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Resumen

El género Potyvirus incluye un amplio grupo de virus de plantas que afectan diversos cultivos
de gramineas y dicotiledéneas en Colombia y el mundo. Su especie tipo, el Potato virus Y
(PVY), es uno de los principales virus de distribucion global que afecta severamente
diferentes plantas solanaceas de importancia econémica como la papa y el tomate, lo que ha
promovido el desarrollo de investigaciones en métodos de deteccion, manejo y comprension
de su ciclo infectivo. La secuenciacion de nueva generacion (NGS) ha permitido establecer
estrategias para la identificacion rapida de especies virales, aun en condiciones de bajo titulo
viral, y que en conjunto con aplicaciones bioinformaticas, representan una herramienta
fundamental para el apoyo de los estudios de deteccidbn asintomatica, relaciones
filogenéticas y biologia de los virus. Sobre este ultimo aspecto, se destacan los estudios
dirigidos a la comprension de los mecanismos de replicacion y expresion de los genomas
virales, especificamente en las etapas que involucran interacciones proteina-proteina, tales

como el procesamiento postraduccional de las poliproteinas potyvirales.

En este trabajo se presenta la caracterizacién molecular de aislamientos de PVY infectando
plantas de Solanum tuberosum subsp. andigena var. Diacol-Capiro en las dos principales
regiones cultivadoras de papa de Antioguia (Oriente y Norte), utilizando metodologias de
biologia molecular como RT-PCR, pruebas de ELISA, secuenciaciéon Sanger y NGS. Dicha
informacion fue posteriormente empleada para proponer un modelo cinético de maduracion
de la poliproteina de PVY, a partir de simulaciones por Dinamica Molecular y tomando como
referencia la estructura cristalogréfica de la proteasa Nla-Pro del potyvirus Tobacco etch
virus (TEV). La ejecucion del trabajo permiti6 obtener un panorama de los niveles de
diversidad gendémica y de incidencia de PVY en las principales regiones cultivadoras de papa
en Antioquia. Adicionalmente, la aplicacién del modelo desarrollado aporta nueva informacion
basica sobre el procesamiento postraduccional de este virus, un aspecto fundamental de la
biologia de los potyvirus. Se espera que estos resultados en su conjunto, apoyen los
programas de manejo integrado de las enfermedades causadas por PVY en papa y otros

cultivos en el pais.

Palabras clave: Dinamica Molecular, ELISA, Potyvirus, Secuenciacién de Nueva Generacion



Abstract

The genus Potyvirus comprises a large number of plant viruses that affect several
gramineous and dicotyledonous crops worldwide. Potato virus Y (PVY), the type species of
the genus, is one the most important viruses affecting solanaceous crops of economic
importance around the world like potato and tomato. With the advent of Next-generation
sequencing (NGS) technologies, it is now possible to quickly identify the presence of viruses
infecting plants, even at low titers. In combination with bioinformatic analysis tools, NGS has
become an important method for studying the basic biology of viruses, their evolutionary

relationships and as a detection tool in asymptomatic plants.

This work presents the molecular characterization of two PVY isolates infecting Solanum
tuberosum subsp. andigena var. Diacol-Capiro in the two main potato-producing regions of
Antioquia using RT-PCR, ELISA, Sanger sequencing and NGS. The genomic data was used
to model the dynamic behaviour of the Nla-Pro protease in presence of each of its cognate
cleavage sites and predict the maturation kinetics of each PVY isolate. This model was first
tested using the X-ray structure of the Nla-Pro protein Tobacco etch virus (TEV) and validated
using published experimental data. This investigation gives an overview on the genomic
diversity and incidence levels of PVY in potato-producing regions of Antioquia. Upon
experimental validation, the theoretical methods developed in this work could be used after
NGS sequencing to make predictions on the infection cycle of potyviruses. The results
presented here will be useful for integrated disease management programs against PVY in

potato and other solanaceous crops.

Key words: ELISA, Molecular Dynamics, Next-Generation Sequencing, Potyvirus
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INTRODUCCION

La familia Potyviridae est4 conformada por virus de plantas de estructura filamentosa y
flexuosa con un genoma de RNA de cadena sencilla y sentido positivo. Esta familia esta
integrada por seis géneros: Potyvirus, Ipomovirus, Macluravirus, Rymovirus, Tritimovirus y
Bymovirus. Potyvirus es actualmente el grupo mas estudiado y numeroso de virus de plantas,
con 143 especies reportadas y 32 especies tentativas (King et al., 2012). Los virus de este
grupo pueden ser transmitidos por afidos, de forma mecanica o mediante propagacion de

material vegetal infectado (e.g. tubérculo-semilla en el caso de la papa) (Petrov et al., 2015).

La distribucion geogréfica de los potyvirus es muy amplia y su rango de hospedantes incluye
los grupos de plantas de mayor importancia econémica en el mundo como solanaceas,
leguminosas y diversas gramineas (Scholthof et al., 2011a). Por ejemplo, el Plum pox virus
(PPV), agente causal de la enfermedad de la sharka en cultivos de ciruela (Prunus sp.),
puede provocar la pérdida total de la produccion y se estima que su impacto econémico en
los dltimos 30 afios es cercano a 10 billones de dolares (Cambra et al., 2006; Rimbaud et al.,
2015). En papaya (Carica papaya), la enfermedad causada por Papaya ringspot virus
(PRSV) figura como la mayor amenaza en la produccion de este cultivo tanto en areas
tropicales como subtropicales (Estados Unidos, Suramérica, Africa, Australia, entre otros),
llegando a causar bajas en el rendimiento de hasta el 100% (Tennant et al., 2007; Kalam et
al., 2014). Por su parte, Tobacco etch virus (TEV) es uno de los principales virus que infectan
los cultivos de tabaco (Nicotiana tabacum) y otras especies de solanaceas como tomate de
mesa (Solanum lycopersicum) y pimenton (Capsicum annuum), causando necrosis, grabado
severo, mosaicos, decaimiento de las plantas y clorosis que resultan en pérdidas del 20 al
70% en la produccién anual en Norte y Suramérica (Velasquez et al., 2015). Finalmente, el
Potato virus Y (PVY) es uno de los virus que generan mayores impactos econémicos
negativos en diversos cultivos de solanaceas del mundo. Desde el punto de vista
taxonémico, PVY esta dividido en una compleja clasificacion de razas y variantes que
pueden inducir desde defoliacién y enanismo severo hasta necrosamiento en la superficie de
los tubérculos (Beczner et al., 1984; Scholthof et al., 2011b; Karasev y Gray, 2013).

PVY es la especie tipo del género Potyvirus y su reporte inicial se remonta a 1930 en

investigaciones de los métodos selectivos de transmision realizadas por Kennet Smith
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(Smith, 1931). Entre sus principales hospedantes se encuentran la papa, el tomate de mesa,
tomate de arbol (Solanum betaceum), tabaco y pimentén (Diaz et al., 2010; Jaramillo et al.,
2012; Quenouille et al., 2013a). Este virus es transmitido mecanicamente, por tubérculo-
semilla (en papa) y de manera no persistente por mas de 100 especies de afidos. PVY es
altamente variable a nivel biolégico y molecular gracias a sus elevadas tasas de mutacion y
recombinacién genética, por lo que su clasificacion intraespecifica se ha definido con base a
cuatro razas principales: PVY©®, PVY€, PVYZ?y PVYN; esta Ultima dividiéndose, a su vez, en
las variantes PVYNT™N y PVYWi (Shukla et al., 1995; Quenouille et al., 2013b; Chikh-Ali y
Karasev, 2015). A pesar de ser un virus que se ha estudiado con cierto nivel de profundidad,
aun se desconocen aspectos basicos de su ciclo de infeccion y especificamente de aspectos
asociados a la expresion de su genoma (lvanov et al., 2014). Es sabido que el procesamiento
proteolitico de los potyvirus es mediado por las proteasas P1, HC-Pro y Nla-Pro, y constituye
un evento critico en su ciclo infectivo. Nla-Pro es la mas importante de las tres proteasas, al
estar involucrada en la maduracion de P3, 6K1, CI, 6K2, Nla-Vpg, NlIb y CP (Gutiérrez-
Campos et al., 1999). Recientemente, en los potyvirus se reportd el descubrimiento de dos
nuevas proteinas, PIPO y PISPO, productos de una estrategia novedosa en la expresion de
genes, lo que denota lo mucho que resta por conocer sobre la biologia molecular de las

especies de este género (White, 2015; Mingot et al., 2016).

Al igual que para otras infecciones virales en plantas, no existen agentes quimicos de uso
practico en la agricultura para el manejo de enfermedades inducidas por potyvirus, por lo que
el manejo técnico de sus vectores resulta fundamental (Diaz et al., 2010), al igual que lo es,
el uso de semilla certificada libre de virus, lo que ha promovido estrictos programas de
indexacion en diferentes paises (Halterman et al., 2012). Debido a la ocurrencia de las
variantes necroéticas antes indicadas, dichos estandares de certificacion han necesitado de
técnicas complementarias como pruebas seroldgicas y métodos moleculares, lo que ha
hecho de la deteccién de virus un proceso complejo y en constante mejoramiento (Singh et
al., 2013).

En nuestro pais existe un gran desconocimiento de la diversidad de especies virales que
infectan cultivos de importancia econémica. Para PVY no se cuenta con mucha informacion
relevante respecto a su genoma Yy/o sintomatologia especifica que induce en las variedades

locales de papa como Diacol-Capiro (S. tuberosum), Criolla Colombia (S. phureja) o en otras
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solanaceas de origen andino como el tomate de arbol, la uchuva (Physalis peruviana) y el
lulo (S. quitoense), entre otros (Jaramillo et al., 2011). Entre los trabajos pioneros se destaca
el reporte de la secuencia de un aislamiento de PVY en conjunto con Potato yellow vein virus
(PYVV) en plantas de Solanum phureja en Cundinamarca (Villamil et al., 2014) y el registro
de variantes filogenéticas de PVY no reportadas en otras partes del mundo (Henao-Diaz et
al., 2013). Recientemente, el genoma completo de una cepa de PVY fue reportado por
primera vez infectando tomate de forma natural en América, lo que corrobora su amplio
rango de hospederos (Mufioz-Baena et al., 2016). Igualmente, la deteccion de PVY se ha
logrado mediante TAS-ELISA y RT-qPCR en una alta proporcién de muestras de tubérculos
analizados para Criolla-Colombia y Diacol-Capiro, enfatizando la necesidad de utilizar

tubérculo-semilla certificado en los cultivos de papa colombianos (Medina et al., 2015).

En este trabajo se plante6 caracterizar a partir de resultados de Secuenciacién de Nueva
Generacion (NGS), el genoma completo de variantes de PVY presentes en las regiones
cultivadoras de papa de Antioquia, como punto de partida para adelantar estudios de
incidencia y diversidad genética de esta especie viral. Adicionalmente, el genoma
ensamblado fue utilizado para la obtencion de modelos estructurales como base para el
establecimiento de un método computacional que permita entender, a escala molecular, el

proceso de maduracién de la poliproteina de PVY mediado por la proteasa Nla-Pro.
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Nota al lector

Atendiendo la normatividad para la presentacién de tesis del posgrado en Biotecnologia de la
Universidad Nacional de Colombia Sede Medellin, dos de los capitulos se presentan
directamente como articulos cientificos publicados en revistas reconocidas por Colciencias;

por lo tanto éstos presentan el formato propio de la respectiva revista.
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1. MARCO TEORICO

1.1. Potato virus Y (PVY)

El género Potyvirus conforma el grupo mas numeroso de la familia Potyviridae y esta
caracterizado por particulas virales flexuosas y filamentosas sin envoltura externa (King et
al., 2012). El genoma de los potyvirus consiste en una molécula de RNA de cadena sencilla 'y
polaridad positiva (SSRNA+), ligada covalentemente a una proteina (VPQg) en el extremo 5' y
con una cola de poliadenina (poli-A) en el extremo 3'. Potato virus Y (PVY) es la especie tipo
del género Potyvirus y es ademas una de las que genera mayor impacto en la agricultura
mundial. El descubrimiento de PVY proviene de las investigaciones de Kenneth Smith en
1931 sobre la virosis en papa. Gracias al uso de plantas indicadoras y mecanismos
selectivos de transmisiéon, Smith llegd a la conclusibn que muchas de las enfermedades
presentes en la papa eran causadas por dos especies de virus diferentes a las que llamé:
virus X y virus Y, siendo el primero transmitido mecanicamente mientras el segundo podia
hacerlo a través del afido Myzus persicae. Posteriormente, estas dos especies fueron
nombradas como Potato virus X y Potato virus Y, respectivamente (Smith, 1931; Mahy y Van
Regenmortel, 2010).

El genoma de PVY tiene una longitud aproximada de 9.7 kb y contiene un Unico ORF que
codifica para una poliproteina que es procesada postraduccionalmente en diez polipéptidos
funcionales (Revers y Garcia, 2015). Su proteina de capside (267 aa) es codificada por el
fragmento C-terminal de la poliproteina y se encarga de proteger el RNA viral en particulas
helicoidales y flexuosas de aproximadamente 740 nm de largo y 11 nm de diametro (Karasev
y Gray, 2013). En 1958, los viroplasmas de PVY fueron observados por primera vez en hojas
de Datura metel (Trompeta del diablo), al apreciarse patrones cilindricos de longitud similar
organizados en el citoplasma de las células infectadas. Dichas inclusiones cilindricas fueron
igualmente encontradas para otros potyvirus como Tulip breaking virus (TBV), Turnip mosaic
virus (TuMV), Tobacco etch virus (TEV), Wheat streak mosaic virus (WSMV), Bean yellow
mosaic virus (BYMV), Watermelon mosaic virus (WMV), Lettuce mosaic virus (LMV), Bean
common mosaic virus (BCMV) y Sugarcane mosaic virus (SCMV) (David-Ferreira y Borges,

1958; Edwardson, 1966). Estas estructuras de aspas son una de las caracteristicas
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taxondmicas que caracterizan los miembros del género Potyvirus y fueron utilizadas por
mucho tiempo como herramientas diagnésticas a partir de microscopia éptica (Figura 1-C)
(Sorel et al., 2014).

