgc cag act ttg gag gta gac cca 1840
Asp Ala Asp Val Phe Ser Arg Met Cys Gln Thr Leu Glu Val Asp Pro
575 580 585

atg act gca gca aag gtt att gtg gca gtg atg age aac gag age gga 1888
Met Thr Ala Ala Lys Val Ile Val Ala Val Met Ser Asn Glu Ser Gly
590 595 600

ctg act ctt aca ttc gaa cag cca act gaa gca aat gtc gca ttg gca 1936

Leu Thr Leu Thr Phe Glu Gln Pro Thr Glu Ala Asn Val Ala Leu Ala
605 610 615 620
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ctt aaa gat tca gaa aaa gcc tct gag ggt gca cta gtg gtt act tct 1984
Leu Lys Asp Ser Glu Lys Ala Ser Glu Gly Ala Leu Val Val Thr Ser
625 630 635
aga gat gtt gaa gaa cca tcc atg aag ggt tca atg gca aga gga gag 2032
Arg Asp Val Glu Glu Pro Ser Met Lys Gly Ser Met Ala Arg Gly Glu
640 645 650
tta caa ttg gcc ggt ctg tct gga gac caa cca gag tct tcc tat act 2080
Leu Gln Leu Ala Gly Leu Ser Gly Asp Gln Pro Glu Ser Ser Tyr Thr
655 660 665
cgg aac gag gaa ata gag tca tta gag caa ttc cac atg gca acg gct 2128
Arg Asn Glu Glu Ile Glu Ser Leu Glu Gln Phe His Met Ala Thr Ala
670 675 680
agt tcg tta att cgg aaa cag atg agt tcg att gtg tac acg ggc ccce 2176
Ser Ser Leu Ile Arg Lys Gln Met Ser Ser Ile Val Tyr Thr Gly Pro
685 690 695 700
att aaa gtt cag caa atg aaa aac ttt att gat agc ctg gta gca tca 2224
Ile Lys Val Gln Gln Met Lys Asn Phe Ile Asp Ser Leu Val Ala Ser
705 710 715
ctc tct gect geg gtg tcg aac cta gtc aag atc cta aag gat aca gct 2272
Leu Ser Ala Ala Val Ser Asn Leu Val Lys Ile Leu Lys Asp Thr Ala
720 725 730
gct ata gat ctc gaa acc cgt cag aag ttt gga gtc tta gat gtt gcg 2320
Ala Ile Asp Leu Glu Thr Arg Gln Lys Phe Gly Val Leu Asp Val Ala
735 740 745
acc aaa aga tgg tta att aaa cct tta gcc aag aat cac gca tgg ggc 2368
Thr Lys Arg Trp Leu Ile Lys Pro Leu Ala Lys Asn His Ala Trp Gly
750 755 760
gtt att gaa aca cat gct agg aag tac cac gtt gca ctt ttg gag tat 2416
Val Ile Glu Thr His Ala Arg Lys Tyr His Val Ala Leu Leu Glu Tyr
765 770 775 780
gat gag cat gga gtg gta act tgc gac agt tgg aga agg gtg gcc gtg 2464
Asp Glu His Gly Val Val Thr Cys Asp Ser Trp Arg Arg Val Ala Val
785 790 795
agt tct gag tca atg gtt tat tct gat atg gcg aag ctc aga aca ctg 2512
Ser Ser Glu Ser Met Val Tyr Ser Asp Met Ala Lys Leu Arg Thr Leu
800 805 810
agg aga tta tta aga gat ggt gag cct cat gtc agec agt gct aaa gtc 2560
Arg Arg Leu Leu Arg Asp Gly Glu Pro His Val Ser Ser Ala Lys Val
815 820 825
gtc cta gtt gac ggt gtc ccg ggt tgt gga aag aca aaa gag att ctc 2608
Val Leu Val Asp Gly Val Pro Gly Cys Gly Lys Thr Lys Glu Ile Leu
830 835 840
tcg aaa gta aat ttt gag gaa gat cta atc tta gta ccg ggt aag cag 2656
Ser Lys Val Asn Phe Glu Glu Asp Leu Ile Leu Val Pro Gly Lys Gln
845 850 855 860
gct get gaa atg ata aag agg cgt get aat geg tca gga ata att caa 2704

Ala Ala Glu Met Ile Lys Arg Arg Ala Asn Ala Ser Gly Ile Ile Gln
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gce
Ala

ggt
Gly

ctg
Leu

tge
Cys
925

aac
Asn

gtt
Val

att
Ile

tecg
Ser

atg
Met
1005

tte
Phe
1020

gac
Asp
1035

gtg
val
1050

gga
Gly
1065

aca
Thr
1080

att
Ile
1095

aaa

aca
Thr

aaa
Lys

atg
Met
910

gaa
Glu

aga
Arg

gat
Asp

acc
Thr

tecg
Ser
990

aga gat

Arg

gga
Gly
895

ttg

Asp
880

aca
Thr

cac

Leu His

att gca
Ile Ala

gta tcc

val

Ser

gag gtg
Glu Val

960

cac tat

His
975

gtt
val

atc aat

Ile

act

Asn

cag

Thr Gln

gtc
val

cat
His

tcg ttg
Ser Leu

gat

agt

Asp Ser

ttg aag
Leu Lys

agg gat
Arg Asp

gta

gat

Tyr

aaa
Lys Lys

cct
Pro

tct
Ser

aca
Thr

gtc
val

ccg
Pro

tat
Tyr

tta
Leu

gca

865
aat

Asn

cge
Arg

act
Thr

tat
Tyr

ggt
Gly
945

gaa
Glu

ctt
Leu

aag

gtt
val

tgt
Cys

ggt
Gly

gtt
val
930

ttt
Phe

act
Thr

aac
Asn

tca
Ser

cgt
Arg

cag
Gln

tgt
Cys
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act
Thr

tte
Phe

gtt
val

870

885

900

915

tat
Tyr

cecg
Pro

cge
Arg

aga
Arg

gtt
val

gtg
val

gga
Gly

tac
Tyr

aga
Arg

agg
Arg

aaa
Lys

aat
Asn

gac
Asp

cct
Pro

act
Thr

gat
Asp

agg
Arg

ttt
Phe

aca
Thr

gca
Ala

tca ttt ata
Ser Phe Ile Met

890

tta ttt atc gac

Leu Phe Ile Asp

905

ctt gtt tct
Leu Val Ser Met

920

caa caa att
Gln Gln Ile Pro

935

950

965

980

995

gta tct aag

val

gat
Asp

gta
val

aga
Arg

cac
His

tac
Tyr

gaa
Glu

999

Ser
1010

aaa
Lys
1025

cat
His
1040

ttg
Leu
1055

gtt
val
1070

acc
Thr
1085

aaa
Lys
1100

acc

Lys

gag
Glu

gag
Glu

act
Thr

ctc
Leu

gta
val

ctt
Leu

caa

tct
Ser

cca
Pro

gcg
Ala

gta
val

ccg
Pro

gta
val

gtg
val

agt

Ser

tac
Tyr

cag
Gln

ttg
Leu

ctg

caa
Gln

aca
Thr

gct
Ala

atg
Met

tct
Ser

acg
Thr

gaa
Glu

gaa
Glu Met

aat
Asn

ctt
Leu

Gly

cct
Pro

ttg
Leu

gat
Asp

tac
Tyr

atg gtg

cat ttt gca
His Phe Ala Lys

gga tat gtc
Gly Tyr Val

atg

cca

ctg cgt tgt cca
Leu Arg Cys Pro

970

atg

atg

aaa

875

aat

tac

Asn Tyr

gaa ggt

tct

Glu Gly

ctg

Ser Leu

tac atc

Tyr Ile

940

ata gag

Ile Glu
955

gcc gac
Ala Asp

tgt

aca

Met Cys Thr

985

1000

ggg aaa
Gly Lys
1015

tet cga
Ser Arg
1030

gag aca
Glu Thr
1045

gta tct
val Ser
1060

tca agg
Ser Arg
1075

cct ctt
Pro Leu
1090

ttg tta
Leu Leu
1105

gtt
val

gga
Gly

tat
Tyr

atc
Ile

cat
His

gta
val

gat
Asp

ttg
Leu

tat
Tyr

gca
Ala

atc
Ile

acc
Thr

agt
Ser

atg
Met

agc ggg gcc gca
Val Ser Gly Ala Ala

act
Thr

acg
Thr

gat
Asp

gca
Ala

caa
Gln

ata
Ile

tat
Tyr

tagcaattac aggtagactc cgtgtttaaa

21

2752

2800

2848

2896

2944

2992

3040

3088

3133

3178

3223

3268

3313

3358

3403

3454
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Lys Val Asp Ala Gly Thr Gln

1110

ggttctaatce
tatgataagt
aggttgactg
gctgcaccga
ccacgccaga
ccggagttat
tttgatagtt
agagagtctc
gattttgatt
cctaagcaga
tatcattcga
atgctcgaaa
attgaggatt
atttcgaagt
agaagacttg
actcttaaag
gacgttacaa
cccatggaga
aaaggttgtg
aagctattca
gggtgtattg
aaggattggg
aacaactgtg
cceceegggtt

agaagtttgt

gag ttc
Glu Phe

tttttgttge
gtctcccagg
acatttctct
aggatccgat
ctggactatt
caggaataat
acttgcttaa
tcaatagatg
ttgtggatct
agctggatac
aaaagatcaa
gcatagactce
tcttcggaga
atgacaaatc
gattagaaga
attacacagc
cattcatcgg
aaataatcaa
agtttcctga
gaaagcagta
tttattatga
atcacttaga
cgtattacac
cgtctgtata

ttatag atg
Met

ata gac ttg tca aaa
Ile Asp Leu Ser Lys

1130

ttc aca
Phe Thr

cct gtt aag agt gtc
Pro Val Lys Ser Val

1145

1115

agcaccaaag
taatagcacc
taatgtcaaa
caaaccactg
ggaaaatttg
cgacattgag
agaaaaaaga
gttagagaag
tecectgeegtt
atcaattcaa
cgcaatcttc
aagtaagttt
tctcgatage
tcagaacgag
ttttctggga
tggtattaaa
taatacggtg
aggtgecattt
catacagcat
tggttatttc
ccctttgaag
agagttcaga
gcagttggac

taaaagttta

actggagata
atgttaaata
gattgcatat
attccaatgg
gtggcgatga
aatactgcat
aaaccaaata
caggagcaag
gatcagtaca
agcgaatatc
ggtcctttgt
ttgttcttta
catgtcccta
ttccactgtg
gaagtttgga
acgtgtttat
attattgctg
tgcggagatg
acagccaacc
tgtggaaggt
ttgatttcta
agatcccttt
gacgctgtga

gttaaatatc

tctcagatat
actatgatgce
tggatttcte
tacgaacagc
tcaaaagaaa
ctttagtagt
aaaatgtttc
tgaccattgg
ggcatatgat
cggcecttgeca
tcagtgagct
caaggaagac
tggatatctt
cagtagagta
aacaaggcca
ggtaccagag
cttgtttage
acagtttact
ttatgtggaa
acgtgataca
aacttggtgce
gtgatgttgce
gtgaggtcca

tgtccgataa

gct ctt gtt aag ggt aaa gtc aat
Ala Leu Val Lys Gly Lys Val Asn
1120

tca
Ser

1135

atg
Met

1150

gaa aaa
Glu Lys

atc tcc
Ile Ser

22

ttt ctt
Phe Leu

aag gtt
Lys Val

1125

ccg
Pro
1140

gat
Asp
1155

gcaattttac
tgttaccatg
taagtctgtg
ggcagaaatg
ctttaattca
agataaattt
tttattttgt
tcagcttgca
taaagcgcaa
gacgattgtg
cacaaggcaa
gccagcetcaa
ggagttggat
tgaaatatgg
taggaaaact
aaagagtggg
ttccatgttg
atacttccca
tttcgaggcet
tcatgacaga
taaacacatc
aaattcgttg
taaaaccgca
ggttcttttt
att aat

