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Resumen del proyecto (100-3000 palabras)

La mayor parte de los RNAs mensajeros (MRNAS) eucaribticos tienen una
estructura cap en el extremo 5" (5"-cap) y una cola de poli(A) (3 -poli(A)) en el
extremo 3", y ambos elementos actlan sinérgicamente para estimular la
traduccion del mRNA gracias a mdltiples interacciones. Los mRNAs virales
han evolucionado desarrollando diferentes mecanismos para reclutar la
maquinaria de traduccion del huésped, proporcionando a los virus la
capacidad de competir con los mRNAs del huésped y evitar mecanismos de
defensa que acttan al nivel de la iniciacion de la traduccion (Truniger y col.,
2017, Miras y col., 2017). Sdélo aproximadamente un 20% de los virus de RNA
de cadena positiva que infectan plantas tienen RNAs gendmicos y
subgenomicos con 5"-cap y 3"-poli(A) tipicos de los mRNAs eucaridticos y, asi,
lo mas frecuente es que sélo tengan una, 0 no tengan ninguna, de estas
estructuras. La caracterizacion de los mecanismos de traduccién de los RNAs
virales en la planta huésped tiene evidente interés fundamental, y puede
proporcionar informacion sobre factores del huésped requeridos para la
multiplicacion de virus, siendo potenciales dianas antivirales.

Este trabajo pretende estudiar al Virus del amarilleo de las cucurbitaceas
transmitido por pulgones (CABYYV), identificado como el virus prevalente en
cucurbitaceas del Sureste de Espafa, siendo la provincia de Murcia lider en la
produccion a nivel nacional. Como hemos podido demostrar la traduccion de
su RNA viral en proteinas ocurre en ausencia de 5°-cap y cola poli(A), por
tanto de forma diferente a la traduccion candnica de mensajeros celulares. El
grupo de investigacion lleva afios estudiando mecanismos de traduccion
alternativos de virus de plantas. Ha identificado diferentes elementos de RNA
capaces de controlar la traduccion del genoma viral y su mecanismo en
diferentes virus (Truniger V. y col., 2008, 2009, 2017; Nieto C. y col., 2011,
Rodriguez-Hernandez A. y col., 2012; Miras M. y col., 2014, 2017, 2018). Por
tanto, en este proyecto pretendemos profundizar en el estudio del mecanismo
molecular de traduccién cap-independiente utilizado por CABYYV identificando
los factores del huésped involucrados y requeridos para completar su ciclo
infectivo (factores de susceptibilidad). Se utilizaran técnicas de biologia
molecular. Esta informacion fundamental servira para disefar en
cucurbitaceas nuevos alelos de resistencia por pérdida de susceptibilidad
utilizando los genes que codifican a estos factores como dianas.
Aprovechando la técnica de CRISPR/Cas, se obtendran plantas no
transgénicas mutadas en estos factores que posiblemente sean resistentes.
Cabe destacar que el conocimiento sobre la traduccion de otro virus, Melon
necrotic spot virus (MNSV) generado por nosotros sirvio para construir plantas
de meldn transgénicas silenciadas en elF4E, que resultaron ser resistentes a
este y adicionalmente a otros 3 virus de importancia agronémica. La obtencion
de plantas genéticamente resistentes a CABYV es esencial para los cultivos
de cucurbitaceas, gravemente afectados por este virus. Actualmente no ha
sido descrita ninguna resistencia efectiva a este virus y su control solo se
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