Proteina de capside

RNA gendmico

Inclusion Nuclear
NIa + NIb
Nucleo ’ .
Cuerpos de
inclusion

cilindrica (CI)

Figura 1. Caracteristicas del genoma de PVY. A) Esquema de la forma de varilla flexuosa del PVY.
B) Formacién de cuerpos de inclusion fuera del nucleo celular que corresponden a C) las estructuras
Unicas en forma de aspas de molino caracteristicas de miembros del género Potyvirus (Tomado de
ViralZone; Mahy y Van Regenmortel, 2010).

El rango natural de hospederos para PVY comprende cerca de nueve familias de plantas en
las que se incluyen cultivos de importancia econémica como pimenton (Capsicum anuum),
tabaco (Nicotiana tabacum), papa (Solanum tuberosum), tomate (Solanum lycopersicum),
berenjena (Solanum melongena) y plantas ornamentales como petunia (Petunia spp.), entre
otras (Jeffries, 1998; Karasev y Gray, 2013). La sintomatologia que genera PVY en estas
especies consiste generalmente en mosaicos, decaimiento y necrosamiento de diferentes
tejidos de las plantas infectadas. Uno de los principales factores que afecta el desarrollo de
sintomas inducidos por PVY en papa es la cantidad de variantes virales que aparecen,
frecuentemente, como resultado de la agricultura moderna en donde nuevos cultivos

susceptibles reemplazan a las variedades tradicionales tolerantes, incrementando las
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posibilidades de recombinacion genética entre cepas virales (Salazar et al., 1988; Moury,
2010).

Los virus econdmicamente importantes, causan alteraciones a nivel de tallos y hojas, donde
es frecuente observar cambios en el color, manifestadas a través de aclaramiento de venas,
mosaicos y amarillamientos (Castro y Contreras, 2011a; Barragan y Guzman-Barney, 2014).
En cuanto a la textura y forma, pueden presentarse hojas pequeias, enrollamiento,
encrespamiento y deformacion foliar. En etapas avanzadas de la infeccion también es
factible observar necrosis foliar, que a su vez puede clasificarse de tres formas: apical, si
ocurre en los apices principales y laterales de las plantas; sistémica, cuando son distribuidos
en todo el follaje; y necrosis de venas, que ocurre directamente sobre los haces vasculares
de las hojas. En los tubérculos también es posible encontrar sintomas que alteren su forma y
textura, entre ellos se tienen: alteraciones de la seccion transversal normalmente redondeada
del tubérculo (forma ahusada), abultamiento de las yemas, rajaduras, flacidez y necrosis
tanto superficial (patrones en forma de anillo que se forman en la cascara) como interna
(manchas o puntos circulares dentro del tubérculo) (Castro y Contreras, 2011b). Cabe
destacar que la necrosis es uno de los sintomas causados en papa por cepas de al menos
once especies virales diferentes y hace de los tubérculos un producto poco comercializable

para consumo fresco o para procesamiento por la industria de alimentos (Gil et al., 2011).

En tabaco, PVY modifica el contenido de nicotina en las hojas curadas de la planta,
desencadenando grandes pérdidas econdémicas (Latorre et al., 1984; Doubnerova et al.,
2009). En tomate y pimentdn, se ha visto la generacion de necrosis en hojas (Mascia et al.,
2010) (Figura 2). PVY también se ha reportado causando infecciones mixtas con otros virus
como Cucumber mosaic virus (CMV) y Potato virus X (PVX; Potexvirus) (Pacheco et al.,
2012).
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Figura 2. Principales sintomas inducidos por PVY. (A) Reduccién en el tamafio, amarillamiento y
rugosidad foliar en cultivos de papa. (B) Clareamiento de venas en una hoja de tabaco. (C)
sintomatologia asociada a Potato tuber necrotic ringspot disease (PTNRD) en tubérculo y en (D) hoja
basal (amarillamiento y necrosamiento). (E) Infeccién de PVY en tabaco cv Burley. (F) Arrugamiento
severo y deformacion foliar en hojas de pimenton. (G) Patrones necréticos en hojas de pimenton. (H)
Arrugamiento suave, distorsion y moteado suave en tomate (Tomado de Mahy y Van Regenmortel,
2010).

1.1.1. Diversidad del Potato virus Y

Filogenéticamente, PVY pertenece a un grupo de 19 potyvirus denominado clado PVY dentro
del género Potyvirus (Moury y Verdin, 2012). Al interior de esta agrupacion, se encuentran 16
especies en América (de las cuales 11 son exclusivas de este continente), sugiriendo que el
centro de origen y diversificacion del clado PVY esta en el continente americano,
probablemente en Suramérica. El andlisis de genomas ha revelado cinco clados principales
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dentro de la especie PVY: C1, N, O, C2 y Chile; siendo los dos ultimos los mas restringidos

en su distribucion geogréfica y de rango de hospederos (Figura 3).

Solanum tuberosum Capsicum spp. Nicotiana tabacum Solanum lycopersicum
C1 Escaso Frecuente a nivel Frecuente a nivel Frecuente a nivel
(Kehoe y Jones, 2011)  mundial mundial mundial
C2 Escaso No reportado _No reportado pero No reportado pero
(Kehoe y Jones, 2011)  (Blanco et al., 2010) infectivo en lab. infectivo en lab.
0 Frecuente a nivel Reportado (Ibaba y Frecuente a nivel Reportado (Ibaba y
mundial Gubba, 2011) mundial Gubba, 2011)
N Frecuente a nivel Reportado Frecuente a nivel Reportado
N (Margaritopoulos et al., dial (Aramburu et al.
mundial mundia .
2010) 2006)
. No reportado Reportado Reportado No reportado pero
Chile
(Moury, 2010) (Moury, 2010) (Sudasorno, 1993) infectivo en lab.

Figura 3. Filogenia simplificada de PVY. Se incluyen las razas y/o variantes mas importantes en la
infeccidn de cultivos de la familia Solanaceae (las variantes recombinantes no se presentan en este
grafico). Notese que el grupo de Chile presentd la primera diversificacion durante la evoluciéon del
virus (Adaptado de Quenouille et al., 2013).

Los aislamientos de PVY en papa han sido distinguidos segun criterios patogénicos y
moleculares y tienen una compleja clasificacién debido a su diversidad bioldgica, seroldgica y
molecular (Mahy y Van Regenmortel, 2008). El primer nivel de clasificacion consta de tres
razas principales: PVY©, PVYN, PVYC, Histéricamente, estos grupos fueron discriminados por
la respuesta hipersensible (HR) que inducen en cultivares de papa que albergaban el gen N,
y por los sintomas que causan en plantas de tabaco (Lacroix et al. 2011). Especificamente, la
raza PVY® comprende aislamientos de PVY que inducen HR en cultivos que presentan el
gen Ncwr, mientras que PVY© esta conformado por aislamientos que realizan lo propio para el
gen Nvwr. Por su parte, las cepas de PVYN no inducen HR en los cultivares que presentan
estos genes. Sintoméaticamente PVYN también puede ser discriminado de sus pares al inducir
necrosis de venas en tabaco (PVY® y PVY© inducen mosaico y amarillamiento de venas,
solamente). En 1980, un nuevo grupo de cepas denominado PVYZ fue hallado al superar los
genes Nc y Ny, inducir HR en ciertos cultivares de papa pero no causar necrosamiento de
venas (a diferencia de PVYN), por lo que se pensé en la presencia de otro gen putativo, Nzipr.
Una década después, otro grupo denominado PVYE mostré superar todos los genes de

resistencia (Nc, Ny y Nz) pero no inducir necrosis en venas (Karasev y Gray, 2013). La Tabla
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1 resume la sintomatologia y respuestas que causan cada una de las variantes descritas

segun las caracteristicas de los cultivares donde fueron identificadas.

Tabla 1. Respuestas sintomaticas y resistencia hipersensible segln las variantes de PVY. HR:
Respuesta hipersensible; Mos: mosaico; s: susceptible; VN: necrosis de venas. (Tomado de
Karasev y Gray, 2013).

Caracteristica de los cultivares PVYC | PVYC | PVY? | PVYN | PVYE
Ny (Desiree, Pentland Crown) HR S S S S
Nc (King Edward) S HR S S S
Ny, Nc, Nz (Maris Bard, Pentland Ivory) HR HR HR S S
Tabaco Mos Mos Mos VN Mos

Gracias a los avances en las técnicas de secuenciacion aplicados a la virologia de plantas,
fue posible esclarecer que muchos aislamientos de PVY presentan eventos de
recombinacién entre las cepas de PVYC y PVYN (Singh et al., 2008). PVYN presenta, a su
vez, dos variantes relacionadas y denominadas PVYN™ y PVYW, siendo el Ultimo un genotipo
particular producto de eventos de recombinacién entre variantes y altas tasas de mutacion
gue induce necrosis de venas en tabaco pero que es serolégicamente similar a la raza PVY©°
(razén por la cual en Norteamérica es conocido como PVYNO) (Henao-Diaz et al., 2013).
PVYNO es un recombinante entre dos genomas parentales de PVYNy PVY©®; mientras que
PVYNTN " probablemente provino de la variante PVYN© mediante eventos adicionales de
recombinacién (Karasev et al., 2011). En la Figura 4 se ilustran lo patrones de recombinacion

entre dos razas de PVY que generan las cepas PVYN-Wiy pyyNTN,
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Figura 4. Patrones de recombinacion entre dos razas de PVY. Regiones de PVY© (gris claro) y
PVYN (gris oscuro) que son compartidos entre dos variantes principales. En la parte superior se
muestra el esquema del genoma de un potyvirus (tomado de Quenoille, 2013).

1.2. Enfermedades del cultivo de la papa

Las condiciones ecoldgicas del cultivo de la papa tienen gran influencia sobre las especies
de fitopatdgenos a las que es susceptible. Si bien hay mas de 300 plagas y enfermedades
reportadas afectando este cultivo, no todas causan grandes pérdidas en sus rendimientos.
Entre los patdgenos mas limitantes se destacan el oomycete Phytophthora infestans que
causa la gota de la papa (Fry et al., 2015), la bacteria Ralstonia solanacearum (la marchitez
bacteriana) y el protozoario Spongospora subterranea f.sp. subterranea (la sarna polvosa de
la papa) (Osorio et al., 2012). Los nematodos mas limitantes corresponden a Globodera sp.
y Meloidogyme sp.; mientras que los insectos de mayor importancia son la polilla pequefia
(Phthorimaea operculella) y la polilla grande de la papa (Tecia solanivora), generalmente
controlados con plaguicidas quimicos (Castro y Contreras, 2011). Los é&fidos, también se
incluyen en este conjunto por ser vectores de muchos virus (Petrov et al., 2015). En la Figura
5 se ilustran los microorganismos causales de algunas de las enfermedades mas importantes

en papa.

20



Figura 5. Microorganismos asociados a las principales enfermedades en papa no causadas
por virus. A) Phytophthora infestans responsable del tizon tardio o gota de la papa. (Tomado de Fry
y Griinwald, 2010). B) El nematodo Meloidogyne sp. causa agallas irregulares en la raiz de la papa.
(Tomado de Lazo, 2010; Bayer, 2016). C) El protozoario Spongospora subterranea asociado a la
sarna polvosa de la papa (Tomado de Unimedios, 2008; Balendres et al., 2017).

Por otra parte, se han reportado cerca de 38 especies de virus que afectan el cultivo de la
papa, algunos de los cuales dependen de este hospedante para su diseminacion: Potato
virus S (PVS), Potato virus M (PVM), Potato leafroll virus (PLRV), Potato mop-top virus
(PMTV), Andean potato latent virus (APLV). Otros virus presentan otros hospederos
principales como: Cucumber mosaic virus (CMV), Tobacco ringspot virus (TRSV), Tobacco
rattle virus (TRV), Tobacco mosaic virus (TMV) y Alfalfa mosaic virus (AMV) (Valkonen et al.,
1994; Al-Saleh et al., 2014). La infeccion combinada con diversas especies virales puede
desencadenar en una serie de afecciones en el crecimiento de las plantas que termina en
grandes pérdidas (mas del 90 %) en el rendimiento de los cultivos (Roossinck, 2015;
Rodriguez et al., 2015). Tal reducciéon es medida en variables como el tamafio, numero,
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aspecto y contenido de tubérculos, y cambian segun la especie, variante y mecanismo de

transmision del virus en cuestion (Figura 6). La Tabla 2 resume los ocho virus mas

importantes en el mundo para este cultivo (Mahy y Van Regenmortel, 2008).

Figura 6. Sintomas inducidos por diversas especies virales en papa. A) Infeccién secundaria por
PLRV en donde se aprecia retraso en el crecimiento y enrollamiento foliar. B) Arcos necroticos en
tubérculos asociado con TRV. C) Sintomas de PMTV en tubérculos de papa. D) Necrosis localizada

inducida por PLRV en tubérculos de papa (Tomado de Mahy y Van Regenmortel, 2008).

Tabla 2. Principales virus reportados en cultivos de papa a nivel mundial. NP: No persistente; P:
Persistente. (Adaptado de Mahy y Van Regenmortel, 2008).