Ile Asn

tet atg
Ser Met

aag ata
Lys Ile

3514

3574

3634

3694

3754

3814

3874

3934

3994

4054

4114

4174

4234

4294

4354

4414

4474

4534

4594

4654

4714

4774

4834

4894

4943

4988

5033



ttg
Leu

ggt
Gly

gtg
vVal

gtc
Val

gca
Ala

cag
Gln

gaa
Glu

att
Ile

tgt
Cys

att
Ile

gtt
val

gca
Ala

gag
Glu

agg
Arg

att
Ile

gtt
val

gta
val

gtg
val

agt
Ser

act
Thr

ttc
Phe

aag
Lys

gct
Ala

att
Ile

acg
Thr

gtt
val

aaa
Lys

aat
Asn

aag
Lys

gat
Asp

cat
His
1160

aaa
Lys
1175

aca
Thr
1190

gtc
val
1205

ctt
Leu
1220

aaa
Lys
1235

gca
Ala
1250

gcg
Ala
1265

gtt
val
1280

agc
Ser
1295

gat
Asp
1310

ttt
Phe
1325

aat
Asn
1340

gga
Gly
1355

aat
Asn
1370

gaa
Glu

cte
Leu

ggt
Gly

tgt
Cys

gct
Ala

gtc
val

gtt
val

ggt
Gly

tat
Tyr

gtc
val

gag
Glu

cgt
Arg

agt
Ser

aag
Lys

gaa
Glu

gat
Asp

att
Ile

gaa
Glu

ttg

tca
Ser

gtt
val

tgg
Trp

tac
Tyr

aaa
Lys

acg
Thr

ttc
Phe

tcg
Ser

ggt
Gly

ggt
Gly

ttg
Leu

gaa
Glu

gat
Asp

tgg
Trp

gtc
val

tac
Tyr

cca
Pro

caa
Gln

tgt
Cys

aat
Asn

gat
Asp

atg
Met

aag
Lys

aat
Asn

tta
Leu

gag
Glu
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tct
Ser

ggt
Gly

aat
Asn

gat
Asp

tat
Tyr

aat
Asn

gta
val

ccg
Pro

att
Ile

gga
Gly

gaa
Glu

acc
Thr

aat
Asn

aaa
Lys

act
Thr

ttg
Leu
1165

ggc
Gly
1180

ttg
Leu
1195

aag
Lys
1210

acc
Thr
1225

tac
Tyr
1240

cta
Leu
1255

ctg
Leu
1270

ata
Ile
1285

999
Gly
1300

gaa
Glu
1315

gga
Gly
1330

agg
Arg
1345

gtt
val
1360

tac
Tyr
1375

tce
Ser

tat
Tyr

cca
Pro

aga
Arg

gca
Ala

aac
Asn

gtt
val

tca
Ser

aaa
Lys

ccc
Pro

gte
val

aaa
Lys

ceg
Pro

agg
Arg

gte
val

gaa
Glu

gta
val

gat
Asp

atg
Met

gcg
Ala

atc
Ile

aat
Asn

tta
Leu

ctc
Leu

atg
Met

ccg
Pro

aag
Lys

aaa
Lys

gtt
val

gce
Ala

gte
val

cat
His

aat
Asn

gag
Glu

gct
Ala

act
Thr

att
Ile

gaa
Glu

Gly

gaa
Glu

atg
Met

ttt
Phe

cca
Pro

gag
Glu

gat
Asp

aat
Asn

ctt
Leu

tgt
Cys

aga
Arg

aag
Lys

acc
Thr

aga
Arg

ttt
Phe

ttg
Leu

cta
Leu

tct
Ser

agt
Ser

gac
Asp

aag
Lys

tca
Ser

tta
Leu
1170

gct
Ala
1185

cgt
Arg
1200

gcg
Ala
1215

aaa
Lys
1230

aag
Lys
1245

aat
Asn
1260

gtg
val
1275

aga
Arg
1290

tca
Ser
1305

gta
val
1320

agt
Ser
1335

aaa
Lys
1350

gat
Asp
1365

gat
Asp
1380

taaatattta aatatgtctt acacaatcgc aactccatcg caatttgtgt

agcatgggcc gaccctatag aattaataaa tttatgtact aattcactag

23

ctc
Leu

ggt
Gly

ggt
Gly

gac
Asp

agg
Arg

gac
Asp

gtt
val

teca
Ser

gag
Glu

gaa
Glu

agg
Arg

aaa
Lys

aac
Asn

aat
Asn

teg
Ser

ttttgtcatc

gtaatcagtt

aaa
Lys

ctt
Leu

ggt
Gly

gag
Glu

ttt
Phe

gca
Ala

aaa
Lys

gtg
val

aaa
Lys

gaa
Glu

ctt
Leu

agt
Ser

caa
Gln

tta
Leu

tat
Tyr

5078

5123

5168

5213

5258

5303

5348

5393

5438

5483

5528

5573

5618

5663

5708

5768

5828



10

15

ccaaacacaa
ccctecaagte
actagatcct
agtcgaaaat
tgacgcaacg
aacaggtttg
acctgcatct
gtacgtacga
gcgcgeggga

ttcgaattce

caagctagaa
actgttaggt
ctagttactg
caggcgaacce
gtggctataa
tacaatcaga
tgagataatc
taacgtatag

caaatgtgta

cccggaacce
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caaccgttca
ttcctgacag
ctttgttagg
cgacaaccgce
ggagcgcetat
gcacatttga
gagatgctta
tgtttttece
tggttcatac

ccggtagggg

acggcaattt
tggttttaag
agctttcgat
cgaaacgtta
aaataattta
aagtgcatcc
aataacagat
tccacttaaa
acatccgtag

ccca

<210> 2

<211> 6402

<212> ADN

<213> desconocido

<220>

<223> genoma de nuevo tobamovirus
<220>

<221> exon

<222> (3446)..(4921)

<223> ORF; (p183) 492 aminoacidos finales
<220>

<221> exon

<222> (5671)..(6198)

<223> ORF4 = Proteina de revestimiento

<400> 2

24

agcgaagtgt
gtgtataggt
actagaaata
gacgctactce
gtagtagaat
ggtttacaat
tgtgtctgea
tcgaagggta

gcacgtaata

ggaaacctgt
acaatgcggt
ggattataga
gtagagtaga
tggtcaaagg
ggtcctctge
aacacacgtg
gtgtcttgga

aagcgaggga

5888

5948

6008

6068

6128

6188

6248

6308

6368

6402



gtatttttgt
actatttaca
tgtcegaggt
ggtcgacgag
tgaggaacag
tacgcagaac
aatgatgcag
tctgttcaaa
aatgcggcac

caacaaagtt

cgaagttgte

tttacaacat
actacaatgg
aacaatacct
ttcaacgctce
acgcttattg
gccgtgeatt
atcccgtacg
ggacgggcat
gaaggccaga
gtcccaaatt

tgtcacagta
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ataccaacaa
catacacaca
tggtcaatga
gtgatcgcag
ctactagggce
cgettgeegg
gatcactcac
atgttcactg
aagacagtat
tccaaaagga

ccttccaaac

caacaaacaa
gacagctacc
tcttgegaag
gcccaaagta
atatccagaa
tggactacga
atatgatata
ctgtatgece
agaattatac
agctcttgac

gtgtacgcac

25

caaacaacaa
acatccgett
cggegtettt
aatttttcca
ttccagataa
tcecttagaac
ggtgggaatt
aatcttgatg
ctttccagge
agatacgctg

cagcaggtgg

cattacaatt
tgctcgacac
atgacacagc
aagtaataag
ccttctataa
tggaatatct
ttgcatctca
tcegegacat
ttgagcgggg
aaacgccaga

aaaacacagg

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660



cagggtgtat
ggcactttta
acttctcgaa
agacaagctg
taatatttta
gaaggagttt
ttttttatta
aatggaagat
tcttgaagat
tcctctatte
aaaggatttt
atactccaat
gactgccagg
tttcttgecat
ggggccaaaa
atttccatcg
attagaaatc
caaaacatcg
tatgtacaat
tgttttttee
tgtggcagtg
aaatgtcgca
ttctagagat
ggceggtcetg
attagagcaa
tgtgtacacg
atcactctct
tctegaaace
acctttagce
tgcacttttg

cgtgagttct

gctattgecat
aggaaaaatg
gattcacacg
actttttctt
aaatacgtgt
ttggtcacca
tacaaggggg
gcatggcact
tcctcategg
gacatatctc
gtattcacag
gttttatcct
tctgagtggg
actaagcttg
tcagtaagcc
atcaaggaga
agggtgcectg
gtggatatgc
gcattgtctg
cggatgtgce
atgagcaacg
ttggcactta
gttgaagaac
tctggagacc
ttccacatgg
ggccccatta
gctgeggtgt
cgtcagaagt
aagaatcacg
gagtatgatg

gagtcaatgg
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tgcacagtat
tccatgtttg
tcaaccttga
tcgcatctga
gcaaaactta
gggttaacac
tagcccacaa
acaaaaagac
tcaattactg
tcgacaccag
ttttaaatca
ttgtcgaatc
atgttgacaa
ccgttttaaa
agcatgtatg
gactgctaaa
atttatatgt
cagtgcttga
agctatctgt
agactttgga
agagcggact
aagattcaga
catccatgaa
aaccagagtc
caacggctag
aagttcagca
cgaacctagt
ttggagtcett
catggggegt
agcatggagt

tttattctga

atacgatata
ttacgccgee
cgaaatcaac
gagcacttta
cttceceggea
ctggttttgt
aggtgtaaat
tcttgeaatg
gttcccaaaa
taaaaggacc
cattcgcact
aattcgttca
atctcttttg
agacgaattg
ggatgagatt
tcggaaacta
gacttttcac
tatcagaaag
gctcaaggag
ggtagaccca
gactcttaca
aaaagcctct
gggttcaatg
ttcctatact
ttcgttaatt
aatgaaaaac
caagatccta
agatgttgceg
tattgaaaca
ggtaacttgce

tatggcgaag

26

cctgetgatg
ttccactttt
gegtgttttt
aattattgtc
tctaatagag
aagttttcta
agtgagcaat
tgtaacagceg
atgagagata
cgcaaagaag
tatcaagcca
agggtaatta
caatccttgt
ttaatcagca
tcectggett
attaaagtgt
gatagattag
agaatggagg
tcggacaagt
atgactgcag
ttcgaacagc
gagggtgcac
gcaagaggag
cggaacgagg
cggaaacaga
tttattgata
aaggatacag
accaaaagat
catgctagga
gacagttgga

ctcagaacac

aattcggagce
ccgagaattt
cgcgtgatgg
atagttattc
aggtctacat
ggatagatac
tttacagcgce
agaggattct
tggtcatagt
tcttagtgte
aggcacttac
tcaacggagt
ccatgacatt
agtttagttt
ttggaaacgc
cgggagacgc
tgactgagta
agactgaggt
tcgacgetga
caaaggttat
caactgaagc
tagtggttac
agttacaatt
aaatagagtc
tgagttcgat
gecctggtage
ctgctataga
ggttaattaa
agtaccacgt
gaagggtgge

tgaggagatt

720

780

840

900

960

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380

1440

1500

1560

1620

1680

1740

1800

1860

1920

1980

2040

2100

2160

2220

2280

2340

2400

2460

2520



attaagagat ggtgagcctc

gggttgtgga
agtaccgggt
tcaagccaca
aacacgctgt

tgtgaatttt

acaaattcca tacatcaaca

agaggttgat gaggtggaaa

ctatcttaac
ttctcaggaa

gaaagttttg

cgtccataca gtacatgagg

gactccgaca

aaggcatacc

tagggattta gaaaaactta

ccaatagcaa ttacaggtag

gca geca cca
Ala Ala Pro
10

aag tgt cte
Lys Cys Leu

acc atg agg
Thr Met Arg

gat ttec tct
Asp Phe Ser
60

att cca atg
Ile Pro Met
75

ttg gaa aat
Leu Glu Asn
90

tta tca gga
Leu Ser Gly

aaa ttt ttt

aagacaaaag
aagcaggctg
agagataatg
cagttcaaaa

cttgtttcta

agaaggtacg
atggtgagcg

actttcactc

cctgtatcta

caaacattga

aag
Lys

cca
Pro

ttg
45
aag

Lys

gta
val

ttg
Leu

ata
Ile

gat

act
Thr

ggt
Gly
30

act

Thr

tect
Ser

cga
Arg

gtg
val

atc
Ile
110

agt

gga
Gly
15

aat
Asn

gac
Asp

gtg
val

aca
Thr
gcg
95

gac

Asp

tac
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gat
Asp

agce
Ser

att
Ile

gct
Ala

gcg
Ala
80

atg
Met

att
Ile

ttg

atgtcagcag
agattctctce
ctgaaatgat
ttegtactgt
ggttatttat
tgtctctgtg
gagtatccgg
ctcgcagaac
aaggatatgt
gggccgcaat
agtctgataa
tacaaggtga
tcatcgcagg
agtattacac

gttcttactt

val
1

atc
Ile

acc
Thr

tct
Ser

gca
Ala
65

gca
Ala

atc
Ile

gag
Glu

ctt

tgctaaagtc

gaaagtaaat

aaagaggcgt

tgattcattt

cgacgaaggt

cgaaattgca

ttttcecgtac

tacgetgegt

catgtgtaca

gatcaatcct

agaggcgctg

gacatatgea

agatagtccg

cgtagtgatg

gttagatatg

actcc gtg ttt aaa

Phe Lys

tca gat
Ser Asp

atg tta
Met Leu
35

ctt aat
Leu Asn
50

ccg aag
Pro Lys

gaa atg
Glu Met

aaa aga
Lys Arg

aat act
Asn Thr
115

aaa gaa

27

ggt
Gly

atg
Met
20

aat

Asn

gtc
Val

gat
Asp

cca
Pro

aac
Asn
100

gca
Ala

gtcctagttg

tttgaggaag

gctaatgegt

ataatgaatt

ctgatgttge

tatgtttatg

cctgcacatt

tgtccageeg

tcgtecggtta

gtatctaagce

ctttctcgag

gatgtgtegt

cacgttctcg

gatcctcttg

tataaagtag

tect
Ser
5

caa
Gln

aac
Asn

aaa
Lys

ceg
Pro

cge
Arg
85

ttt
Phe

tct
Ser

aga

aat
Asn

ttt
Phe

tat
Tyr

gat
Asp

atc
Ile
70

cag
Gln

aat
Asn

tta
Leu

aaa

ctt
Leu

tac
Tyr

gat
Asp

tgc
Cys
55

aaa
Lys

act
Thr

tca
Ser

gta
val

cca

acggtgtcce
atctaatctt
caggaataat
acggtaaagg
acactggttg
gagacacaca
ttgcaaaaat
acattaccca
aaaagtcagt
cattgaatgg
gatatacgga
tggtcagatt
tagctttgtc
taagtataat