Especiey Género Importancia Distribucion Transmisioén Otros Variabilidad
afio del econdmica geogréfica hospederos
primer
reporte
Potato virus Y |  Potyvirus Muy alta Mundial Afidos (NP) Tabaco, Cepas: PVYONC
(PVY) tomate, Variantes:
1931 pimentén PVYNTN N-W N.O

22




Potato Polerovirus Muy alta Mundial Afidos (P) Solanum Baja variabilidad
Leafroll virus spp., tomate

(PLRV)

1916

Potato virus X | Potexvirus Alta Mundial Contacto Tomate, Cepas 1,2,3,4
(PVX) pimenton Serotipos PVXP°,
1931 PVXA
Potato virus A Potyvirus Moderada Mundial Afidos (NP) Soélo papa Cuatro cepas
(PVA) Tres serotipos
1932

Potato virus S | Carlavirus Moderada Mundial Afidos (NP) Solanum spp. Cepas PVSO,
(PVS) Contacto PVSA
1952

Potato virus M | Carlavirus Moderada Mundial Afidos (NP) Solanaceas Cepa PVM-ID
(PVM) Contacto mayormente

1923

Tobacoo rattle | Tobravirus Alta Mundial Neméatodos Tabaco, Diversas cepas
virus (TRV) lechuga,

1946 espinaca

Potato mop- | Pomovirus Moderada Climas frios pseudohongo Solo papa PMTV-S, PMTV-
top virus T
(PMTV)

1966

En las dltimas cuatro décadas, se ha registrado un incremento en el nimero de virus

reportados que afectan el cultivo de papa en América Latina, especialmente en la region

Andina (Quenouille et al., 2013). Un estudio realizado por Kerlan et al. (2008) registro la

incidencia de cerca de 16 virus encontrados principalmente en Latinoamérica cuya

importancia econdmica y mecanismos de transmision aun no se hallan completamente

esclarecidos; la Tabla 3 describe algunas de estas especies.

Tabla 3. Virus de la papa encontrados principalmente en Latinoamérica. NP: transmision no
persistente. SP: transmision semipersistente.

Virus Género Distribucién Transmision Referencia
geografica
Andean potato latent | Tymovirus | Bolivia, Colombia, | Contacto, semilla, | (Kreuze et
virus Ecuador, Pera coledpteros al., 2009)
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(APLV)

Andean potato mottle | Comovirus | Chile, Ecuador, | Contacto, semilla, | (Neves-

virus Peru, Brazil coledpteros Borges et al.,
(APMoV) 2001)

Potato virus V Potyvirus | Colombia Afidos (NP) (Gutiérrez et
(PVV) al., 2014)
Potato virus T Tepovirus | Perq, Bolivia Mecanica, semilla | (Hooker
(PVT) 1981)
Tobacco ringspot virus Nepovirus | Per( Nematodos, (Hooker
(TRSV) semilla 1981)

Potato yellow vein virus | Crinivirus | Colombia, Mosca blanca | (Rodriguez et
(PYVV) Ecuador, Peru (SP), tubérculos | al., 2015)

En conjunto con Potato virus A y Potato leaf roll virus (PLRV; Polerovirus), PVY representa
una de las mayores amenazas para la produccion del cultivo de papa en el mundo,
generando pérdidas en el rendimiento de hasta un 90% (Salazar, 2003). Entre los diez
principales virus de plantas, PVY ha sido catalogado en el puesto niumero cinco debido a la
ausencia de fuentes de resistencia eficiente en los cultivares de papa frente a las variantes
del virus que inducen sintomas necroéticos tanto en hojas como tubérculos (Scholthof et al.,
2011a). El desconocimiento de las interacciones PVY-hospedero y falencias en las
herramientas disponibles para su diagnéstico han llevado a que las razas necroticas de PVY
sean responsables de pérdidas econdémicas valoradas en cientos de millones de délares al
afo sélo en Norteamérica (Kogovsek et al., 2008; Scholthof et al., 2011b).

Ademas del tubérculo-semilla, en papa la diseminacion de los virus ocurre de una manera
altamente eficiente, gracias a diversos vectores artropodos. Los &fidos son el grupo mas
importante de vectores de virus de plantas. Pertenecen a la familia Aphididae y rara vez
causan dafios a las plantas durante sus procesos de alimentacion. La manera como se
comportan los afidos sobre las plantas, asi como su ciclo de vida y las condiciones
ambientales, determinan el tipo y la cantidad de virus que puedan transmitir (Quenouille et
al., 2013). Myzus persicae es uno de los vectores mas importantes y eficientes de PVY y
practicamente se encuentra en todos los lugares donde se cultiva papa; otros ejemplos son:
Aphis fabae, Cryptomyzus galeopsidis y Hyalopterus erysimi (Verbeek et al., 2010). Existen
tres tipos de clasificacion de los mecanismos de transmisién asociados a estos vectores:
persistente, semipersistente y no persistente (Maxwell et al., 2016). Potyvirus es el género
MAs numeroso y conocido que se transmite de manera no persistente, siendo ejemplos

tipicos PVA y PVY; pero también otras especies como PVS y PVM (Carlavirus) presentan
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este tipo de transmision. En este sistema de transmisidon no existe un periodo de latencia, es
decir que la adquisicion e inoculacién del virus se llevan a cabo en segundos o pocos
minutos (Leclerc et al., 2014). Los afidos pierden la capacidad de transferir el virus una vez
ocurre la muda de los estiletes viejos, la faringe y la membrana que recubre el intestino
anterior (Quenouille et al., 2013). Recientemente, se demostré6 cémo una adquisicion
preferencial de la variante PVYN™N sobre PVY© por M. persicae, se debia a la expresion del
gen de resistencia Ny en el cultivo que conferia una resistencia parcial a la variante ordinaria
(Carroll et al., 2016). Adicionalmente, el trabajo de Govier y Kassanis (1974) demostré la
dependencia de proteinas para la transmision no persistente de los virus. En el caso de los
potyvirus, trabajos posteriores han demostrado que la transmisién es dependiente de la
proteina no estructural HC-Pro (Helper-Component Protease) que lo asiste en su proceso
infectivo (Sasaya et al., 2000; Syller, 2006).

1.2.1. Cultivo de papa en Colombia: Incidencia de PVY

El cultivo de papa en Colombia es uno de los renglones agricolas mas importantes de la
zona altoandina. En el afio 2000, este cultivo alcanzo 2.8 millones de toneladas sembradas
en 163.841 ha y un rendimiento de 17.3 t/ha; muy por encima al de paises vecinos como
Bolivia, Pert y Ecuador. En el 2007, el &rea del cultivo se vio reducida a 110 mil ha, con una
produccion de 1.9 millones de toneladas (FAO, 2008). En 2013, Cundinamarca, Boyaca y
Narifio, fueron los principales departamentos productores de papa con 19.57, 15.37 y 9.78%,
de la produccién, respectivamente; con un area nacional de cultivo de 151616 ha, 2.7
millones de toneladas y un rendimiento de 18.4 t/ha (Agronet, 2016). Adicionalemente, el
cultivo de la papa tiene un efecto significativo sobre otros renglones de la economia regional
al requerir una elevada cantidad de plaguicidas quimicos y fertilizantes (en segundo lugar
después del café) y generar la demanda mas alta de transporte terrestre en el pais (Toro et
al., 2013). En el ambito social, mas de 500 mil personas son dependientes directas del cultivo
de la papa, ademas de comerciantes, transportadores, procesadores y productores. Dada su
condicion de especie eje en los sistemas de produccion de clima frio, representa una fuente
de ingresos y generacion de empleos directos a nivel rural para mas de 95 mil familias en el
pais (Cuartas, 2006).
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La informacién de los niveles de incidencia, severidad y efecto de PVY en los cultivos de
papa de Colombia es escasa, al punto que se desconocen las caracteristicas genotipicas de
sus principales variantes en el pais. En 1980 se reportaron pérdidas del 61% en el
rendimiento de la variedad de papa Puracé como resultado de una infeccién mixta de PVY
con PVX y PLRV (Guerrero-Guerrero y Martinez-Lopez, 1980). Sanchez y colaboradores
evaluaron la incidencia de PVY en coinfeccion con PVX, PVS y PLRV mediante técnicas
seroldgicas en tres zonas agroecoldgicas de cultivo (3200 msnm, 2600 msnm y 2150 mnsm),
obteniendo como resultado una incidencia del 87% en la zona baja, siendo la mayor entre las
tres y causando una disminucion en el rendimiento del 40%. A esto, los autores atribuyeron
la alta poblacién de afidos como la principal causa (Sanchez et al., 1991). Gil y colaboradores
reportaron en 2011 niveles de incidencia del 72% mediante pruebas de ELISA vy
secuenciacion de cepas colombianas de PVY en departamentos como Antioquia, Boyaca,
Cundinamarca y Narifio (Gil et al., 2011). Adicionalmente, mostraron una asociacion de las
cepas estudiadas con la raza necrosante PVYN y su variante PVYNT™N, Otro estudio realizado
por Henao-Diaz y colaboradores en estos departamentos contribuyé con un analisis
filogenético para 24 aislamientos de PVY en cultivos de papa y tomate de arbol, donde se
encontraron tres variantes principales del virus, dos de las cuales (I-Col, IV-Col) no se
asociaron con ninguna secuencia de referencia a las razas tradicionales; mientras que la
tercera hizo parte del clado PVYN™ (Henao-Diaz et al., 2013). En otras investigaciones mas
recientes se mostré una incidencia del 46% en plantas con infeccion mixta de PYVV y PVY
gue en principio parecia relacionarse con una sintomatologia atipica en papa. Los resultados
de la investigacién no permitieron concluir que dicha coinfeccion era causal de los nuevos
sintomas observados, por lo que se dej6 abierta la posibilidad de la presencia de un virus no
reportado en los cultivos de papa bajo estudio (Alfaro y Franco-Lara, 2015). Finalmente, un
estudio realizado en tubérculos para S. tuberosum y S. phureja revelé que la deteccion de
PVY se ve comprometida cuando se utilizan pruebas de menor sensibilidad al obtener
incidencias del 75% y 0% mediante TAS-ELISA, respecto a cifras del 100% y 66.66% con
RT-gPCR, respectivamente (Medina et al., 2015).

La secuenciacion de nueva generacion (NGS) representa otra metodologia en el campo de la
virologia vegetal, implementandose desde el afio 2009 gracias al trabajo de Kreuze y
colaboradores para identificar y ensamblar el genoma completo de Sweet potato feathery

mottle virus (SPFMV) en plantas asintomaticas (Kreuze et al., 2009). Gracias a esta técnica
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se han logrado diagnosticar virus en diferentes plantas hospedantes, identificar nuevas
especies y obtener sus genomas completos (Boonham et al., 2014; Khodakov et al., 2016).
En Colombia, diferentes estudios han permitido la identificacion y reporte de virus infectando
cultivos de importancia econémica utilizando NGS. En S. phureja se logro obtener el genoma
completo de PVS en tejido foliar en Antioquia, siendo el primero reportado para la region
Andina suramericana (Gutiérrez et al., 2013). Similarmente, en uchuva se detecto la infeccidn
de PVX que permiti6 ensamblar su genoma, conformando la Unica secuencia completa
reportada de un potexvirus en Colombia (Gutiérrez et al.,, 2015). Otras investigaciones
reportaron la coinfeccion de PYVV, PVV y PVY en muestras de S. tuberosum en
Cundinamarca usando NGS y confirmacion por RT-PCR (Villamil-Garzén et al., 2014).
Recientemente, se obtuvo la secuencia completa de PVY infectando tomate en Antioquia,
siendo el primer reporte en América del virus para este hospedero (Mufioz-Baena et al.,
2016).

1.3. Métodos de manejo de enfermedades virales

Dado que las enfermedades virales no pueden ser manejadas con métodos curativos como
en el caso de las causadas por bacterias u hongos, se recurre entonces a métodos
preventivos que dependen en gran medida del conocimiento de los factores ecoldgicos y
biolégicos que determinen la prevalencia de esas enfermedades en el cultivo (Diaz et al.,
2010). En papa, el método tradicional de control es la produccion de semilla asexual libre de
virus y de otros agentes patdgenos. Aquellas denominadas como lineas é€lite (procedentes de
plantas in vitro) y semilla pre-basica (de produccién en invernadero) son la parte inicial del
proceso (Figura 7). En las etapas de campo (e]. basica, registrada, certificada) existe una
constante verificacion de la totalidad de las plantas en basqueda de virus mediante pruebas
de deteccion como ELISA y RT-PCR (Halterman, 2012).
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Figura 7. Diagrama de generaciones en la produccion de semilla de papa. Etapas del proceso de
semilla certificada en el cultivo de papa.

En Norteamérica, el cultivo de papa tiene un sistema de certificacion de semillas riguroso y
eficiente (Gray et al., 2010a). Este sistema ha permitido a paises como Estados Unidos y
Canada ser mas conscientes del espectro de sintomas causados por diversas variantes de
PVY. Sin embargo, es claro que la presencia del virus en esta regién consiste de un complejo
de razas con una preponderancia de aislamientos pertenecientes a PVY©°, lo que hace dificil
la identificacion de ciertos sintomas suaves caracteristicos de las razas PVYN y PVYN-Wi
(Mondal et al., 2017). Dado que algunos de estos sintomas pueden pasar por alto en las
inspecciones visuales propias de sus sistemas de certificacion, se emplean entonces
técnicas de diagnostico molecular como pruebas de ELISA y RT-PCR en formato multiplex,
gue permiten la identificacion cepas e inclusive, de infecciones mixtas (Damirdagh y Ross,
1967; Nie y Singh, 2002; Gray et al., 2010b).