atgcagggac

ttt
Phe

tat
Tyr

gct
Ala
40

ata

Ile

cca
Pro

gga
Gly

ccg
Pro

gta
val
120

aat

gtt
val

gat
Asp
25

gtt
val

ttg
Leu

ctg
Leu

cta
Leu

gag
Glu
105

gat
Asp

aaa

2580

2640

2700

2760

2820

2880

2940

3000

3060

3120

3180

3240

3300

3360

3420

3472

3520

3568

3616

3664

3712

3760

3808

3856



Lys

aat
Asn

cag
Gln

ctt
Leu
170

cag
Gln

att
Ile

agt

Ser

ttg
Leu

gat
Asp
250

aag

Lys

ata
Ile

caa
Gln

acg
Thr

Gly
330

gag
Glu

ttc
Phe

Phe

gtt
val

gag
Glu
155

cct
Pro

aag
Lys

gtg
val

gag
Glu

ttc
Phe
235

cte
Leu

tat
Tyr

tgg
Trp

ggc
Gly

tgt
Cys
315

aat
Asn

aaa
Lys

cca
Pro

Phe

tct
Ser
140

caa
Gln

gcc
Ala

ctg
Leu

tat
Tyr

ctc
Leu
220

ttt
Phe

gat
Asp

gac
Asp

aga
Arg

cat
His
300
tta
Leu

acg
Thr

ata
Ile

aaa
Lys

Asp
125

tta
Leu

gtg
val

gtt
val

gat
Asp

cat
His
205

aca
Thr

aca
Thr

age
Ser

aaa
Lys

aga
Arg
285

agg
Arg

tgg
Trp

gtg
val

atc
Ile

ggt
Gly
365

Ser

ttt
Phe

acc
Thr

gat
Asp

aca
Thr
190

tecg
Ser

agg
Arg

agg
Arg

cat
His

tct
Ser
270

ctt
Leu

aaa
Lys

tac
Tyr

att
Ile

aaa
Lys
350

tgt
Cys

Tyr

tgt
Cys

att
Ile

cag
Gln
175

tca
Ser

aaa
Lys

caa
Gln

aag
Lys

gtc
val
255

cag

Gln

gga
Gly

act
Thr

cag
Gln

att
Ile
335

Gly

gag
Glu
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Leu

aga
Arg

ggt
Gly
160

tac
Tyr

att
Ile

aag
Lys

atg
Met

acg
Thr
240

cct
Pro

aac
Asn

tta
Leu

act
Thr

aga
Arg
320

gct
Ala

gca
Ala

ttt
Phe

Leu

gag
Glu
145

cag
Gln

agg
Arg

caa
Gln

atc
Ile

ctc
Leu
225

cca
Pro

atg
Met

gag
Glu

gaa
Glu

ctt
Leu
305

aag

Lys

gct
Ala

ttt
Phe

cct
Pro

Lys
130

tct
Ser

ctt
Leu

cat
His

agc
Ser

aac
Asn
210

gaa
Glu

gct
Ala

gat
Asp

ttc
Phe

gat
Asp
290

aaa
Lys

agt
Ser

tgt
Cys

tgce
Cys

gac
Asp
370

Glu

cte
Leu

gca
Ala

atg
Met

gaa
Glu
195

gca
Ala

agc
Ser

caa
Gln

atce
Ile

cac
His
275
ttt
Phe

gat
Asp

999
Gly

tta
Leu

gga
Gly
355

ata
Ile

28

Lys

aat
Asn

gat
Asp

att
Ile
180
tat
Tyr

atc
Ile

ata
Ile

att
Ile
ttg

260
tgt
Cys

ctg

tac
Tyr

gac
Asp

gct
Ala
340

gat
Asp

cag
Gln

Arg

aga
Arg

ttt
Phe
165

aaa
Lys

ccg
Pro

ttc
Phe

gac
Asp

gag
Glu
245

gag
Glu

gca
Ala

gga
Gly

aca
Thr

gtt
val
325

tcc
Ser

gac
Asp

cat
His

Lys

tgg
150

gat
Asp

gcg
Ala

gcc
Ala

ggt
Gly

tca
Ser
230

gat
Asp

ttg

gta
val

gaa
Glu

gct
Ala
310

aca
Thr

atg
Met

agt

Ser

aca
Thr

Pro
135

tta
Leu

ttt
Phe

caa
Gln

ttg
Leu

cct
Pro
215

agt

Ser

ttc
Phe

gat
Asp

gag
Glu

gtt
val
295

Gly

aca
Thr

ttg
Leu

tta
Leu

gcc
Ala
375

Asn

gag
Glu

gtg
val

cct
Pro

cag
Gln
200

ttg
Leu

aag
Lys

ttec
Phe

att
Ile

tat
Tyr
280

tgg
Trp

att
Ile

ttc
Phe

cce
Pro

cta
Leu
360

aac
Asn

Lys

aag
Lys

gat
Asp

aag
Lys
185

acg
Thr

ttc
Phe

ttt
Phe

gga
Gly

tcg
Ser
265

gaa
Glu

aaa
Lys

aaa
Lys

atc
Ile

atg
Met
345

tac

Tyr

ctt
Leu

3904

3952

4000

4048

4096

4144

4192

4240

4288

4336

4384

4432

4480

4528

4576



atg
Met

tgt
Cys

gac
Asp
410

tgg
Trp

tcg
Ser

gag
Glu

gtt
val

gge
Gly
490

gga
Gly
395

cct

Pro

gat
Asp

ttg

gtc
val

aaa
Lys
475

tct
Ser

cac
His

aac
Asn

cat
His
460
tat
Tyr

tgt
Cys

aaatcagaaa

aatttcttce
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ttc
Phe

ttc
Phe

tat
Tyr
390

cta
Leu
385

gct
Ala

gag
Glu

aag
Lys

aga
Arg

aag
Lys

cag

Gln Gly

att
Ile

cat
His

cat
His
400

ata
Ile

tac
Tyr

gtg
val

tgt
Cys
405

gtt
val

gac
Asp

aga
Arg

999
Gly

att
Ile
415

tct
Ser

ctt
Leu

atc
Ile

aag
Lys

ttg
Leu

aaa
Lys

ggt
Gly

gct
Ala
420

aaa
Lys

cac
His

tta
Leu

ttc
Phe

ctt
Leu

tce
Ser
435

tgt
Cys

gat
Asp

gtt
val

gaa
Glu
430

gag
Glu

aga
Arg

aga
Arg

tat
Tyr

tac
Tyr

aac
Asn
445

tgt
Cys

ttg
Leu

gct
Ala
455

gcg
Ala

acg
Thr
450

cag
Gln

gac
Asp

gac
Asp

tct
Ser

tat
Tyr
470

aaa
Lys

acc
Thr

ccc
Pro

ggt
Gly

tcg
Ser

gta
val

aaa
Lys

gca
Ala

ccg
Pro
465

ctt
Leu

ttt
Phe

ctg tcc gat
Leu Ser Asp

aag
Lys
480

gtt
val

ttt aga
Phe Arg

agt
Ser
485

ttg

taagggtaaa gtcaatatta atgagttcat agacttgtca

gtctatgtte

acacctgtta agagtgtcat

gttgataaga
gtaaaactca
aatttgccag
agagcggacg
ttcaaagtcg
gtactagtta
tttgtgtcag
acgagcgtca
gaagaagtcc
agtagtaaaa

aagggaaagg

tattggttca
ttgatggtgg
ataattgtcg
aggcaactct
ttccaaatta
atattagaaa
tgtgtattgt
cggatggagg
cgatgtctgt
gtgagaataa

gtttaaaagt

tgaagatgaa
ctatgtacat
tggtggtgte
tgcttcatac
caacatcact
tgttaaaatt
ttataaaaat
gcccatggaa
aaggcttgca
tagtggtaat

tagggttgag

tetttgteeg
cttgctggte
agtgtctgtt
tataccgcag
accaaggacg
gctgegggtt
attataaaac
ctatcagaag
aaatttcgtt
aataggccga

aaggataatt

aga ctt acg tcg ccg att cag att cgt att aaa
Arg Leu Thr Ser Pro Ile Gln Ile Arg Ile Lys

500

505

tac aca atc gca act cca tcg caa ttt gtg ttt

29

aagtcaattt
ttgtggtgac
tggtcgataa
cggctaagaa
cagaaaaggc
actgtccget
tcggtttgag
aagttgttga
cgaagaccgg
aaccagacaa

taattgata a

tat
Tyr

tte
Phe

tat
Tyr

tat
Tyr

aag
Lys

gat
Asp
425

aat
Asn

gca
Ala
440

gtg
val

agt
Ser

tta
Leu

agt
Ser

ata
Ile

gat
Asp

gatctccaag
actcaaaggt
aggtgaatgg
gagaatggag
aaggtttcag
agtttggcaa
gtcattagaa
agagaaaatt
tgagttcatg
aaaaaagttt
aaaccaaagg

tg aat tgg

Met Asn Trp

tat tta aat
Tyr Leu Asn

ttg tca tca

495
atg tct
Met Ser
510

gca tgg

4624

4672

4720

4768

4816

4864

4912

4961

5021
5081
5141
5201
5261
5321
5381
5441
5501
5561
5621

5679

5727

5775
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Tyr Thr Ile Ala Thr Pro Ser Gln Phe Val Phe Leu Ser Ser Ala Trp

515 520 525
gcc gac cct ata gaa tta ata aat tta tgt act aat tca cta ggt aat 5823
Ala Asp Pro Ile Glu Leu Ile Asn Leu Cys Thr Asn Ser Leu Gly Asn
530 535 540
cag ttc caa aca caa caa gct aga aca acc gtt caa cgg caa ttt agc 5871
Gln Phe Gln Thr Gln Gln Ala Arg Thr Thr Val Gln Arg Gln Phe Ser
545 550 555
gaa gtg tgg aaa cct gtc cct caa gtc act gtt agg ttt cct gac agt 5919
Glu Val Trp Lys Pro Val Pro Gln Val Thr Val Arg Phe Pro Asp Ser
560 565 570 575
ggt ttt aag gtg tat agg tac aat gcg gta cta gat cct cta gtt act 5967
Gly Phe Lys Val Tyr Arg Tyr Asn Ala Val Leu Asp Pro Leu Val Thr
580 585 590
gct ttg tta gga gct ttc gat act aga aat agg att ata gaa gtc gaa 6015
Ala Leu Leu Gly Ala Phe Asp Thr Arg Asn Arg Ile Ile Glu Val Glu
595 600 605
aat cag gcg aac ccg aca acc gec gaa acg tta gac get act cgt aga 6063
Asn Gln Ala Asn Pro Thr Thr Ala Glu Thr Leu Asp Ala Thr Arg Arg
610 615 620
gta gat gac gca acg gtg gct ata agg agc gct ata aat aat tta gta 6111
Val Asp Asp Ala Thr Val Ala Ile Arg Ser Ala Ile Asn Asn Leu Val
625 630 635
gta gaa ttg gtc aaa gga aca ggt ttg tac aat cag agc aca ttt gaa 6159
Val Glu Leu Val Lys Gly Thr Gly Leu Tyr Asn Gln Ser Thr Phe Glu
640 645 650 655
agt gca tcc ggt tta caa tgg tcc tct geca cct geca tet tgagataatce 6208
Ser Ala Ser Gly Leu Gln Trp Ser Ser Ala Pro Ala Ser
660 665
gagatgctta aataacagat tgtgtctgca aacacacgtg gtacgtacga taacgtatag 6268
tgtttttecece tccacttaaa tcgaagggta gtgtcttgga gegecgeggga caaatgtgta 6328
tggttcatac acatccgtag gcacgtaata aagcgaggga ttcgaattcc cccggaacce 6388
ccggtagggg ccca 6402
<210>3
<211> 1116
<212> PRT

<213> desconocido

<220>

<223> ORF 1 (proteina p126) de cepa ToMSV VE484
<400> 3
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Met Ala Tyr Thr Gln Thr Ala Thr Thr Ser Ala Leu Leu Asp Thr Val
1 5 10 15

Arg Gly Asn Asn Thr Leu Val Asn Asp Leu Ala Lys Arg Arg Leu Tyr
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Asp

Asn

Ala

65

His

Met

Ala

Asn

Ile

145

Asn

Val

Asn

Pro

Cys

225

His

Lys

Thr

Phe

50

Tyr

Ser

Gln

Ser

Leu

130

Glu

Phe

val

Thr

Ala

210

Tyr

Val

Ala

35

Ser

Pro

Leu

Ile

His

115

Asp

Gln

Cys

Gly

195

Asp

Ala

Asn

Thr

20

Val

Lys

Glu

Ala

Pro

100

Leu

val

Tyr

Lys

His

180

Arg

Glu

Ala

Leu

Phe
260

Asp

val

Phe

Gly

85

Tyr

Phe

Arg

Leu

Glu

165

Ser

Val

Phe

Phe

Asp

245

Ser
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Glu

Ile

Gln

70

Gly

Gly

Lys

Asp

Ser

150

Ala

Thr

Tyr

Gly

His

230

Glu

Phe

Phe

Ser

55

Ile

Leu

Ser

Gly

Ile

135

Arg

Leu

Phe

Ala

Ala

215

Phe

Ile

Ala

Asn

40

Glu

Thr

Arg

Leu

Arg

120

Met

Leu

Asp

Gln

Ile

200

Ala

Ser

Asn

Ser

32

25

Ala

Glu

Phe

Ser

Thr

105

Ala

Arg

Glu

Arg

Thr

185

Ala

Leu

Glu

Ala

Glu
265

Arg

Gln

Tyr

Leu

90

Tyr

Tyr

His

Arg

Tyr

170

Cys

Leu

Leu

Asn

Cys

250

Ser

Asp

Thr

Asn

75

Glu

Asp

val

Glu

Gly

155

Ala

Thr

His

Arg

Leu

235

Phe

Thr

Arg

Leu

60

Thr

Leu

Ile

His

Gly

140

Asn

Glu

His

Ser

Lys

220

Leu

Ser

Leu

Arg

45

Ile

Gln

Glu

Gly

Cys

125

Gln

Lys

Thr

Gln

Ile

205

Asn

Leu

Arg

Asn

30

Pro

Ala

Asn

Tyr

Gly

110

Cys

Lys

val

Pro

Gln
190

Tyr

val

Glu

Asp

Tyr
270

Lys

Thr

Ala

Leu

95

Asn

Met

Asp

val

Asp

175

vVal

Asp

His

Asp

Gly

255

Cys

val

val

80

Met

Phe

Pro

Ser

Pro

160

Glu

Glu

Ile

val

Ser

240

Asp

His



Ser

Ser

Thr

305

Gly

Glu

Ser

385

Thr

Ser

Asn

Gln

Lys

465

Ser

Pro

Gly

Tyr

Asn
290

Trp

val

Asp

Ile

Arg

370

Lys

val

Asn

Gly

Ser

450

Asp

Gln

Ser

Asp

Ser

275

Arg

Phe

Ala

Ala

Leu

355

Asp

Arg

Leu

val

vVal

435

Leu

Glu

His

Ile

Ala
515

Asn

Glu

Cys

His

Trp

340

Leu

Thr

Asn

Leu

420

Thr

Ser

Leu

Val

Lys

500

Leu

Ile

val

Lys

Lys

325

His

Glu

val

Arg

His

405

Ser

Ala

Met

Leu

Trp
485

Glu

Glu

Leu

Tyr

Phe

310

Gly

Tyr

Asp

Ile

Lys

390

Ile

Phe

Arg

Thr

Ile

470

Asp

Arg

Ile

ES 2815755 T3

Lys

Met

295

Ser

vVal

Lys

Ser

val

375

Glu

Arg

val

Ser

Phe

455

Ser

Glu

Leu

Arg

Tyr

280

Lys

Arg

Asn

Lys

Ser

360

Pro

Val

Thr

Glu

Glu

440

Phe

Lys

Ile

Leu

val
520

Val

Glu

Ile

Ser

Thr

345

Ser

Leu

Leu

Tyr

Ser
425

Trp

Leu

Phe

Ser

Asn

505

Pro

33

Cys

Phe

Asp

Glu

330

Leu

val

Phe

val

Gln

410

Ile

Asp

His

Ser

Leu

490

Arg

Asp

Lys

Leu

Thr

315

Gln

Ala

Asn

Asp

Ser

395

Ala

Arg

val

Thr

Leu

475

Ala

Lys

Leu

Thr

val

300

Phe

Phe

Met

Tyr

Ile

380

Lys

Lys

Ser

Asp

Lys

460

Gly

Phe

Leu

Tyr

Tyr

285

Thr

Leu

Tyr

Cys

Trp

365

Ser

Asp

Ala

Arg

Lys

445

Leu

Pro

Gly

Ile

val
525

Phe

Arg

Leu

Ser

Asn

350

Phe

Leu

Phe

Leu

val

430

Ser

Ala

Lys

Asn

Lys

510

Thr

Pro

val

Tyr

Ala

335

Ser

Pro

Asp

val

Thr

415

Ile

Leu

val

Ser

Ala

495

val

Phe

Ala

Asn

Lys

320

Met

Glu

Lys

Thr

Phe

400

Tyr

Ile

Leu

Leu

val

480

Phe

Ser

His



Asp

545

Ser

Phe

Lys

Phe

Glu

625

Glu

Gly

Ile

Gln

705

val

Glu

Leu

His

Arg

530

Ile

Glu

Ser

val

Glu

610

Lys

Pro

Leu

Glu

Lys

690

Met

Ser

Thr

Ile

Ala
770

Leu

Arg

Leu

Arg

Ile

595

Gln

Ala

Ser

Ser

Ser

675

Gln

Lys

Asn

Arg

Lys

755

Arg

val

Lys

Ser

Met

580

val

Pro

Ser

Gly

660

Leu

Met

Asn

Leu

Gln

740

Pro

Lys

Thr

Arg

val

565

Cys

Ala

Thr

Glu

Lys

645

Asp

Glu

Ser

Phe

val

725

Lys

Leu

Tyr

ES 2815755 T3

Glu

Met

550

Leu

Gln

val

Glu

Gly

630

Gly

Gln

Gln

Ser

Ile

710

Lys

Phe

Ala

His

Tyr

535

Glu

Lys

Thr

Met

Ala

615

Ala

Ser

Pro

Phe

Ile

695

Asp

Ile

Gly

Lys

val
775

Lys

Glu

Glu

Leu

Ser

600

Asn

Leu

Met

Glu

His

680

val

Ser

Leu

val

Asn

760

Ala

34

Thr

Thr

Ser

Glu

585

Asn

val

val

Ala

Ser

665

Met

Tyr

Leu

Lys

Leu

745

His

Leu

Ser

Glu

Asp

570

val

Glu

val

Arg

650

Ser

Ala

Thr

val

Asp

730

Asp

Leu

val

val

555

Lys

Asp

Ser

Leu

Thr

635

Gly

Tyr

Thr

Gly

Ala

715

Thr

Vval

Trp

Glu

Asp

540

Met

Phe

Pro

Gly

Ala

620

Ser

Glu

Thr

Ala

Pro

700

Ser

Ala

Ala

Gly

Tyr
780

Met

Tyr

Asp

Met

Leu

605

Leu

Arg

Leu

Arg

Ser

685

Ile

Leu

Ala

Thr

val

765

Asp

Pro

Asn

Ala

Thr

590

Thr

Lys

Asp

Gln

Asn

670

Ser

Lys

Ser

Ile

Lys

750

Ile

Glu

val

Ala

Asp

575

Ala

Leu

Asp

val

Leu

655

Glu

Leu

Val

Ala

Asp

735

Arg

Glu

His

Leu

560

val

Ala

Thr

Ser

Glu

640

Ala

Glu

Ile

Gln

Ala

720

Leu

Trp

Thr

Gly



ES 2815755 T3

Val Val Thr Cys Asp Ser Trp Arg Arg Val Ala Val Ser Ser Glu Ser
785 790 795 800

Met Val Tyr Ser Asp Met Ala Lys Leu Arg Thr Leu Arg Arg Leu Leu
805 810 815

Arg Asp Gly Glu Pro His Val Ser Ser Ala Lys Val Val Leu Val Asp
820 825 830

Gly Val Pro Gly Cys Gly Lys Thr Lys Glu Ile Leu Ser Lys Val Asn
835 840 845

Phe Glu Glu Asp Leu Ile Leu Val Pro Gly Lys Gln Ala Ala Glu Met
850 855 860

Ile Lys Arg Arg Ala Asn Ala Ser Gly Ile Ile Gln Ala Thr Arg Asp
865 870 875 880

Asn Val Arg Thr Val Asp Ser Phe Ile Met Asn Tyr Gly Lys Gly Thr
885 890 895

Arg Cys Gln Phe Lys Arg Leu Phe Ile Asp Glu Gly Leu Met Leu His
900 905 910

Thr Gly Cys Val Asn Phe Leu Val Ser Met Ser Leu Cys Glu Ile Ala
915 920 925

Tyr Val Tyr Gly Asp Thr Gln Gln Ile Pro Tyr Ile Asn Arg Val Ser
930 935 940

Gly Phe Pro Tyr Pro Ala His Phe Ala Lys Ile Glu Val Asp Glu Val
945 950 955 960

Glu Thr Arg Arg Thr Thr Leu Arg Cys Pro Ala Asp Ile Thr His Tyr
965 970 975

Leu Asn Arg Arg Tyr Glu Gly Tyr Val Met Cys Thr Ser Ser Val Lys
980 985 990

Lys Ser Val Ser Gln Glu Met Val Ser Gly Ala Ala Met Ile Asn Pro
995 1000 1005

Val Ser Lys Pro Leu Asn Gly Lys Val Leu Thr Phe Thr Gln Ser
1010 1015 1020

Asp Lys Glu Ala Leu Leu Ser Arg Gly Tyr Thr Asp Val His Thr

35



10

Val
Arg
His
Tyr
Glu
Gly

<210> 4

<211> 1609

<212> PRT

<213> desconocido

<220>

1025

ES 2815755 T3

His Glu Val Gln Gly

1040

Leu Thr Pro Thr Pro

1055

Val Leu Val Ala Leu

1070

Thr Val Val Met Asp

1085

Lys Leu Ser Ser Tyr

1100

Thr Gln

1115

1030

Glu
1045

val
1060

Ser
1075

Pro
1090

Leu
1105

<223> Cepa ToMSV VE484 - ORF; - proteina p183

<220>

<221> misc_feature

<222> (1117)..(1117)