En Europa, debido a que PVYN™ ha desplazado notoriamente la predominancia de la raza
PVY® en los ultimos 30 afos, también se emplea un conjunto de pruebas bioldgicas,
seroldgicas y moleculares para identificar efectivamente esta y otras variantes (Rolland et al.,
2008; Visser et al., 2012). En paises como Inglaterra los limites permitidos en semillas
certificadas no superan niveles del 0.1% de plantas con sintomas virales para semilla pre-
basica; 0.8% para semilla basica y 6% para semilla certificada (DEFRA, 2016). En Estados

Unidos esta Ultima categoria permite niveles no superiores al 5% (Schramm, 2011).

Los virus transmitidos por &fidos constituyen un grave problema en sistemas de cultivo
abierto. Dentro de las medidas disponibles para remediar esta situacion se destaca el uso de

barreras vivas, las cuales interfieren con la actividad del vector y actian como sumidero de
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virus transmitidos de manera no persistente, pues la incidencia del virus puede verse
reducida cuando una proporcién de los vectores pierden su carga infectiva en el cultivo
barrera antes de llegar al cultivo susceptible (Avilla et al. 1996). En estudios orientados a
analizar la diseminacion de PVY se hace uso de una malla fina (20/10 mesh) con doble
puerta que recubre las dimensiones del cultivo. Con base en ello, se ha logrado apreciar que
la incidencia de virus no super6 el 20% bajo la malla anti-afido, en contraste con un 100%
alcanzado en un escenario al aire libre. Dicha exclusion permiti6 ademas aumentar el
rendimiento del cultivo en un 37.8% (Sepulveda et al., 2009). Sin embargo, investigaciones
recientes apuntan al fortalecimiento de los cultivares de papa enfocandose en la siembra de

materiales mejorados por sus resistencia a virus (Valkonen, 2015).

Otros métodos que ayudan a reforzar el control de enfermedades virales abarcan las
practicas culturales como la limpieza de herramientas y la rotacién de cultivos. El descarte, o
raleo, durante el cultivo se realiza eliminando las plantas sintomaticas lo mas temprano
posible, evitando que sirvan como fuente de inéculo. Luego del cultivo, el descarte ocurre por

eliminacioén de tubérculos con sintomas de enfermedad (USDA, 2016).

1.4. Biologia molecular de PVY

Como se mencioné anteriormente, PVY tiene un genoma monopartita de RNA de cadena
positiva de cerca de 9.7 kb . Este genoma codifica para un marco de lectura que produce una
poliproteina de 340 i 370 kDa que es procesada postraduccionalmente por las proteasas
virales P1, HC-Pro y Nla-Pro en diez proteinas maduras. Las proteinas P1 y HC-Pro estan
ubicadas en el extremo N-terminal y son liberadas autocataliticamente, probablemente justo
después de ser sintetizadas (King et al., 2012). Las demas proteinas (P3, 6K1, Cl, 6K2, Nla-
VPg, Nla-Pro, NIb y CP) son cortadas a partir del precursor de alto peso molecular mediante
la accion de la cistein-proteasa Nla-Pro (Adams et al., 2005). Tanto las proteinas maduras
como algunos intermediarios de este procesamiento tienen funciones relevantes en el ciclo
infectivo de los potyvirus, los cuales parecen realizarse de una manera coordinada e

interdependiente (Figura 8).
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P3 es una de las proteinas menos caracterizadas de los potyvirus. Ha sido asociada con las
inclusiones cilindricas citoplasmaticas formadas por la proteina CI, al igual que por las
inclusiones nucleares de Nla y NIb (Langenberg y Zhang, 1997). Recientemente, la region
hidrofobica de su extremo C-terminal fue identificada como responsable de la interaccion con
las membranas del reticulo endoplasmatico y por permitir la formacion de vesiculas
replicativas (Cui et al., 2010). Adicionalmente, su presencia es requerida para la replicacion
viral y es relevante en términos de patogenicidad y sintomatologia. Su separacion del
precursor P3-6K1 no es esencial en la infectividad del virus; mas aun, probablemente en
dicho intermediario recaen las funciones principales y su procesamiento proteolitico suceda
como mecanismo de regulacion (Riechmann et al., 1995). No obstante, en PPV se demostré
gue 6K1 existe como proteina madura individual (6 kDa) y, aunque no queda claramente
definida su participacion y funciéon en la multiplicacion del virus, se sabe que el corte entre
estas dos proteinas afecta la expresion de genomas, por lo que 6K1 puede ser relevante en

la infeccion potyviral (Waltermann y Maiss, 2006).

Cl es una proteina multifuncional que forma inclusiones cilindricas en forma de aspas de
molino en el citoplasma de células infectadas. Presenta actividades ATPasa y RNA helicasa,
requeridas en la replicacion del RNA viral (Fernandez et al., 1997). Se ha encontrado su
asociacion con el movimiento de translocacion del virus a través de plasmodesmas y en la
descapsidacion de la particula infecciosa. Adicionalmente, se ha demostrado que actia como
factor de virulencia para diversos genes de resistencia de la planta (ej. elF4E, PSI-K) (Sorel
et al., 2014). La formacién del complejo replicativo (VRC) es iniciada por el precursor 6K2-
VPg, cuyo primer componente elicita a Nla para interactuar con Nlb en el reticulo
endoplasmatico, formando un complejo de replicacién asociado a la membrana (lvanov et al.,
2014). También, CI-6K2 es parcialmente responsable por el reclutamiento de componentes
necesarios para que dicho complejo inicie la sintesis de (-)RNA. Esto se fundamenta por la
presencia de CI-6K2 durante mayores intervalos de tiempo que CI-6K2-Nla, sugiriendo que el

sitio de corte del primero es procesado mucho mas lento (Merits et al., 2002).

Nla es la proteina mas grande y puede formar inclusiones tanto en el nicleo como en el
citoplasma de las células. Es parcialmente procesada para dar lugar a VPg y a su dominio
proteasa, Nla-Pro (Dougherty y Dawn, 1991; Martin et al., 1992). VPg presenta una

caracteristica de flexibilidad necesaria para interacciones con diferentes proteinas en
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diversos procesos. En la mayoria de los casos se encuentra unida en e | extremo
gendmico; aunque el precursor VPg-Nla-Pro también ha sido detectado hacia el final del
mismo (Mathur y Savithri, 2012a). En asociacion con la proteina 6K2 (precursor 6K2-VPg-
Nla-Pro), VPg es dirigida hacia las membranas donde cumple un papel importante en la
replicacion del RNA del virus. El sitio de corte entre el dominio VPg y la proteasa es
subéptimo debido a la presencia del glutamato en lugar de la glutamina de la posicion P-1
(residuo donde se efectua la hidrélisis del enlace peptidico); se cree que el procesamiento de
VPg es un evento critico para la replicacion viral (Mathur y Savithri, 2012b). VPg puede ser
modificada postraduccionalmente mediante fosforilaciébn y se ha demostrado que presenta
un mayor numero de interacciones con proteinas del virus y el hospedante (Bosque et al.,
2014).

NIb corresponde a la RNA polimerasa dependiente de RNA (o RNA replicasa) y es la
encargada de la replicacion del genoma en los potyvirus (Hong y Hunt, 1996). Su accion se
desarrolla en los complejos replicativos ubicados en las estructuras membranosas en
conjunto con algunos factores del hospedero (eEF1A, PABP) y con el precursor 6K2-VPg-
Nla-Pro que ayuda a su direccionamiento (Dufresne et al., 2008). Su actividad inicia una vez
emplea a la proteina VPg como cebador para dar paso a la sintesis del RNA viral y su
presencia en el ndcleo muy seguramente esta asociada a un mecanismo de regulacion
(Revers y Garcia, 2015).

Finalmente, la funcién principal de la proteina CP reside en la encapsidacion del genoma
viral. Se requieren cerca de 2000 subunidades de capside arregladas helicoidalmente
alrededor del RNA gendmico para dar origen a un virion flexuoso de 11 a 13 nm de didmetro
y 680 a 900 nm de largo (King et al., 2012). La region central es altamente conservada y sus
extremos N y C-terminal son esenciales para el ensamblaje entre subunidades, siendo la
primera muy variable (Rybicki y Shukla, 1992; Ksenofontov et al., 2013). En PVA y PPV han
sido reportadas modificaciones postraduccionales en CP que se atribuyen como elementos
de control para regular las fracciones de RNA gendmico que se dirigen a procesos de
traduccion, replicacion o propagacion segun las etapas del proceso de infeccion (lvanov et
al., 2 0 0 3upr et@l., 2010). A parte de la encapsidacién, CP también ha sido involucrada en

la amplificacion del genoma, movimiento y transmision (Revers y Garcia, 2015).
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Recientemente, fueron descubiertas en los potyvirus dos nuevas proteinas denominadas
PISPO y PIPO, las cuales son generadas por ORF alternativos como resultado de
deslizamientos en el marco de lectura de la polimerasa viral en P1 y P3, respectivamente. El
descubrimiento de P3N-PIPO, representa una estrategia novedosa en la expresion de genes
de virus de plantas (White, 2015). También es interesante la supresion del silenciamiento de
RNA encontrado en Sweet potato feathery mottle (SPFMV) llevada a cabo por P1N-PISPO,
caracteristica que hasta el momento era atribuida sé6lo a HC-Pro (Mingot et al., 2016).

= Amplificacién del virus

= Adaptacion a hospederos . .
: = Movimiento del virus

= Cistein-Proteasa = Formacion de cuerpos de inclusion
= Factor de ayuda en transmisién : =RNA helicasa
de afidos : = Replicacién de RNA
=Supresion del silenciamiento de RNA - .
= Mo ] ) : . : RNA palimerasa
Me;c:ramlento de la cantidad de oo Modu!aqon de = Proliferacion de dependiente de RNA
particulas ;  laactividad de vesiculas de (RdRp)
-P membrana ‘
PL | HC-Pro| P3 [ cI [ <Nl NIb | CP

. P1NFPISPC" P3N+PIPO = Proteccién del RNA gendmico
. B ] . =Movimiento del virus
= Serin-Proteasa B =Transmision por &fidos
= Amplificacién del virus o T
= Adaptacién a hospederos . Dispersifm local = Proteina unida al genoma | cjstein-Proteasa

= Replicacion del RNA
= Traduccion de RNA
= Movimiento del virus

y sistémica del virus

Figura 8. Caracteristicas relevantes de la poliproteina potyviral. Las flechas indican los sitios de
corte por las tres proteasas: P1, HC-Pro y Nla-Pro. PIPO es representado en color gris claro debajo
del ORF complementario en P3. (Adaptado de Revers y Garcia, 2015). *Hasta el momento, la
proteina PISPO en la region P1 ha sido reportada exclusivamente en Sweet potato feathery mottle
virus (SPFMV) (Mingot et al., 2016).

1.4.1. Procesamiento de la poliproteina en PVY

El procesamiento proteolitico de una poliproteina es una estrategia de traduccién comuin
durante el ciclo de infeccion de muchos virus, que permite un uso eficiente de la capacidad
de codificacion del genoma. En PVY, y en potyvirus en general, el procesamiento de la
poliproteina es llevado a cabo por la accién de las proteasas P1, HC-Pro y Nla-Pro. La
proteina P1 es la mas variable en tamafio y secuencia (30-63 kDa) en los potyvirus,
particularmente en su extremo N-terminal; la region C-terminal de P1 tiene un dominio serin-

proteasa que se encarga de realizar el corte entre las proteinas P1 y HC-Pro (Adams et al.,
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2005; Yoshida et al., 2012). El sitio catalitico de P1 esta determinado por la presencia de la
serina, cuyo grupo hidroxilo es el responsable de causar el ataque nucleofilico que genera la
hidrélisis del enlace peptidico (al igual que la tripsina y la quimotripsina). Se ha reportado que
P1 no es esencial para la viabilidad del virus pero si es necesaria su separacion de la
proteina HC-Pro (Pasin et al., 2014), ademas ayuda a estimular la amplificacion del genoma
y tiene la capacidad de interactuar con acidos nucleicos in vivo, por lo que se ha pensado en

su probable participacion en la supresion del silenciamiento de RNA (Valli et al., 2007).

La segunda proteasa, conocida como HC-Pro (Helper Component Protease), es una cistein
proteasa multifuncional asociada a la supresién de genes y a la transmisién por vectores,
relacionandose con los mecanismos de defensa del virus. Puede agregarse en forma de
inclusiones citoplasmaticas y parece cumplir una funcion estabilizadora para CP en los
extremos de los viriones (Valli et al., 2014). HC-Pro tiene tres dominios funcionales, siendo el
CPD (dominio cisteina proteasa) en la region C-terminal el que le permite liberarse de la
proteina mayor mediante un corte en el sitio HC-Pro/P3 (Syller, 2006; Guo et al., 2011),
mientras que su extremo N-terminal esta asociado a la transmision por &fidos (Govier y
Kassanis, 1977; Plisson et al., 2003). También se ha demostrado que esta asociada con
otras proteinas como ClI, P1, VPg y Nla-Pro; aunque la relevancia de estas interacciones no

esté clara todavia (Bosque et al., 2014).