<223> Xaa puede ser cualquier aminoacido natural

<400> 4

Met Ala Tyr

Arg Gly Asn

Asp Thr Ala

35

Asn Phe Ser

50

Ala Tyr Pro

65

Thr

Asn

20

val

Lys

Glu

Gln

Thr

Thr Ala Thr

Leu Val Asn

Asp Glu Phe Asn

val

Phe

40

Ile Ser Glu

55

Gln Ile Thr

70

Thr

Ser

Arg

Leu

Leu

Thr

Asp

25

Ala

Glu

Phe

36

Tyr

Ile

His

val

Asp

Ser

Leu

Arg

Gln

Tyr

Ala

Ile

Thr

Ser

Met

Ala

Ala

Asp

Thr

Asn
75

Asp

Ala

Gln

Ile

Tyr

Leu

Lys

Leu
60

Thr

1035

Val

Ser Leu Val

1050

Gly

Asp Ser Pro

1065

Thr

Leu Lys Tyr

1080

Ile

Arg Asp Leu

1095

Lys

Val Asp Ala

1110

Leu

Arg

Arg

45

Ile

Gln

Asp

Arg

30

Pro

Ala

Asn

Thr

Leu

Lys

Thr

Ala

vVal

Tyr

val

Arg

vVal
80



His

Ala

Asn

Ile

145

Asn

val

Asn

Pro

Cys

225

His

Lys

Ser

Ser

Thr

305

Gly

Ser

Gln

Ser

Leu

130

Glu

Phe

val

Thr

Ala

210

Tyr

val

Leu

Tyr

Asn
290

Trp

val

Leu

Ile

His

115

Asp

Leu

Gln

Cys

Gly

195

Asp

Ala

Asn

Thr

Ser

275

Arg

Phe

Ala

Ala

Pro

100

Leu

vVal

Tyr

Lys

His

180

Arg

Glu

Ala

Leu

Phe

260

Asn

Glu

Cys

His

Gly

Tyr

Phe

Arg

Leu

Glu

165

Ser

val

Phe

Phe

Asp

245

Ser

Ile

val

Lys

Lys
325

ES 2815755 T3

Gly

Gly

Lys

Asp

Ser

150

Ala

Thr

Tyr

Gly

His

230

Glu

Phe

Tyr

Phe
310

Gly

Ser

Gly

Ile

135

Arg

Phe

Ala

Ala

215

Phe

Ile

Ala

Lys

Met

295

Ser

val

Arg

Leu

Arg

120

Met

Leu

Asp

Gln

Ile

200

Ala

Ser

Asn

Ser

Tyr

280

Lys

Arg

Asn

Ser

Thr

105

Ala

Arg

Glu

Arg

Thr

185

Ala

Leu

Glu

Ala

Glu

265

Vval

Glu

Ile

Ser

37

Leu

90

Tyr

Tyr

His

Arg

Tyr

170

Cys

Leu

Leu

Asn

Cys

250

Ser

Cys

Phe

Asp

Glu
330

Glu

Asp

val

Glu

Gly

155

Ala

Thr

His

Arg

Leu

235

Phe

Thr

Lys

Leu

Thr

315

Gln

Ile

His

Gly

140

Asn

Glu

His

Ser

Lys

220

Ser

Leu

Thr

val

300

Phe

Phe

Glu

Gly

Cys

125

Gln

Lys

Thr

Gln

Ile

205

Asn

Leu

Arg

Asn

Tyr

285

Thr

Leu

Tyr

Tyr

Gly

110

Cys

Lys

val

Pro

Gln

190

Tyr

val

Glu

Asp

Tyr

270

Phe

Arg

Leu

Ser

Leu
95

Asn

Asp

val

Asp

175

val

His

Asp

Gly

255

Cys

Pro

val

Tyr

Ala
335

Met

Phe

Pro

Ser

Pro

160

Glu

Glu

Ile

val

Ser

240

Asp

His

Ala

Asn

Lys

320

Met



Glu

Ser

385

Thr

Ser

Asn

Gln

Lys

465

Ser

Pro

Gly

Asp

Asp

545

Ser

Phe

Asp

Ile

Arg

370

Lys

val

Asn

Gly

Ser

450

Asp

Gln

Ser

Asp

Arg

530

Ile

Glu

Ser

Ala

Leu

355

Asp

Arg

Leu

val

val

435

Leu

Glu

His

Ile

Ala

515

Leu

Arg

Leu

Arg

Trp

340

Leu

Met

Thr

Asn

Leu

420

Thr

Ser

Leu

val

Lys

500

Leu

val

Lys

Ser

Met
580

His

Glu

val

Arg

His

405

Ser

Ala

Leu

Trp

485

Glu

Glu

Thr

Arg

val

565

Cys

ES 2815755 T3

Tyr

Asp

Ile

Lys

390

Ile

Phe

Arg

Thr

Ile

470

Asp

Arg

Ile

Glu

Met

550

Leu

Gln

Lys

Ser

val

375

Glu

Arg

val

Ser

Phe

455

Ser

Glu

Leu

Arg

Tyr

535

Glu

Lys

Thr

Lys

Ser

360

Pro

val

Thr

Glu

Glu

440

Phe

Lys

Ile

val

520

Lys

Glu

Glu

Leu

Thr
345

Ser

Leu

Tyr

Ser
425

Trp

Leu

Phe

Ser

Asn

505

Pro

Thr

Thr

Ser

Glu
585

38

Leu

val

Phe

val

Gln

410

Ile

Asp

His

Ser

Leu

490

Arg

Asp

Ser

Glu

Asp

570

val

Ala

Asn

Asp

Ser

395

Ala

Arg

val

Thr

Leu

475

Ala

Lys

Leu

val

val

555

Lys

Asp

Met

Tyr

Ile

380

Lys

Lys

Ser

Asp

Lys

460

Gly

Phe

Leu

Tyr

Asp

540

Met

Phe

Pro

Cys

Trp

365

Ser

Asp

Ala

Arg

Lys

445

Leu

Pro

Gly

Ile

val

525

Met

Tyr

Asp

Met

Asn

350

Phe

Leu

Phe

Leu

val

430

Ser

Ala

Lys

Asn

Lys

510

Thr

Pro

Asn

Ala

Thr
590

Ser

Pro

Asp

val

Thr

415

Ile

Leu

val

Ser

Ala

495

val

Phe

val

Ala

Asp

575

Ala

Glu

Lys

Thr

Phe

400

Tyr

Ile

Leu

vVal

480

Phe

Ser

His

Leu

Leu

560

val

Ala



Lys

Phe

Glu

625

Glu

Gly

Ile

Gln
705

Val

Glu

His

val

785

Met

Gly

vVal

Glu

610

Lys

Pro

Leu

Glu

Lys

690

Met

Ser

Thr

Ile

Ala

770

val

val

Asp

val

Ile

595

Gln

Ala

Ser

Ser

Ser

675

Gln

Lys

Asn

Arg

Lys

755

Arg

Thr

Tyr

Gly

Pro

val

Pro

Ser

Met

Gly

660

Leu

Met

Asn

Leu

Gln

740

Pro

Lys

Cys

Ser

Glu

820

Gly

Ala

Thr

Glu

Lys

645

Asp

Glu

Ser

Phe

val

725

Lys

Leu

Tyr

Asp

Asp

805

Pro

Cys

ES 2815755 T3

Val

Glu

Gly

630

Gly

Gln

Gln

Ser

Ile

710

Lys

Phe

Ala

His

Ser

7390

Met

His

Gly

Ala

615

Ala

Ser

Pro

Phe

Ile

695

Asp

Ile

Gly

Lys

val
775

Trp

Ala

val

Lys

Ser

600

Asn

Leu

Met

Glu

His

680

val

Ser

Leu

Val

Asn

760

Ala

Arg

Lys

Ser

Thr

Asn

val

val

Ala

Ser

665

Met

Tyr

Leu

Lys

Leu

745

His

Leu

Arg

Leu

Ser

825

Lys

39

Glu

Ala

val

Arg

650

Ser

Ala

Thr

val

Asp

730

Asp

Ala

Leu

val

Arg

810

Ala

Glu

Ser

Leu

Thr

635

Gly

Tyr

Thr

Gly

Ala

715

Thr

Val

Trp

Glu

Ala

795

Thr

Lys

Ile

Gly

Ala

620

Ser

Glu

Thr

Ala

Pro

700

Ser

Ala

Ala

Gly

Tyr

780

val

Leu

val

Leu

Leu

605

Leu

Arg

Leu

Arg

Ser

685

Ile

Leu

Ala

Thr

val

765

Asp

Ser

Arg

val

Ser

Thr

Lys

Asp

Gln

Asn

670

Ser

Lys

Ser

Ile

Lys

750

Ile

Glu

Ser

Arg

Leu

830

Lys

Leu

Asp

val

Leu

655

Glu

Leu

val

Ala

Asp

735

Arg

Glu

His

Glu

Leu

815

val

val

Thr

Ser

Glu

640

Ala

Glu

Ile

Gln

Ala

720

Leu

Trp

Thr

Gly

Ser

800

Leu

Asp

Asn



ES 2815755 T3

835 840 845

Phe Glu Glu Asp Leu Ile Leu Val Pro Gly Lys Gln Ala Ala Glu Met
850 855 860

Ile Lys Arg Arg Ala Asn Ala Ser Gly Ile Ile Gln Ala Thr Arg Asp
865 870 875 880

Asn Val Arg Thr Val Asp Ser Phe Ile Met Asn Tyr Gly Lys Gly Thr
885 890 895

Arg Cys Gln Phe Lys Arg Leu Phe Ile Asp Glu Gly Leu Met Leu His
900 905 910

Thr Gly Cys Val Asn Phe Leu Val Ser Met Ser Leu Cys Glu Ile Ala
915 920 925

Tyr Val Tyr Gly Asp Thr Gln Gln Ile Pro Tyr Ile Asn Arg Val Ser
930 935 940

Gly Phe Pro Tyr Pro Ala His Phe Ala Lys Ile Glu Val Asp Glu Val
945 950 955 960

Glu Thr Arg Arg Thr Thr Leu Arg Cys Pro Ala Asp Ile Thr His Tyr
965 970 975

Leu Asn Arg Arg Tyr Glu Gly Tyr Val Met Cys Thr Ser Ser Val Lys
980 985 990

Lys Ser Val Ser Gln Glu Met Val Ser Gly Ala Ala Met 1Ile Asn Pro
995 1000 1005

Val Ser Lys Pro Leu Asn Gly Lys Val Leu Thr Phe Thr Gln Ser
1010 1015 1020

Asp Lys Glu Ala Leu Leu Ser Arg Gly Tyr Thr Asp Val His Thr
1025 1030 1035

Val His Glu Val Gln Gly Glu Thr Tyr Ala Asp Val Ser Leu Val
1040 1045 1050

Arg Leu Thr Pro Thr Pro Val Ser Ile Ile Ala Gly Asp Ser Pro
1055 1060 1065

His Val Leu Val Ala Leu Ser Arg His Thr Gln Thr Leu Lys Tyr
1070 1075 1080

40
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Tyr Thr Val Val Met Asp Pro Leu Val Ser Ile Ile Arg Asp Leu
1085 1090 1095

Glu Lys Leu Ser Ser Tyr Leu Leu Asp Met Tyr Lys Val Asp Ala
1100 1105 1110

Gly Thr Gln Xaa Val Phe Lys Gly Ser Asn Leu Phe Val Ala Ala
1115 1120 1125

Pro Lys Thr Gly Asp Ile Ser Asp Met Gln Phe Tyr Tyr Asp Lys
1130 1135 1140

Cys Leu Pro Gly Asn Ser Thr Met Leu Asn Asn Tyr Asp Ala Val
1145 1150 1155

Thr Met Arg Leu Thr Asp Ile Ser Leu Asn Val Lys Asp Cys Ile
1160 1165 1170

Leu Asp Phe Ser Lys Ser Val Ala Ala Pro Lys Asp Pro Ile Lys
1175 1180 1185

Pro Leu Ile Pro Met Val Arg Thr Ala Ala Glu Met Pro Arg Gln
1190 1195 1200

Thr Gly Leu Leu Glu Asn Leu Val Ala Met Ile Lys Arg Asn Phe
1205 1210 1215

Asn Ser Pro Glu Leu Ser Gly Ile Ile Asp Ile Glu Asn Thr Ala
1220 1225 1230

Ser Leu Val Val Asp Lys Phe Phe Asp Ser Tyr Leu Leu Lys Glu
1235 1240 1245

Lys Arg Lys Pro Asn Lys Asn Val Ser Leu Phe Cys Arg Glu Ser
1250 1255 1260

Leu Asn Arg Trp Leu Glu Lys Gln Glu Gln Val Thr Ile Gly Gln
1265 1270 1275

Leu Ala Asp Phe Asp Phe Val Asp Leu Pro Ala Val Asp Gln Tyr
1280 1285 1290

Arg His Met Ile Lys Ala Gln Pro Lys Gln Lys Leu Asp Thr Ser
1295 1300 1305

Ile Gln Ser Glu Tyr Pro Ala Leu Gln Thr Ile Val Tyr His Ser
1310 1315 1320

41



Lys

Thr

Asp

Tyr

Ile

Lys

Ile

Thr

Gln

Lys

Phe

Lys
1325

Gln
1340

Arg
1355

Ser
1370

Asp
1385

Trp
1400

Gln
1415

Lys
1430

Phe
1445

Leu
1460

Ser
1475

His
1490

Lys
1505

Arg
1520

Leu
1535

Arg
1550

Ile

Met

Lys

His

Lys

Arg

Gly

Thr

Ile

Pro

Leu

Thr

Gln

Gly

Gly

Arg

Asn

Thr

vVal

Ser

Arg

His

Cys

Gly

Met

Leu

Ala

Tyr

Cys

Ala

Ser

Ala

Glu

Pro

Pro

Gln

Leu

Arg

Leu

Asn

Glu

Tyr

Asn

Gly

Ile

Lys

ES 2815755 T3

Ile

Ser

Ala

Met

Asn

Gly

Lys

Trp

Thr

Lys

Phe

Leu

Tyr

Vval

His

Cys

Phe
1330

Ile
1345

Gln
1360

Asp
1375

Glu
1390

Leu
1405

Thr
1420

Tyr
1435

val
1450

Ile
1465

Pro
1480

Met
1495

Phe
1510

Tyr
1525

Ile
1540

Asp
1555

Gly

Asp

Ile

Ile

Phe

Glu

Thr

Gln

Ile

Ile

Lys

Trp

Cys

Tyr

Lys

val

42

Pro

Ser

Glu

Leu

His

Asp

Leu

Arg

Ile

Lys

Gly

Asn

Gly

Asp

Asp

Ala

Ser

Asp

Glu

Cys

Phe

Lys

Lys

Ala

Gly

Cys

Phe

Arg

Pro

Trp

Asn

Phe

Lys

Phe

Ala

Leu

Asp

Ser

Ala

Ala

Glu

Glu

Tyr

Leu

Ser

Ser
1335

Phe
1350

Phe
1365

Asp
1380

val
1395

Gly
1410

Tyr
1425

Gly
1440

Cys
1455

Phe
1470

Phe
1485

Ala
1500

val
1515

Lys
1530

His
1545

Leu
1560

Glu

Leu

Gly

Ile

Glu

Glu

Thr

Asp

Leu

Cys

Pro

Lys

Ile

Leu

Leu

Asn

Leu

Phe

Asp

Ser

Tyr

val

Ala

val

Ala

Gly

Asp

Leu

His

Ile

Glu

Asn

Thr

Phe

Leu

Lys

Glu

Trp

Gly

Thr

Ser

Asp

Ile

Phe

His

Ser

Glu

Cys
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Ala Tyr Tyr Thr Gln Leu Asp Asp Ala Val Ser Glu Val His Lys
1565