Por altimo, Nla-Pro es responsable del procesamiento proteolitico de las regiones centrales y
C-terminales de la poliproteina (Adams et al., 2005). Nla-Pro resulta clave en la expresién del
genoma en potyvirus ya que es responsable de los siete sitios de corte restantes en la
poliproteina (Dougherty et al., 1988a; Yoon et al., 1999). Esta proteasa comparte motivos con
serin proteasas como la quimotripsina, pero su sitio activo tiene una cisteina en lugar de una
serina que, junto con la histidina y el acido aspartico, conforman la triada catalitica (Kapust et
al., 2001). La Nla-Pro del TEV, es la mas estudiada entre todos los potyvirus. En el afio 2002
logré resolverse su estructura por cristalografia en asociacion con el sustrato y el producto, lo
que permiti6 detallar los requisitos estructurales que definen su estricta especificidad de
secuencia (Dougherty et al.,, 1988b; Phan et al., 2002). Los estudios sobre la maduracion
postraduccional de potyvirus concluyen que, muy probablemente, estos deben controlar su
procesamiento proteolitico con el fin de optimizar el proceso de infeccion y replicacion. Lo
anterior puede llevarse a cabo mediante variaciones en las secuencias blanco de Nla-Pro,
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permitiendo la aparicion de las proteinas maduras en la parte del ciclo de infeccion donde
ejercen su funcion principal (Yoon et al., 1999; Merits et al., 2002). Esto ha sido respaldado
por el hecho que es posible incrementar la resistencia a los potyvirus a través de plantas
transgénicas que expresan inhibidores de proteasas (Gutierrez-Campos et al., 1999;
Gholizadeh et al., 2005). Lo anterior indica que es factible entender aspectos fundamentales
sobre el ciclo de vida de potyvirus mediante el estudio detallado del mecanismo de corte de
la proteasa Nla-Pro. Para tal proposito pueden utilizarse modelos computacionales basados
en la estructura cristalografica de la Nla-Pro de TEV, aprovechando la conservacion de
secuencias entre este tipo de proteasas para estudios similares sobre otros potyvirus. Uno de
los principales objetivos de este trabajo consiste en explorar la viabilidad de usar métodos de
simulacion molecular para el estudio de la proteasa Nla-Pro utilizando la informacion de
secuencia obtenida a partir de estudios de secuenciacion masiva y predecir la cinética de

procesamiento de la poliproteina mediada por esta proteasa.

1.5. Métodos de Dinamica Molecular en los estudios de virus

La simulacion por Dinamica Molecular (MD) es una técnica computacional que permite
simular el cambio en la posicion de un conjunto de atomos en funcion del tiempo a una
temperatura y presion deteminada (Frenkel, 2002; Karplus y McCammon, 2002). Con el
progreso de la capacidad computacional, los métodos de Dindmica Molecular cada vez
pueden abarcar sistemas de mayor tamafio con simulaciones que pueden llegar incluso a
escalas de milisegundos (Ode et al., 2012). Los métodos por MD han extendido rapidamente
la gama de aplicaciones en biologia, ayudando a revelar caracteristicas Unicas de estructuras
de proteinas que serian dificiles de obtener por métodos experimentales (UIf, 2008). En
virologia, la mayoria de las investigaciones que emplean MD se han centrado en comprender
la integridad estructural, estabilidad y conformacién de las proteinas de céapside en conjunto
con acidos nucleicos (DNA y RNA). Otras simulaciones muestran como la estabilidad de las
particulas virales se ve influenciada por una fuerte interaccién entre los componentes
lipidicos de los virus con envoltura (Reddy, 2016). También han ayudado a comprender
aspectos como la respuesta del virus frente a los sistemas de defensa del hospedero, la
estructura y funcion de las enzimas virales y viriones, los mecanismos de resistencia a

drogas y al descubrimiento y desarrollo de compuestos antivirales (Ode et al., 2012; Perilla
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et al., 2016). Por ejemplo, utilizando simulaciones por MD se demostré como la region N-
terminal expuesta al solvente del péptido de fusiébn de HIV-1 (esencial en el proceso
infectivo), puede ser un potencial objetivo para el disefio de vacunas (Kong et al., 2016). La
prediccion de sitios de union de flavonoides en el proceso de entrada a la célula de DENV2
(Dengue virus), ejemplifica otras de las aplicaciones de la simulacion molecular al evaluar la
afinidad de la interaccion por los puentes de hidrégeno de éstos compuestos con la proteina
E del virus (Ismail y Jusoh, 2017). Otro ejemplo se presenta en el virus de la hepatitis C
(HCV), de donde se han estudiado dos importantes zonas antigénicas de la glicoproteina E2,

aportando estrategias terapéuticas alternativas a las ya existentes (Akbar y Jusoh, 2013).

La utilidad de las simulaciones MD no se limita a encontrar posibles blancos terapéuticos
analizando la conformacion de sus estructuras proteicas. Diversas investigaciones se han
dirigido a analizar etapas fundamentales del ciclo de vida del virus como el reconocimiento
de unidn entre proteina-sustrato durante el procesamiento proteolitico. Recientemente, en el
virus del dengue, se llevé a cabo una serie de simulaciones computacionales para su
proteasa NS2B/NS3 en complejo con seis tipos de sustrato con el fin de comparar la
especificidad del reconocimiento de unién para cada uno. Como resultados se obtuvieron
diferencias de union en diferentes subsitios, que dependian de la estabilidad del sitio activo
segun la conformaciéon de algunos residuos de su proteasa (Yotmanee et al., 2015). En
experimentos de mutagénesis dirigida se ha demostrado que al cambiar la region N-terminal
de la proteina potyviral (cambio de GIn por Leu o Pro) queda abolida la capacidad replicativa
de un clon infectivo de TEV en protoplastos (Adams et al., 2005). Otras investigaciones
afines aportan informacion sobre el uso de métodos para el calculo de energias libres de
unién (Hu et al., 2016); o la determinacién de los estados de protonacion de residuos en el
disefio de ligandos (Gueto-Tettay, et al., 2016).

Lo anterior sugiere que la Dinamica Molecular podria ser utilizada como un método para la
estimacion de las tasas relativas de corte en el procesamiento proteolitico de cada uno de los
siete blancos de la proteasa Nla-Pro en la poliproteina viral. La estimacion de estas tasas de
corte podria ser utilizada posteriormente en modelos cinéticos para predecir los tiempos de
maduracién de cada proteina viral y plantear hipo6tesis sobre el ciclo de vida de diferentes
potyvirus. Como se menciond anteriormente, la dinamica del proceso postraduccional de

potyvirus tiene implicaciones en la regulacién de la aparicion consecutiva y acumulacion de
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intermediarios de las proteinas maduras finales (Mahy y Van Regenmortel, 2008). A modo de
ejemplo, en la Figura 10 se ilustran las ecuaciones cinéticas de una reaccion proteolitica para
un virus hipotético cuyo mecanismo de expresion ocurre a través de una poliproteina que
madura en tres proteinas individuales: P (proteasa), R (replicasa) y C (capside). En este
modelo, la poliproteina es procesada por el dominio P través de los sitios de reconocimiento
P/R y R/C, con constantes cineticas ki1 y ko, respectivamente.

Este sistema puede ser modelado mediante seis ecuaciones diferenciales que representan
las tasas de formacidén y desaparicion de cada una de las especies involucradas y de los
productos finales esperados. Inicialmente, se observa que la poliproteina PRC presenta una
Unica tasa de desaparicion (no hay un precursor que genere PRC, Figura 9-a) que se realiza
mediante dos procesos: un evento intramolecular definido por una constante de reaccion ki,
y un evento intermolecular determinado por la constante k2. En el primer caso, la proteasa se
corta autocataliticamente lo que permite obtener el dipéptido RC a una velocidad
proporcional a la concentracion de la poliproteina y a la constante ki (Figura 9-b).
Adicionalmente, este precursor presenta una tasa de desaparicion que ocurre cuando la
proteasa actla entre la region de corte de la replicasa y la capside, en un proceso
intermolecular proporcional a k2. El segundo caso posible en el proceso de maduracion de la
poliproteina PRC involucra la liberacion de la capside cuando la proteasa y replicasa alun se
encuentran unidas en un mismo dominio. Por lo tanto, la tasa de aparicion de la especie PR
es proporcional a la constante del proceso intermolecular, kz; una vez que la proteasa se
libera intramolecularmente, desaparecera con una velocidad proporcional a k1 (Figura 9-c).
De lo anterior se concluye que la produccién de la proteasa como una proteina madura
depende exclusivamente de un proceso autocatalitico proporcional a ki y de las
concentraciones de las especies PRC y PR (Figura 9-d). Por su parte, la replicasa puede ser
obtenida cuando el intermediario PR es procesado unimolecularmente y cuando el dipéptido
RC de separa mediante un proceso bimolecular (Figura 9-e). Finalmente, la cépside sélo
puede ser obtenida mediante eventos intermoleculares proporcionales a las concentraciones

de la poliproteina y del intermediario RC.
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Figura 9. Modelo de maduracién enzimatica para un virus de tres componentes. Las ecuaciones
describen la tasa a la que desaparecen las especies intermediarias luego del corte realizado por la
proteasa. También se muestran las tasas de formacion de las proteinas maduras, una vez son
procesados los dos precursores RC y PR.

La magnitud de las constantes cinéticas en el proceso de maduracién influye de manera
distinta sobre la evolucién de cada una de las especies. Como se observa en la Figura 10, un
valor diez veces mayor para ki sobre k2 establece una cinética mas eficiente que en el caso
contrario. La principal diferencia consiste en que la produccion de las proteinas maduras
ocurre en la mitad del tiempo establecido y aproximadamente en tasas de velocidad
similares. Esto es coherente con el procesamiento de la poliproteina de la Figura 9, pues
entre mas rapido se genere la separacion autocatalitica de la proteasa, habra una mayor
concentracion disponible para procesar el intermediario RC y asi obtener la replicasa y la
capside. Adicionalmente, la alta tasa de desaparicion del precursor PR se evidencia en la
poca concentracién que esta especie alcanza y en el corto tiempo que permanece durante la
etapa de desaparicion del complejo PRC. Por otro lado, al reducir la magnitud de ki se
observa que la concentracion del precursor PR resulta mucho mayor en comparacion al caso

anterior. El bajo procesamiento del evento intramolecular no permite obtener la concentracion
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suficiente de la proteasa para separar eficientemente el intermediario RC. La cinética de las
especies se reduce considerablemente excepto por la cipside que muestra el mismo perfil
de formacidén anterior. Esto se explica porque se favorece su tasa de separacion de la
poliproteina. A partir de lo anterior puede inferirse que el ciclo de infeccidn del virus hipotético

estéa regido por el proceso de maduracion que ejecuta sobre su poliproteina.
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Figura 10. Efecto de las constantes de afinidad sobre la cinética de maduracion de un virus
hipotético con una poliproteina de tres componentes P/R/C (P: proteasa; R: replicasa y C:
capside. En el panel izquierdo se muestra el efecto de tener una valor para la constante del proceso
intramolecular en relaciéon 10:1 respecto al evento intermolecular. En este caso todas las proteinas
maduran aproximadamente al mismo tiempo (300 unidades de tiempo) por lo que el proceso es mas
eficiente. En el panel derecho los sitios de corte P/R y R/C presentan valores de constantes cinéticas
en relacién 1:10. Para este escenario, ocurre una rapida aparicion de la cépside respecto a la
replicasa, cuya concentraciéon no aumenta. Escala de tiempo en unidades relativas.

Por lo tanto, para estudiar la cinética de las proteinas maduras de potyvirus mediada por Nla-
Pro es necesario estimar los valores relativos para la eficiencia de corte en cada uno de sus
siete sitios blanco. Ademas, este modelo debe incluir un sistema de 36 ecuaciones
diferenciales donde se representan cada uno de los posibles intermediarios y proteinas
finales. En el primer capitulo de este trabajo se estudia la viabilidad de usar simulaciones MD
para la prediccion de tasas relativas de corte para cada uno de los sitios reconocidos por

Nla-Pro y que puedan ser incorporadas en un modelo de prediccion cinética sobre la
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maduracién de los potyvirus. Este modelo es utilizado para realizar predicciones sobre
aislamientos de PVY en Antioquia que fueron secuenciados completamente por métodos de
NGS, como se describe en los articulos correspondientes a los capitulos 4.2 y 4.3.
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3. OBJETIVOS

3.1.

General

Caracterizar los genomas de las principales variantes de PVY que afectan los cultivos de S.

tuberosum en Antioquia utilizando métodos de secuenciacibn de nueva generacion y

Dinamica Molecular.

3.2.

Especificos

Evaluar los niveles de incidencia y diversidad genética de PVY en cultivos de S.
tuberosum del Oriente y Norte de Antioquia, utilizando métodos convencionales de

biologia molecular y NGS.

Obtener secuencias completas de los genomas de variantes de PVY infectando S.
tuberosum en Antioquia, mediante métodos de secuenciacién masiva de nueva

generacion.

Caracterizar el mecanismo de reconocimiento de la proteasa Nla-Pro en sus siete
sitios de corte: P3/6K1, 6K1/Cl, CI/6K2, 6K2/VPg, VPg/Nla-Pro, Nla-Pro/NIb,

NIb/CP, utilizando métodos de Dinamica Molecular.
Obtener un modelo cinético del procesamiento proteolitico de potyvirus mediado

por Nla-Pro utilizando la informacion cinética derivada de simulaciones por

Dinamica Molecular.
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4. Resultados

4.1. Capitulo 1. Analisis del mecanismo de reconocimiento de Nla-Pro para la
postulacion de un modelo del procesamiento postraduccional de la

poliproteina en TEV y PVY, utilizando simulaciones por Dinamica Molecular.

4.1.1. Introducciodn
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purificaci-n por afinidad de eptr @0d®nas recombir
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Figura 11. Proteasa Nla-Pro cataliticamente activa de Tobacco etch virus. A) Estructura
cristalogréafica de la Nla-Pro en complejo con el sustrato (gris). Los residuos coloreados por atomos
(verde) conforman | a tr2ada <catal?2tica-lamjnares. B)e enc
Secuencia del péptido-sustrato NIb/CP coloreado por atomos (blanco) en presencia de la triada

catalitica (verde).
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Asp 74

Figura 12. Residuos de la triada catalitica de Nla-Pro de TEV. Los residuos involucrados en la
activad catalitica de la proteasa Nla-Pro se distinguen mediante enlaces en color blanco, de los
enlaces en color gris del resto de la proteina.

El residuo de histidina se encuentra cerca a la cadena lateral de la cisteina 144, dejando
preparado a su grupo tiol para una desprotonacion. Cuando el sustrato esta presente, la
histidina acepta dicho proton lo que deja al azufre con una fuerte propiedad nucleofilica. La
tarea del 4cido aspartico en tal evento consiste en facilitar la protonacion de la histidina y

estabilizar la carga positiva generada mediante efectos electrostaticos.

El sitio activo de Nla-Pro presenta una gran similitud con las serin-proteasas. Este grupo de
enzimas se caracteriza por la presencia de la serina, en lugar de cisteina, en el sitio activo
(Berg et al., 2007). La reaccion de esta enzima puede resumirse en los siguientes pasos: en
primer lugar (acilacion), ocurre un ataque nucleofilico desde la serina al enlace peptitico
propenso al corte, formando un intermediario tetraédrico y una acil-enzima que libera el
extremo C-terminal del péptido. Posteriormente, tras una reaccion de deacilacion una
molécula de agua ataca la acil-enzima generando un segundo intermediario tetraédrico
seguido de la liberacion el extremo N-terminal (Radisky et al., 2006). En la Figura 13-A se
ilustra el entorno molecular de la triada catalitica de la tripsina (serin-proteasa) conformada
por los residuos His-57, Asp-102 y Ser-195, en complejo con la leupeptina; adicionalmente se

realiza un paralelo con la Nla-Pro de TEV (Figura 13-B).
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Asp-102 Asp-74
Cys-144
Ser-195 E
%

, GIn-221
His-39
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Figura 13. Residuos de la triada catalitica de las serin y cistein-proteasas. A) Tripsina en
complejo con la leupeptina como péptido sustrato coloreado por &tomos (blanco). Los residuos de la
triada catalitica se colorean por atomos en cian. En este caso se representa el intermediario
tetraédrico gracias al complejo entre la tripsina, la leupeptina y un aldehido-oligopéptido que funciona
como inhibidor, AR7-3 (PDB ID: 2AGI). B) Nla-Pro de TEV en complejo con residuos del sitio de corte
NIb/CP (blanco). Los aminoacidos de la triada catalitica se colorean por &tomos en verde.

La similitud entre los sitios activos de estas dos enzimas sugiere mecanismos cataliticos
analogos. En las cistein-proteasas, luego de la unién del sustrato, ocurre un ataque
nucleofilico por parte del azufre hacia el carbono carbonilico del enlace peptidico.
Posteriormente, la unidn de cuatro atomos al carbono promueve el paso de una disposicién
planar a un intermediario tetraédrico, cuya inestabilidad mantiene una carga negativa sobre
el atomo de oxigeno (Figura 14, paso 1). La estabilizacion sobre este grupo se lleva a cabo
mediante interacciones con grupos NH de la proteina (glicina 143) en un centro denominado
cavidad del oxianion (Figura 15) (Berg et al., 2007). Estas interacciones también intervienen
en la estabilidad del estado de transicion que precede al intermediario tetraédrico (Figura 16).
La ruptura del intermediario tetraédirco resulta en la generacién de un intermediario acil-
enzima gracias a la transferencia de un proton desde la histidina cargada positivamente al
grupo amino, formado por la ruptura del enlace peptidico, que ahora se encuentra libre para
apartarse de la enzima. En el paso siguiente, sucede una reaccion de deacilacion en la que
una molécula de agua se sitla en el lugar previamente ocupado por el grupo amino del
sustrato. El grupo éster de la acil-enzima se hidroliza mediante un proceso igual que en el
paso 1. El ion hidroxido, resultante de la toma del protdn por parte de la histidina 39, ataca el

atomo carbonilico del grupo acilo formando un segundo intermediario tetraédrico (Figura 14,
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paso 3). La descomposicion de esta estructura forma el producto acido carboxilico, cuya

liberacién permite desarrollar otro ciclo catalitico de la enzima (Figura 14, paso 4).

Complejo enzima-sustrato Intermediario tetraédrico
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I 3 ~NT T 144
\:N:——\ CH, o N klj
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R S \/ J Yo SR \144
CH, \_ T
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Figura 14. Mecanismo catalitico postulado para la Nla-Pro de TEV. La reaccion involucra (1) un
ataque nucleofilico desde el sitio activo de la cisteina 144 hacia el grupo carbonilo del enlace
peptidico del sustrato propenso a ser cortado, para formar un primer intermediario tetraédrico. (2)
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Descomposicion del intermediario en un complejo acil-enzima mediado por la catalisis de la histidina
39 (una vez polarizada por la accién del acido aspartico 74), seguido de la pérdida del grupo amino y
la entrada de una molécula de agua que lo reemplaza. (3) En la reaccion de deacilacion se forma un
segundo intermediario tetraédrico. (4) Resultado del producto carboxilo y regeneracion de la enzima
activa.

A B

Cavidad del oxianién

Figura 15. Estabilizacion del estado de transicién en la Nla-Pro de TEV. A) En el complejo
Michaelis, el carbono carbonilico trigonal del enlace peptidico presenta una restriccién para su uniéon
a la cavidad del oxianion (parte central superior con enlaces en rojo). B) En el intermediario
tetraédrico, la carga negativa del oxigeno del grupo carbonilo (scissile bond) ahora puede formar
puentes de hidrégeno con los grupos NH de los residuos glicina-142 y cisteina-144 de la proteina
(enlaces en color gris). Los residuos de la triada catalitica se resaltan en color azul.
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Figura 16. Geometria del carbono carbonilico en el enlace peptidico. En A) se aprecia la
disposiciéon planar del enlace peptidico, cuyo carbono presenta una hibridizacién sp2. B) Durante el
intermediario tetraédrico que sucede a la desprotonacion del grupo tiol, el carbono carbonilico del
enlace peptidico adopta una conformacion tetragonal sp® una vez ocurre el ataque nucleofilico.

4.1.3. Modelacién por homologia

La estructura cristalografica de Nla-Pro de TEV se utiliz6 como molde para la construccion de
una proteasa homaologa funcional, junto con el respectivo péptido-sustrato (sitio de corte) y la
mutacion que restaura su actividad catalitica (A151C). La Figura 17 muestra el formato de
alineamiento empleado para una molécula de dos cadenas en el sitio de corte VPg/Nla-Pro.
Alli, se especifican los nombres del archivo de entrada (1LVBSs), el archivo de salida (por
ejemplo: 7_TEV) y la region de la proteasa a modelar. La secuencia del péptido es sefialada
por la separacion de la cadena principal y esta conformada por diez residuos: siete antes del
corte y tres después (Merits et al., 2002; Yoon et al., 1992). Posteriormente, se utilizd6 un
script de MODELLER para obtener un total de diez modelos de la proteasa Nla-Pro de TEV

cataliticamente activa.

A B

>P1;1LVBs # Comparative modeling by the automodel class
structureX:1LVBs: FIRST :A:LAST :C::::

"""" from modeller import *
PRDYNPISSTICHLTNESDGHTTSLYGIGFGPFIITNKHLFRRNNGT from modeller.automodel import *
LLVQSLHGVFKVKNTTTLQQHLIDGRDMIIIRMPKDFPPFPQKLKF
REPQREERICLVTTNFQTKSMSSMYSDTSCTFPSSDGIFWKHWIQ log.verbose()
TKDGQAGSPLVSTRDGFIVGIHSASNFTNTNNYFTSVPKNFM-ELL env = environ()
TNQEAQQWVSGWRLNADSVLWGGHKVFMSKP--=-==========mnmn
””” /TENLYFQSGT™ env.io.atom_files_directory = [".", '.."]
>P1;7 TEV

sequence:7_TEV: a = automodel(env,

o o — N . alnfile = 'aln.fas', +Archivo de alineamiento
inRf:I’_ {AILAST:C:undefined:undefined:-1.00:-1.00 knowns = '1LVBS', «—Cédigo del modelo de referencia
PRDYNPISSTICHLTNESDGHTTSLYGIGFGPFIITNKHLFRRNNGT sequence = '7_TEV') «Nombre estructura de salida

LLVQSLHGVFKVKNTTTLQQHLIDGRDMIIIRMPKDFPPFPQKLKF _
REPQREERICLVTTNFQTKSMSSMYSDTSCTFPSSDGIFWKHWIQ a.starting_model= 1

TKDGQCGSPLVSTRDGFIVGIHSASNFTNTNNYFTSVPKNFM-ELL a.ending_model = 10 “~Ntmere de estructuras creadas
TNQEAQQWVSGWRLNADSYLWGGHKVFMSKP----=-nnmmmmmme
----- /NEDLTFEGES* a.make()

Figura 17. Archivos requeridos por MODELLER para la modelacién por homologia. A) Archivo
de alineamiento para la construcciéon de un modelo por homologia de dos cadenas. La alanina en el
panel superior es sustituida por cisteina en el panel inferior (ambos en negrilla). El péptido que
incluye el sitio de corte (azul) se ubica después del separador de cadenas (/) y finaliza en *. B) Script
model-multichain-sym.py modificado para obtener 10 modelos por homologia cataliticamente activos
segun la estructura de la proteasa de TEV (PDB IB: 1LVB); los archivos requeridos para la
construccién del modelo se sefialan con flechas en la imagen.
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Esta metodologia se repiti6 para cada uno de los sitios de corte de los cuatro genomas
virales, segun las secuencias reportadas en la Figura 18. Como se indica en la Figura 19, la
salida del programa permite definir la mejor estructura de acuerdo al menor valor de la
propiedad molecular PDF (molpdf), que corresponde a una funcién de puntajes interna de
MODELLER.

1l 1l l { {
= PL | HCPo | P3 [ cl B[ vPg [nia-Pro] NIb | CP
Sitio de corte TEV f_PVY t_PVY
P1/HC-Pro CHSMTHY/SDK MDSMVQF/GVM LDSMVQF/SAE
HC-Pro/P3 MKTYNVG/GMN IKHYRVG/GIP IKHYRVG/GIP
P3/6K1 KEDLVEQ/AKQ  EYDVRHQ/RST EYDVRHQ/RST
6K1/Cl REIIYTQ/SLD DHEVRHQ/SLD DHEVRHQ/SLD
Cl/6K2 LETIYLQ/SDS  LQFVHHQ/AAT LQFVHHQ/ATT
6K2/VPg NEPVYFQ/GKK VETVSHQ/GKN VETVSHQ/GRN
VPg/Nla-Pro NEDLTFE/GES KQEVEHE/AKS KQEVEHE/AKS
Nla-Pro/NIb NELVYSQ/GEK HDVVVEQ/AKH HDVVVEQ/AKH
NIb/CP TENLYFQ/SGT TYEVHHQ/GND TYEVHHQ/GND

Figura 18. Secuencias de las regiones de corte para TEV y PVY. En la parte superior se ubica la
estructura de un genoma de potyvirus, indicando los sitios de corte realizados por Nla-Pro mediante
flechas. Las secuencias correspondientes a estos sitios se muestran en la tabulacion inferior. f_PVY:
PVY secuenciado a partir de tejido foliar; t_tVY: PVY secuenciado a partir de tubérculo.

>> Summary of successfully produced models:

Filename molpdf
7 _TEV.BS9990001.pdb 1395.88477
7 _TEV.B99990002.pdb 1335.91125
7 TEV.B99990003.pdb 1460.58704
7 _TEV.B999950004.pdb 1296.83936
7 _TEV.B99990005.pdb 1417.77246
7 _TEV.B9999%0006.pdb 1432.91321
7 _TEV.BS9990007.pdb 1379.94067
7_TEV.B99990008.pdb 1291.42615
7 TEV.B99990009.pdb 1298.03845
7 TEV.B99990010.pdb 1435.76538

Figura 19. Archivo de reporte de MODELLER. La construccion de los modelos por homologia
finaliza con un reporte de energias para cada una de las estructuras construidas. La mejor de ellas se
determin6 segun el menor valor de molpdf, en este caso correspondié al octavo resultado (sefialado
en negrita).
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4.1.4. Simulaciones por Dindmica Molecular (MD)

Las simulaciones por Dinamica Molecular en NAMD requieren de un archivo en formato PDB
(Protein Data Bank) con las coordenadas de cada uno de los &tomos en la estructura (Figura
20) y un archivo PSF (Protein Structure File) que contiene informacion sobre los atomos
(atoms), enlaces (bonds), angulos (angles), angulos diedros (dihedrals), torsiones
(impropers) y términos cruzados (cross-terms) necesarios para la aplicacion del campo de
fuerzas durante la simulacién. Adicionalmente, se necesita de un archivo de topologia
(top_all27_prot_lipid.inp) y otro de pardmetros (par_all27_prot_lipid.inp). El archivo de
topologia contiene la informacién necesaria para convertir nombres de residuos en archivos
completos de estructuras, mediante el tipo, la masa y la carga de cada atomo en cada
residuo; también almacena coordenadas internas que permiten la asignacion automatica de
los hidrégenos y otros atomos faltantes en el archivo PDB. Las moléculas de agua e iones de
sodio o cloro también se encuentran especificados en el archivo de topologia. Finalmente, el
archivo de parametros contiene las constantes numéricas necesarias para evaluar fuerzas y
energias con base en los archivos de estructuras y de coordenadas. En la Figura 21 se

ilustra un segmento del archivo de topologia para la prolina.