Thr Ala Pro Pro Gly Ser Ser Val Tyr Lys Ser

1580

Leu Ser Asp Lys Val Leu Phe Arg Ser Leu Phe

1595

Cys
<210>5
<211> 266
<212> PRT
<213> desconocido

<220>

1570

1585

1600

<223> ToMSV VE484 - ORF3 - Proteina de movimiento

<400> 5

Met Ala

Ser Lys

Val Met

Leu Ser

Tyr Val

65

Asp Asn

Glu Arg

Lys Lys

Lys Asp
130

Leu

Ser

Ile

35

Glu

His

Cys

Ala

Arg

115

Ala

val

Glu

20

Ser

val

Arg

Asp

100

Phe

Glu

Lys

Lys

Lys

Asn

Ala

Gly

85

Glu

Gln

Lys

Gly

Phe

Val

Leu

Gly

70

Gly

Ala

Phe

Ala

Lys

Leu

Asp

Leu

Leu

val

Thr

Lys

vVal
135

Val

Pro

Lys

40

Lys

Val

Ser

Leu

Vval
120

Asn

Ser

25

Ile

Gly

Val

val

Ala

105

val

Gln

43

Ile

10

Met

Leu

val

Thr

Cys

90

Ser

Pro

val

Asn

Phe

val

Lys

Gly

75

Leu

Tyr

Asn

Glu

Thr

His

Leu

Glu

val

Tyr

Tyr

val
140

1575

Leu Val Lys Tyr
1590

Ile Asp Gly Ser
1605

Phe Ile Asp Leu
15

Pro Val Lys Ser
30

Glu Asp Glu Ser
45

Ile Asp Gly Gly

Trp Asn Leu Pro

Asp Lys Arg Met
95

Thr Ala Ala Ala
110

Asn Ile Thr Thr
125

Asn Ile Arg Asn
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Val Lys Ile Ala Ala Gly Tyr Cys Pro Leu Ser Leu Glu Phe Val Ser
145 150 155 160

Val Cys Ile Val Tyr Lys Asn Ile Ile Lys Leu Gly Leu Arg Glu Lys
165 170 175

Ile Thr Ser Val Thr Asp Gly Gly Pro Met Glu Leu Ser Glu Glu Val
180 185 190

Val Asp Glu Phe Met Glu Glu Val Pro Met Ser Val Arg Leu Ala Lys
195 200 205

Phe Arg Ser Lys Thr Gly Lys Lys Phe Ser Ser Lys Ser Glu Asn Asn
210 215 220

Ser Gly Asn Asn Arg Pro Lys Pro Asp Lys Asn Gln Arg Lys Gly Lys
225 230 235 240

Gly Leu Lys Val Arg Val Glu Lys Asp Asn Leu Ile Asp Asn Glu Leu
245 250 255

Glu Thr Tyr Val Ala Asp Ser Asp Ser Tyr
260 265

<210> 6

<211> 176

<212> PRT

<213> desconocido

<220>

<223> ORF4 - Proteina de revestimiento de ToMSV VE484
<400> 6

Met Asn Trp Arg Leu Thr Ser Pro Ile Gln Ile Arg Ile Lys Tyr Leu
5

Asn Met Ser Tyr Thr Ile Ala Thr Pro Ser Gln Phe Val Phe Leu Ser
20 25 30

Ser Ala Trp Ala Asp Pro Ile Glu Leu Ile Asn Leu Cys Thr Asn Ser
35 40 45

Leu Gly Asn Gln Phe Gln Thr Gln Gln Ala Arg Thr Thr Val Gln Arg
50 55 60

Gln Phe Ser Glu Val Trp Lys Pro Val Pro Gln Val Thr Val Arg Phe
65 70 75 80
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15

20

Pro Asp Ser

Leu Val Thr

Glu vVal Glu
115

Thr Arg Arg
130

Asn Leu Val
145

Thr Phe Glu

<210>7

<211> 23

<212> ADN

<213> desconocido
<220>

<223> cebador Tob-uni 1
<400> 7

atttaagtgg asggaaaavc act
<210> 8

<211> 20

<212> ADN

<213> desconocido
<220>

<223> cebador Tob-uni 2
<400> 8

Gly

Ala

100

Asn

val

val

Ser

gtygttgatg agttcrtgga 20

<210>9

<211> 29

<212> ADN

<213> desconocido

<220>

Phe

85

Leu

Gln

Asp

Glu

Ala
165

23

Lys

Leu

Ala

Asp

Leu

150

Ser

ES 2 815755713

vVal

Gly

Asn

Ala

135

val

Gly

Tyr

Ala

Pro

120

Thr

Lys

Leu

Phe

105

Thr

Val

Gly

Gln

45

Tyr

90

Asp

Thr

Ala

Thr

Trp
170

Asn

Thr

Ala

Ile

Gly

155

Ser

Ala

Arg

Glu

Arg

140

Leu

Ser

val

Asn

Thr

125

Ser

Tyr

Ala

Leu

Arg

110

Leu

Ala

Asn

Pro

Asp

Ile

Asp

Ile

Gln

Ala
175

Pro

Ile

Ala

Asn

Ser

160

Ser
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<223> cebador Tobamo F
<400> 9

gwcgcesgakt ckgattcgtw ttaaatatg
<210> 10

<211> 17

<212> ADN

<213> desconocido

<220>

<223> cebador tobamo R
<400> 10

tgggccscta ccsgsgg 17

29

ES 2 815755713
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REIVINDICACIONES

Un tobamovirus cuyo genoma comprende al menos 83% de identidad de secuencia con la SEQ ID NUM.: 1y
en el que el virus causa sintomas sistémicos en plantas homocigotas de Solanum lycopersicum para uno o mas
genes de resistencia Tm seleccionados de Tm1, Tm2 y Tm22.

El virus de la reivindicacion 1, una de cuyas muestras representativas ha sido depositada bajo el nimero de
acceso DSM 29970.

El virus de acuerdo con la reivindicaciéon 1, capaz de causar sintomas sistémicos en plantas de Solanaceae
especialmente en Solanum lycopersicum y Capsicum annuum.

Un recipiente o una solucién esterilizada o una parte de una planta cortada que comprende el virus de acuerdo
con una cualquiera de las reivindicaciones 1 a 3.

Un procedimiento de uso del virus de acuerdo con una cualquiera de las reivindicaciones 1 a 3 para la
identificacion de plantas del género Solanum o del género Capsicum que comprenden resistencia contra el
virus.

El procedimiento de la reivindicacion 5 en el que dicho procedimiento comprende las etapas de:

a) proporcionar una o mas plantas;

b) proporcionar un inéculo que comprende el virus de acuerdo con una cualquiera de las
reivindicaciones 1 a 3;

c) inocular una o mas partes de planta de las plantas de a) con el indculo de b);

d) incubar las plantas inoculadas.

El procedimiento de acuerdo con la reivindicacién 6, que ademas comprende

€) evaluar los sintomas de las plantas o partes de planta, especialmente los sintomas sistémicos y/o
lesiones locales en las partes de planta inoculadas.

El procedimiento de acuerdo con la reivindicacién 6 o 7, que ademas comprende
f) determinar la presencia de particulas de virus en partes de planta no inoculadas.

El procedimiento de la reivindicacién 7 u 8 que ademas comprende identificar una planta que no tiene sintomas
sistémicos y en el que las particulas de virus no estan presentes en las partes no inoculadas de la planta.

El procedimiento de la reivindicacion 7 u 8 que ademas comprende identificar una planta que tiene lesiones
locales en la parte de planta inoculada y/o en el que las particulas de virus no estan presentes en las partes no
inoculadas de la planta.

El procedimiento de la reivindicacién 7 u 8 que ademas comprende identificar una planta que no tiene sintomas
sistémicos y en el cual las particulas de virus estan presentes en las partes no inoculadas de la planta.

El procedimiento de acuerdo con una cualquiera de las reivindicaciones 6 a 11, en que la parte de planta de c)
es una hoja, un cotiledon, un hipocétilo, un tallo, un peciolo o una raiz.

El procedimiento de acuerdo con una cualquiera de las reivindicaciones 6 a 12, en el que la planta de la etapa
a) es una planta de una especie seleccionada del grupo que consiste en: Solanum lycopersicum, Capsicum
annuum, Solanum melongena, Solanum muricatum, Solanum arcanum, Solanum chmielewskii, Solanum
neorickii, Solanum cheesmaniae, Solanum galapagense, Solanum pimpinellifolium, Solanum chilense,
Solanum corneliomulleri, Solanum habrochaites, Solanum huaylasense, Solanum sisymbriifolium, Solanum
peruvianum, Solanum hirsutum, Solanum pennellii, Solanum lycopersicoides, Solanum sitiens, Solanum
ochranthum, Capsicum chinense, Capsicum frutescens, Capsicum baccatum, y Capsicum pubescens.

Un procedimiento de evaluacion de la presencia de un virus de acuerdo con una cualquiera de las
reivindicaciones 1 a 3 en una planta o parte de planta, comprendiendo dicho procedimiento las etapas de:

a) determinar la presencia de una molécula de acido nucleico que comprende al menos 83% de
identidad de secuencia con la SEQ ID NUM.: 1 en la planta o parte de planta; y/o
b) determinar la presencia de una proteina, o de una molécula de acido nucleico que codifica una
proteina, que comprende al menos 93% de identidad de secuencia con la SEQ ID NUM.: 3; y/o
c) determinar la presencia de una proteina, o de una molécula de acido nucleico que codifica una
proteina, que comprende al menos 94% de identidad de secuencia con la SEQ ID NUM.: 4; y/o
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d) determinar la presencia de una proteina, o de una molécula de acido nucleico que codifica una
proteina, que comprende al menos 80% de identidad de secuencia con la SEQ ID NUM.: 5; y/o

e) determinar la presencia de una proteina, o de una molécula de acido nucleico que codifica una
proteina, que comprende al menos 82% de identidad de secuencia con la SEQ ID NUM.: 6.

Un acido nucleico aislado de la SEQ ID NUM.: 1, o una parte del mismo, en el que dicha parte comprende
nucledtidos 77 a 3424 de la SEQ ID NUM.: 1, nucledtidos 3446 a 4921 de la SEQ ID NUM.: 1, nucleétidos 4911
a 5708 de la SEQ ID NUM.: 1, o nucledtidos 5671 a 6198 de la SEQ ID NUM.: 1.

Una proteina seleccionada del grupo que consiste en: una proteina de la SEQ ID NQM.: 3, una proteina de la
SEQ ID NUM.: 4, una proteina de la SEQ ID NUM.: 5 y una proteina de la SEQ ID NUM.: 6.
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Figura 1- Secuencia gendmica de la cepa VE484 (SEQ ID NUM.: 1)

gtatttttgttttacaacatataccaacaacaacaaacaacaaacaacaacattacaattacta
tttacaactacaatggcatacacacagacagctaccacatccgetttgetcgacactgtecgag
gtaacaataccttggtcaatgatcttgcgaagcggecgtctttatgacacagecggtcgacgagtt
caacgctcgtgatcgcaggcccaaagtaaatttttccaaagtaataagtgaggaacagacgett
attgctactagggcatatccagaattccagataaccttctataatacgcagaacgccgtgeatt
cgcttgccggtggactacgatccttagaactggaatatctaatgatgcagatcccgtacggatce
actcacatatgatataggtgggaattttgcatctcatctgttcaaaggacgggcatatgttcac
tgctgtatgcccaatcttgatgtccgecgacataatgecggcacgaaggccagaaagacagtatag
aattatacctttccaggcttgagecggggcaacaaagttgtcccaaatttccaaaaggaagetet
tgacagatacgctgaaacgccagacgaagttgtctgtcacagtaccttccaaacgtgtacgcac
cagcaggtggaaaacacaggcagggtgtatgctattgcattgcacagtatatacgatatacctg
ctgatgaattcggagcggcacttttaaggaaaaatgtccatgtttgttacgeccgecttecactt
ttccgagaatttacttctcgaagattcacacgtcaaccttgacgaaatcaacgecgtgttttteg
cgtgatggagacaagctgactttttectttcgcatctgagagcactttaaattattgtcatagtt
attctaatattttaaaatacgtgtgcaaaacttacttcccggcatctaatagagaggtctacat
gaaggagtttttggtcaccagggttaacacctggttttgtaagttttctaggatagatactttet
ttattatacaagggggtagcccacaaaggtgtaaatagtgagcaattttacagcgcaatggaag
atgcatggcactacaaaaagactcttgcaatgtgtaacagcgagaggattcttcttgaagattce
ctcatcggtcaattactggttcccaaaaatgagagatatggtcatagttcctctattcgacata
tctctcgacaccagtaaaaggacccgcaaagaagtcttagtgtcaaaggattttgtattcacag
ttttaaatcacattcgcacttatcaagccaaggcacttacatactccaatgttttatcetttgt
cgaatcaattcgttcaagggtaattatcaacggagtgactgccaggtctgagtgggatgttgac
aaatctcttttgcaatccttgtccatgacatttttcttgecatactaagettgecgttttaaaag
acgaattgttaatcagcaagtttagtttggggccaaaatcagtaagccagcatgtatgggatga
gatttccctggcttttggaaacgcatttccatcgatcaaggagagactgctaaatcggaaacta
attaaagtgtcgggagacgcattagaaatcagggtgecctgatttatatgtgacttttcacgata
gattagtgactgagtacaaaacatcggtggatatgccagtgcttgatatcagaaagagaatgga
ggagactgaggttatgtacaatgcattgtctgagctatctgtgectcaaggagtcggacaagttce
gacgctgatgttttttcccggatgtgeccagactttggaggtagacccaatgactgcagcaaagyg
ttattgtggcagtgatgagcaacgagagcggactgactcttacattcgaacagccaactgaagc
aaatgtcgcattggcacttaaagattcagaaaaagcctctgagggtgcactagtggttacttet
agagatgttgaagaaccatccatgaagggttcaatggcaagaggagagttacaattggeccggtce
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tgtctggagaccaaccagagtcttcctatactcggaacgaggaaatagagtcattagagcaatt
ccacatggcaacggctagttcgttaattcggaaacagatgagttcgattgtgtacacgggceccce
attaaagttcagcaaatgaaaaactttattgatagcctggtagcatcactctetgetgeggtgt
cgaacctagtcaagatcctaaaggatacagctgctatagatctcgaaaccecgtcagaagtttgg
agtcttagatgttgcgaccaaaagatggttaattaaacctttagccaagaatcacgcatggggce
gttattgaaacacatgctaggaagtaccacgttgcacttttggagtatgatgagcatggagtgg
taacttgcgacagttggagaagggtggccgtgagttectgagtcaatggtttattctgatatgge
gaagctcagaacactgaggagattattaagagatggtgagcctcatgtcagcagtgctaaagtce
gtcctagttgacggtgtceccgggttgtggaaagacaaaagagattctctcgaaagtaaattttg
aggaagatctaatcttagtaccgggtaagcaggctgctgaaatgataaagaggcgtgctaatgce
gtcaggaataattcaagccacaagagataatgttcgtactgttgattcatttataatgaattac
ggtaaaggaacacgctgtcagttcaaaaggttatttatcgacgaaggtctgatgttgcacactg
gttgtgtgaattttcttgtttctatgtctectgtgecgaaattgecatatgtttatggagacacaca
acaaattccatacatcaacagagtatccggttttcecgtaccctgecacattttgcaaaaatagag
gttgatgaggtggaaactcgcagaactacgctgecgttgtccagecgacattacccactatcectta
acagaaggtacgaaggatatgtcatgtgtacatcgtcggttaaaaagtcagtttctcaggaaat
ggtgagcggggccgcaatgatcaatcctgtatctaagccattgaatgggaaagttttgacttte
actcagtctgataaagaggcgctgctttctcgaggatatacggacgtccatacagtacatgagg
tacaaggtgagacatatgcagatgtgtcgttggtcagattgactccgacacctgtatctatceat
cgcaggagatagtccgecacgttctegtagetttgtcaaggcatacccaaacattgaagtattac
accgtagtgatggatcctcttgtaagtataattagggatttagaaaaacttagttcttacttgt
tagatatgtataaagtagatgcagggacccaatagcaattacaggtagactccgtgtttaaagg
ttctaatctttttgttgcagcaccaaagactggagatatctcagatatgcaattttactatgat
aagtgtctcccaggtaatagcaccatgttaaataactatgatgectgttaccatgaggttgactg
acatttctcttaatgtcaaagattgcatattggatttctctaagtctgtggctgcaccgaagga
tccgatcaaaccactgattccaatggtacgaacagcggcagaaatgccacgccagactggacta
ttggaaaatttggtggcgatgatcaaaagaaactttaattcaccggagttatcaggaataatcg
acattgagaatactgcatctttagtagtagataaattttttgatagttacttgcttaaagaaaa
aagaaaaccaaataaaaatgtttctttattttgtagagagtctctcaatagatggttagagaag
caggagcaagtgaccattggtcagcttgcagattttgattttgtggatcttcctgecgttgate
agtacaggcatatgattaaagcgcaacctaagcagaagctggatacatcaattcaaagcgaata
tccggecttgecagacgattgtgtatcattcgaaaaagatcaacgcaatectteggtectttgtte
agtgagctcacaaggcaaatgctcgaaagcatagactcaagtaagtttttgttctttacaagga
agacgccagctcaaattgaggatttcttcggagatctcgatagecatgtececctatggatatett
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ggagttggatatttcgaagtatgacaaatctcagaacgagttccactgtgcagtagagtatgaa
atatggagaagacttggattagaagattttctgggagaagtttggaaacaaggccataggaaaa
ctactcttaaagattacacagctggtattaaaacgtgtttatggtaccagagaaagagtgggga
cgttacaacattcatcggtaatacggtgattattgctgettgtttagettecatgttgeccatg
gagaaaataatcaaaggtgcattttgcggagatgacagtttactatacttcccaaaaggttgtg
agtttcctgacatacagcatacagccaaccttatgtggaatttcgaggctaagctattcagaaa
gcagtatggttatttctgtggaaggtacgtgatacatcatgacagagggtgtattgtttattat
gaccctttgaagttgatttctaaacttggtgctaaacacatcaaggattgggatcacttagaag
agttcagaagatccctttgtgatgttgcaaattcgttgaacaactgtgecgtattacacgcagtt
ggacgacgctgtgagtgaggtccataaaaccgcaccccegggttegtectgtatataaaagttta
gttaaatatctgtccgataaggttctttttagaagtttgtttatagatggctcttgttaagggt
aaagtcaatattaatgagttcatagacttgtcaaaatcagaaaaatttcttccgtctatgttcea
cacctgttaagagtgtcatgatctccaaggttgataagatattggttcatgaagatgaatcttt
gtccgaagtcaatttactcaaaggtgtaaaactcattgatggtggctatgtacatcttgetggt
cttgtggtgacaggtgaatggaatttgccagataattgtecgtggtggtgtcagtgtctgtttgg
tcgataagagaatggagagagcggacgaggcaactcttgecttcatactataccgecagcggctaa
gaaaaggtttcagttcaaagtcgttccaaattacaacatcactaccaaggacgcagaaaaggca
gtttggcaagtactagttaatattagaaatgttaaaattgctgcgggttactgtcegetgteat
tagaatttgtgtcagtgtgtattgtttataaaaatattataaaactcggtttgagagagaaaat
tacgagcgtcacggatggagggceccatggaactatcagaagaagttgttgatgagttcatggaa
gaagtcccgatgtctgtaaggcttgcaaaatttcgttcgaagaccggaaaaaagtttagtagta
aaagtgagaataatagtggtaataataggccgaaaccagacaaaaaccaaaggaagggaaaggqg
tttaaaagttagggttgagaaggataatttaattgataatgaattggagacttacgtcgccgat
tcagattcgtattaaatatttaaatatgtcttacacaatcgcaactccatcgcaatttgtgttt
ttgtcatcagcatgggccgaccctatagaattaataaatttatgtactaattcactaggtaate
agttccaaacacaacaagctagaacaaccgttcaacggcaatttagcgaagtgtggaaacctgt
ccctcaagtcactgttaggtttectgacagtggttttaaggtgtataggtacaatgeggtacta
gatcctctagttactgectttgttaggagctttecgatactagaaataggattatagaagtcgaaa
atcaggcgaacccgacaaccgccgaaacgttagacgctactecgtagagtagatgacgcaacggt
ggctataaggagcgctataaataatttagtagtagaattggtcaaaggaacaggtttgtacaat
cagagcacatttgaaagtgcatccggtttacaatggtcctectgcacctgecatecttgagataate
gagatgcttaaataacagattgtgtctgcaaacacacgtggtacgtacgataacgtatagtgtt
tttcecctecacttaaatcgaagggtagtgtecttggagegegegggacaaatgtgtatggttceat
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acacatccgtaggcacgtaataaagcgagggattcgaattcceccececggaaccecccggtaggggec

ca
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