Archivo PDB Archivo PSF
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Figura 20. Formato de los archivos PDB y PSF utilizados en las simulaciones moleculares. El
archivo PDB muestra el primer aminoacido segun la estructura secundaria de la proteasa Nla-Pro
modelada para TEV. En este caso, la informacién sobre la prolina se resume en doce columnas
donde las coordenadas X, y, z de cada atomo en dicho residuo, corresponden a las columnas siete,
ocho y nueve, respectivamente. El archivo PSF fue creado con el paquete psfgen (extension
Automatic PSF Builder) del software de visualizacion molecular VMD. En el panel superior e inferior
se muestran las secciones de atomos y enlaces, respectivamente. Los hidrégenos creados se
sefialan en gris, los cuéles no figuran en el archivo PDB.
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RESI PRO 0.00

GROUP ! HD1 HD2
ATOM N N -0.29 ! | \/

ATOM CD  CP3 0.00 ! N---CD  HG1
ATOM HD1 HA 0.09 ! | N/
ATOM HD2 HA 0.09 ! | cG
ATOM CA  CP1 0.02 ! | /A
ATOM HA  HB 0.09 ! HA-CA--CB HG2
GROUP ! | /' \

ATOM CB  CP2 -0.18 ! | HB1 HB2
ATOM HB1 HA 0.09 ! o=C

ATOM HB2 HA 0.09 ! |

GROUP

ATOM CG  CP2 -0.18

ATOM HG1 HA 0.09

ATOM HG2 HA 0.09

GROUP

ATOM C C 0.51

ATOM O o) -0.51

BOND C CA C +N

BOND N CA CA CB CB CG CG CD N CD

BOND HA CA HG1 CG HG2 CG HD1 CD HD2 CD HB1 CB HB2Z CB
DOUBLE o C

IMPR N -C CA CD

IMPR C CA +N O

CMAP -C N CA C N CA C +N

ACCEPTOR © C

IC -C CA *N CD 1.3366 122.9400 178.5100 112.7500 1.4624
IC -C N CR C 1.3366 122.9400 -76.1200 110.8600 1.5399
IC N CA C +N 1.4585 110.8600 180.0000 114.7500 1.3569
IC +N CA *C o] 1.3569 114.7500 177.1500 120.4600 1.2316
IC CA C +N +CA 1.5399 116.1200 180.0000 124.8200 1.4517
IC N c *CA CB 1.4585 110.8600 113.7400 111.7400 1.5399
IC N c *CA HA 1.4585 110.8600 -122.4000 109.0200 1.0837
IC N CA CB CG 1.4585 102.5600 31.6100 104.3900 1.5322
IC CA CB CcG CD 1.5399 104.3900 -34.5900 103.2100 1.5317
IC N CA CB HB1 1.4585 102.5600 -84.9400 109.0200 1.1131
IC N CA CB HB2 1.4585 102.5600 153.9300 112.7400 1.1088
IC CA CB CG HG1 1.5399 104.3900 -156.7200 112.9500 1.1077
IC CA CB CG HGz2 1.5399 104.3900 81.2600 109.2200 1.1143
IC CB CG CD HD1 1.5322 103.2100 -93.5500 110.0300 1.1137
IC CE CcG CcD HD2 1.5322 103.2100 144.5200 110.0000 1.1144

PATCHING FIRS PROP

Figura 21. Formato del archivo de topologia para la definicién de la prolina. La primera linea del
codigo (RESI) indica que a continuacion se declarard un residuo, PRO, el cudl presenta una carga
total de 0.00. Posteriormente, bajo la instruccion ATOM se listan todos los &tomos en el residuo con
su nombre (N, CD, HD1), tipo (N, CP3, HA) y carga parcial (-0.29, 0.00, 0.09). La conectividad se
define con el comando BOND y DOUBLE. La planaridad de los enlaces peptidicos esta controlada
bajo los comandos de torsiones no adecuadas (IMPR, de impropers). La instruccion ACCEPTOR
sugiere los pares de atomos elegibles para formar puentes de hidrégeno. Finalmente, bajo el
comando IC se calculan las distancias, angulos y angulos diedros (coordenadas internas) en
segmentos de a cuatro &tomos hasta abarcar la totalidad del aminoéacido.

4.1.4.1. Estados de protonacion de la histidina

Los posibles estados de protonaciéon de la histidina son un factor importante en las
simulaciones por Dinamica Molecular por lo que deben estar propiamente definidos en el
archivo de coordenadas con el fin de ser interpretadas por el archivo de topologia. En la
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Figura 22 seobservaquela hi sti dina puede estar prqHSD)ada €
el nitrogeno  ®p s i b HSE) o2dobletdente protonada y con carga neta positiva (HSP). En
la mayoria de las estructuras cristalograficas es dificil determinar el estado de protonacion de
la histidina por lo que esto debe inferirse mediante estimaciones del pKa en combinacion con

analisis del entorno molecular de cada histidina.

H H
. ! !
=N _—N =N
HCZ N\ HCT N\ HCT N\
\ CH \\ CH \ll CH
/) Y/
_N N _N
H H
H H
\|\| C/ \|\| C/
|L| I |i| Il
HSD HSE HSP

Figura 22. Posibles estados de protonacion de la histidina. Un valor de 6.04 para el pKa de la
cadena lateral de la histidina permite tres estados de protonacién en su anillo imidazol segun si el
prot-n est8 en el nitr-geno 01 (HSD), U2, (HSE) o e

Para la prediccion del pKa de cada histidina se utiliz6 H++ (Virginia Tech), un servidor que
calcula los valores de pK de los grupos ionizables presentes en macromoléculas de acuerdo
al pH del ambiente (Anandakrishnan et al., 2012). Su aplicacion permite predecir los estados
de protonacion de la histidina segun el valor del pKaz), que por definicién corresponde al pH
en el cudl los estados de protonacion tienen una posibilidad de ocurrir igual a 0.5. De tal
forma que cuando los valores aportados por el software (Figura 23-B) sean inferiores al pH
del medio, la histidina estara desprotonada y sus estados podran ser HSD o HSE; cada uno
con una probabilidad de ocurrir del 50% (Onufriev et al., 2001). Para discriminar entre la
forma HSD o HSE se analizé el entorno molecular utilizando el programa LigPlot, que
permite visualizar la formacién de puentes de hidrégeno cerca de la vecindad del anillo
imidazol de la histidina, tal como se muestra en la Figura 23-A. Para el caso de TEV se
encontré que tres histidinas (His-39, His-135, His-207) estan protonadas en U 1 cuatro (His-
13, His-54, His-68, His-160) estan protonadas en U 2y una (His-21) doblemente protonada.

La histidina 39 de la triada catalitica se model6 con protonaciond 1 ( HS D) .
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Figura 23. Definicion de los estados de protonacién de la histidina. A) La protonacién del anillo
imidazol de la histidina 68 (resaltada en azul) ocurre en el nitrégeno épsilon 2 debido a la presencia
de un puente de hi dr ;. Boetanto, sa nomentlaturaien al arapieorPBB aambia
por HSE. B) Salida del servidor H++ (Virgina Tech). Los residuos de histidina (cadenas laterales
protonables) que presentan valores de pKay) inferiores al pH fisioldgico (~7.4) sugieren un estado
desprotonado HSE o HSD. La eleccién por uno u otro dependera de factores como la orientacién que
tengan frente al solvente y puede ser determinada mediante software de visualizacion molecular. En
este caso, notese que la His-13 tiene un pKaz) mayor a 7.0, por lo que su nomenclatura en el archivo
de coordenadas debera cambiarse por HSP.

Leu-182

4.1.4.2. Cajade solvataciéon

Una vez establecidos los estados de protonacion de los grupos ionizables de la histidina, es
posible generar el archivo de estructuras (PSF) y proceder a la solvatacién de la proteina
para representar mas apropiadamente las condiciones de un ambiente celular. Para esto
pueden emplearse dos metodologias que rodean la proteina: una esfera en el vacio o un
cubo con condiciones periédicas de frontera. Esta Ultima opcion es la mas aceptada y
frecuente en simulaciones moleculares al eliminar el efecto frontera de las moléculas de agua
cercanas a la superficie. En la Figura 24 se muestra la caja de solvatacion creada con la
extension de VMD. La simulacién incluye iones de sodio y cloro para garantizar la neutralidad

del sistema.
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56.80 A

Figura 24. Caja de solvatacidon. La proteasa Nla-Pro de TEV (cian) en complejo con el sustrato
(verde) simulada en un ambiente acuoso. La concentracién de iones de sodio y cloro es de 0.15 M y
se representan mediante esferas de color violeta y verde, respectivamente.

4.1.4.3. Archivo de configuracién

La simulacién en NAMD se ejecuta a través del archivo de configuracion (.conf) donde se
especifican los pardmetros de temperatura, presion, reporte de datos de energia, condiciones
periodicas de frontera y tiempos de simulacion; también contiene informacion sobre la
ubicacion de los directorios con los archivos de entrada necesarios. En la Figura 25 se
presenta un diagrama de flujo que resume cuéles son los requisitos para iniciar una

simulacion por Dinamica Molecular utilizando NAMD.
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Figura 25. Diagrama de flujo para las simulaciones por MD en NAMD. Los archivos principales de
entrada: coordenadas (PDB), estructura (PSF), topologia (top_all27_prot_lipid.inp) y parametros
(par_all27_prot_lipid.inp), son necesarios en el archivo de configuracion. La funcion psfgen
corresponde a una extension del software VMD.

La Figura 26 muestra las secciones mas importantes del archivo de configuracion utilizado
para simular la Nla-Pro de TEV. Las condiciones periddicas de frontera se establecen
mediante tres vectores ortogonales (cellBasisVector 1, 2 y 3) que definen una caja en tres
dimensiones. El centro de la caja se define con el comando cellOrigin. Las condiciones de
presion se definen con la instruccion useGroupPressure, calculando la presion del sistema
segun las fuerzas entre atomos y sus energias cinéticas. Al final del archivo se especifican
los tiempos de equilibracion y simulacion del sistema. Las interacciones electrostaticas son
calculadas mediante la metodologia PME (Particle Mesh Ewald). Esta técnica acelera
considerablemente el calculo de las interacciones de Coulomb de alto rango que se
presentan en sistemas de macromoléculas, mediante la sumatoria de dos series
convergentes (suma de Ewald). Su fundamento fisico consta en ubicar una carga puntual en
una red (o cuadricula) y rodearla de una nube i6nica que apantalla las cargas vecinas,
haciendo que las interacciones puedan ser consideradas como de corto alcance.
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structure
coordinates

../9 TEV ionized.psf
../9 TEV ionized.pdb

<«—— Archivo PSF (estructuras)
<«—— Archivo PDB (coordenadas)

set outputname 9 TEV final 298 <—— Nombre archivo de salida

set temp step 10 <«—— Aumento de la
paraTypeCharmm on Ubicacion del archivo
parameters ../par all27 prot lipid.inp «—— de parénqetros del
campo de fuerza

temperature $temp_step
if (1} ¢ Dimensiones de la caja de
cellBasisVectorl 57.26 0 0 <«—— solvatacion (condiciones
cellBasisVector2 0 57.21 0 periddicas de frontera)
cellBasisVector3 0 0 56.81
cellOrigin 42,12 62.45 28.35 «—— Centro de la caja
}
wrapWater on
wrapAll on
timestep 2 <«—— Tiempo de paso definido en 2 fs
rigidBonds all ,

Las moléeculas en la
nonbondedFreq 1 . .y .
fullElectFrequency 2 <—— simulacion, especialmente las
stepspercycle 10 aguas, se definen como

rigidas
if {1} {

. La temperatura aumenta hasta
reassignTemp Stemp step i
reassignincr Stemp step los 298 K. En cada incremento
reassignHold o98 la simulacion continda
reassignFreq 1000 corriendo durante mil pasos
}
outputName Soutputname
restartfreq 500 Reporte y guardado de
dedfreg 100 informacion  en  intervalos
xstFreq 100 <« regulares de 500 pasos (~1
outputEnergies 10 ps). Impresion de las energias
outputPressure 100 cada 10 pasos (~0.02 ps)
binaryoutput no
FixedAtoms off 1000 pasos en la etapa de
minimize 1000 - minimizacion
cun 530800 Numero de pasos para la

simulacion

Figura 26. Principales secciones del archivo de configuracién. Este archivo contiene las
instrucciones ejecutadas en la simulacién. Las explicaciones de algunos comandos se sefialan por
flechas.
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El paso inicial de la simulacion por Dinamica Molecular corresponde a la etapa de
minimizacion (2 ps) en donde el campo de fuerza empleado inicia una busqueda
conformacional en todo el sistema hasta encontrar un minimo de energia potencial (Figura
27). En este punto de estabilidad la fuerza neta sobre cada atomo es igual a cero, lo que
permite dar paso al inicio de la simulacion. Para esto, se inmoviliza la proteina en la caja de
solvatacion mientras que las moléculas de agua adoptan una orientaciébn mas estable. El
proceso iterativo finaliza cuando el cambio de la energia respecto a las coordenadas de las

moléculas sea cercano a cero.

300 -

| Etapa de la simulacion —————
250 | (460 ps)
200 -

250

b
200 - u_}"
Aumento escalonado
150 - de la temperatura

(10°C/ps)

E (kcal/mol)
o
o
|

100
100
50 - 50 1
\Minimizacién (2 ps)
50]00 10600 15600 20000
[ | | |
5 10 15 20 x10%
Time-step

Figura 27. Proceso de la simulacion por Dinamica Molecular. EIl paso inicial de minimizacion
consiste en inmovilizar la proteasa para orientar las moléculas de agua y adecuar el sistema al paso
del calentamiento escalonado (~6.71 ps), en donde el movimiento de la proteina se ha reactivado
nuevamente. Cada escaléon dura 0.22 ps en donde la temperatura aumenta 10 unidades hasta
alcanzar 298 K. Una vez se logra la temperatura deseada, se procede a la etapa de simulacion de
460 ps.

Posteriormente, se procede al paso de equilibracion en donde a la proteina se le restaura su
movimiento para que, de manera escalonada, el sistema alcance una temperatura de interés.

En el proceso de calentamiento la temperatura aumenta 10 unidades cada 0.2 ps hasta
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alcanzar 298 K, tomando un tiempo total de ~7 ps. Esta etapa requiere la asignacion de
velocidades en algun punto de baja temperatura (50 kcal/mol, Figura 27) para que luego, con
la ecuacion de movimiento en cada punto pueda determinarse la energia. Finalmente, la
etapa de dinamica o produccion es la de mayor interés pues es donde se determinan las
propiedades termodinamicas del sistema y se extraen los datos de las diversas
conformaciones adoptadas por la molécula en la simulacién. En ella, se busca solucionar la
segunda ecuacién de movimiento de Newton en funcién de la energia potencial para cada
atomo, utilizando métodos numéricos (diferencias finitas). Esta etapa abarc6 un tiempo total

de simulacién de 460 ps.

4.1.5. Resultados de las simulaciones por Dinamica Molecular

Con el fin de comparar cualitativamente las configuraciones que pueden adoptar los
diferentes sitios de corte, se extrajeron las coordenadas de los atomos de azufre de la
cisteina 144 (triada catalitica) cada 0.02 ps de la simulacién. De esta manera fue posible
observar la posicidn relativa de la cisteina cataliticamente activa respecto al enlace peptidico
a ser hidrolizado en diversos momentos de la simulacion. La Figura 28 muestra la agrupacion
de tres sitios de corte (VPg/Nla-Pro, Nla-Pro/NIb y NIb/CP) incluyendo el sitio HC-Pro/P3
como control negativo. En esta figura es evidente que cuando Nla-Pro esta unida a péptidos
que contienen la secuencia de corte, los atomos de azufre responsables del ataque
nucleofilico al carbono carbonilico se distribuyen en una region diferente respecto a la
secuencia no especifica (HC-Pro/P3). Lo anterior sugiere que los sitios de corte pueden
diferenciarse en términos del procesamiento de acuerdo a la orientacién, distancia y

direccion de ataque del grupo tiol hacia el enlace peptidico blanco en el péptido-sustrato.
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® HC-Pro/P3
® VPg/NIa-Pro
® NIa-Pro/NIb

® NIb/CP

Figura 28. Patron de distribucidon de los atomos de azufre de la Cys-144 en diversos momentos
de la simulacién. Los atomos de azufre de la cisteina 144 (triada catalitica) se representan mediante
esferas en codigos de color segun el sitio de corte al que corresponden. Se observa que los sitios de
corte especificos de la Nla-Pro comparten una misma regioén respecto al enlace peptidico a
hidrolizarse. Por el contrario, HC-Pro/P3, cortado autocataliticamente e independiente de Nla, se
ubica en una zona mas alejada. Lo anterior sugiere que la proteasa presenta diferencias en el
procesamiento de acuerdo a la secuencia de los sustratos de corte.

Para facilitar el andlisis de los datos, se evalué la orientacion del sustrato respecto a la
cisteina de la triada catalitica en cada sitio de corte midiendo la distancia entre el &tomo de
azufre (Cys-144) y el carbono carbonilico del enlace peptidico a ser hidrolizado ademas del
dngul o diedro (d) entre | os planos dle Estos dod
valores se tomaron cada 0.02 ps de la simulacion dando un total de 232 datos. La Figura 29
presenta el patron de distribucion obtenido por region de corte. La distribucion de valores
para todas las simulaciones permite observar que la mayoria de los datos se concentran en

tres configuraciones principales (A, B y C).
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150 - _ Configuracion A Sitios de corte

. ® P1/HC-Pro
100 7 o
® HC-Pro/P3
S 50 - ) ® P3/6K1
e Te o ° o
S o ° e° 6K1/CI
u &
s 0 ® CI/6K2
o
o 6K2/VPg
2 -50 -
< ® VPg/NIa-Pro
-100 > ® NIa-Pro/NIb
Configuracion C ® NIb/CP
-150 -
3.0 3.5 4.0 4.5 5.0 5.5 6.0

Distancia (A)

Figura 29. Distribucion de los sitios de corte simulados. Cada uno de los sitios de corte se
representa mediante datos bivariados de distancia (eje de las abscisas) y angulo diedro (eje de las
ordenadas). Se observa la presencia de tres regiones donde se agrupan la mayoria de los valores
medidos y corresponden a las configuraciones A, B y C de mayor, media y poca probabilidad de
corte, respectivamente.

En la Figura 30 se ilustra la configuraciébn A donde se agrupan, en su mayoria, los sitios de
mayor especificidad por la proteasa. Esta configuracion presenta una geometria éptima de
corte para la formacion del complejo acil-enzima. La distancia entre el azufre del grupo tiol
(Cys-144) y el nitrégeno ép s i | o n ,-39N\d$ al(ede¢dos de 2.3 A facilitando la protonacion
de la histidina mientras que la distancia entre el azufre y el carbono del enlace peptidico es
de 3.5 A, una distancia lo suficientemente corta como para facilitar el ataque nucleofilico.
Finalmente, se observa un valor cercano a 90° para el angulo diedro que corresponde a la
geometria ideal para llevar a cabo la transicion de una hibridacién sp? a sp® en la formacion

del primer intermediario tetraédrico.
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Configuraciéon A

Sitio de corte NIb/CP: _
TENLYFQ/SGT Asp-74 ,

6=87.25°

Cys-144

5er-222

Gln-221

Figura 30. Configuracion A, tomando como referencia el corte NIb/CP. Los residuos coloreados
por atomos en verde corresponden a la triada catalitica. En blanco se ilustran los residuos del
sustrato entre los que ocurre el corte (carbono carbonilico nombrado como C). Se observa que el
grupo tiol de la Cys-144 se encuentra perpendicular al carbono del enlace peptidico. Este factor y la
corta distancia entre los &tomos S,y C favorecen el ataque nucleofilico de la cisteina.

En contraste con la configuracién A, la configuracion B presenta un giro del enlace Cp-S5 que
aleja la posicion del azufre a 4.4 A del carbono del enlace peptidico (Figura 31). Si bien la
distancia entre el hidrégeno y N UHis-39) es cercana (2.1 A), la ubicacién mas alejada del
azufre no favorece el ataque nucleofilico y probablemente dificulta la formacién del primer

intermediario tetraédrico.
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Configuracion B
Sitio de corte CI/6K2:
LETIYLQ/SDS
6=-6.791°

Cys-144

His-39

Ser-222

Gln-221

Figura 31. Configuracién B. Los residuos coloreados por atomos en verde corresponden a la triada
catalitica. En blanco se ilustran los residuos del sustrato entre los que ocurre el corte. La distancia
entre los &tomos S,y C es mucho mayor que en la configuraciéon A debido a una rotacion en el enlace
de los atomos Cp y S,. Consecuentemente, la orientacion entre estos dos planos resulta desfasada, lo
gue termina en un proceso poco O6ptimo para el corte.

Finalmente, la configuracién C (Figura 32) presenta un rotacién del enlace Cos-S, que aleja el
atomo de azufre del carbono del enlace peptidico una distancia de 4.7 A, al igual que lo
observado en la configuracion B. Ademas, el grupo tiol presenta una rotacion respecto al
anillo imidazol de la His-39 que separa al hidrégeno del &tomo N Cuna distancia de 4.2 A, lo
que dificultaria la toma del proton por parte de la histidina y asi volver el azufre un mejor
nucleofilo. La configuracion C es la mas desfavorecida estructuralmente para llevar a cabo el

proceso de hidrdlisis del enlace peptidico.
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Configuracion C
Sitio de corte P1/HC-Pro:

CHSMTHY/SDK g

6=-50.209° Asp-74

Cys-144 N
/ N 4.2 A
N
N
N

V4 4 N

4.7 AI His-39

Ser-222

Figura 32. Configuracion C. Los residuos coloreados por &tomos en verde corresponden a la triada
catalitica. En blanco se ilustran los residuos del sustrato entre los que ocurre el corte. Tanto la
distancia entre los atomos S,y C, como entre el hidrégeno del grupo tiol y Ng son mayores que en los
casos predecesores sugiriendo una geometria molecular no propicia para el procesamiento del
sustrato.

Estos resultados sugieren que el proceso de regulacion proteolitica puede ser estudiado
estructuralmente observando la orientacion del grupo tiol de la cisteina respecto a la histidina
de la triada catalitica y el sitio de corte en el sustrato. La presencia de diferentes aminoacidos
en posiciones clave para la afinidad de la enzima y la geometria del entorno molecular en el
sitio catalitico son factores que contribuyen al mecanismo de control del procesamiento de la
poliproteina, ya que establecen un patrén de discriminacion delimitado por escenarios de
alta, media y poca efectividad de corte (Figura 29). Con el fin de usar la informacion de las
simulaciones moleculares en la estimacion de la tasa de procesamiento para las diferentes
secuencias, se puede asumir que la velocidad de corte esta directamente relacionada con la
fraccion del tiempo que pase el complejo enzima-sustrato en la configuracion A. En este
caso, la informacién obtenida por MD puede ser utilizada en un modelo cinético del proceso

de maduracion del virus como el que se discute a continuacion.

4.1.6. Modelo cinético

La proteasa Nla-Pro es responsable de la hidrélisis de los enlaces peptidicos en siete de los

nueve sitios en la poliproteina. Para estudiar el proceso de maduracion mediado por Nla-Pro
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es necesario por lo tanto considerar siete constantes de velocidad y una secuencia de corte
que inicia con un precursor que comprende la proteina P3 hasta CP (Figura 33). P1 y HC-Pro
no hacen parte de este modelo ya que estas proteinas son removidas autocataliticamente
probablemente antes de la sintesis del resto de la poliproteina. La nomenclatura de los
intermediarios empleada se ilustra en la Figura 33 y se define segun la expresion: Pj, donde i
toma valores del 1 al 7 representando el péptido de inicio desde el extremo C-terminal; y j

toma valores del 2 al 8, constituyendo el péptido final hacia el extremo N-terminal.

Poliproteina

N N
| P1 | HC-Pro

& Inta| Nib CP|

K, Ky ks kg Ks ke Ky
4 P5 P6 P7 PS
(VPg) (NIa-Pro) (NIb) (CP)

o
-
-
N
O
w
-

(P3) (CI)

— —
— o~
X b4
N 2

Figura 33. Nomenclatura usada en el modelo enzimético. En el panel inferior se muestra la
poliproteina de ocho constitutivos que es procesada por Nla-Pro. Las constantes se ubican arriba de
sus respectivos sitios de corte (ki, k2, € , k7). La nomenclatura de los precursores depende del rango
de péptidos que contenga. Por ejemplo, el precursor de las proteinas P3, 6K1, Cl y 6K2 se denomina
P14; el precursor de VPg, Nla-Pro y NIb se denomina Ps.

El procesamiento proteolitico de la poliproteina a partir del precursor P1s (P3-CP) genera un
méaximo de 36 especies moleculares que luego de un tiempo suficientemente grande debe
resultar en la formacion de las proteinas maduras P3, 6K1, Cl, 6K2, VPg, Nla-Pro, NIb y CP
en cantidades equimolares (P1, P2, P3, Pa4, Ps, Ps, P7 y Ps, respectivamente, segun la
nomenclatura descrita previamente). El modelo propuesto en este trabajo asume que el corte
en cualquiera de los siete sitios puede darse de manera intra o intermolecular dependiendo

de que el precursor contenga o no el dominio Nla-Pro (Ps).

La relacion entre constantes intra e intermoleculares puede estimarse con la teoria del
estado de transicion donde las constantes de velocidad (k) estan relacionadas con la energia

libre de activacion mediante la ecuacion 1:
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AG AH -AS
kT kT RT R
B e RT - o B e R

h h ‘

k=
Ecuacion 1

Do n d ese ddnoce como la constante de transmision y el factor ksT/h corresponde a la
frecuencia vibracional del enlace en el estado de transicion definida por la temperatura (T), la
constante de Boltzmann, kg, y la constante de Planck, h. Segun esto, es posible relacionar

las constantes de velocidad entre ambos procesos de acuerdo a la ecuacion 2:

AHmter‘ _AS:\T]U-‘Y‘
ki RT R
nter _ c [
ki y AHmtm 'Asimru
ntra RT R
e (4
Ecuacion 2
El factor ent 8l pi co, pH, depende de | as i nt e

formacion del complejo enzima-sustrato. Por lo tanto, este término puede ser cancelado al
considerar que, tanto en las reacciones inter como intramoleculares, la proteasa involucra los
mismos residuos en la secuencia de corte y suceden a una misma temperatura (298 K). La

expresion queda reducida a la ecuacion 3:

_ASinn-‘,r
ki R
nter — €
kintra 'A;l"nn'a.
€
Ecuacién 3

De la ecuacién 3 se deduce que la principal diferencia entre las constantes se debe a un
factor entrépico. En las reacciones quimicas los cambios de entropia pueden separarse en

términos de translacion, rotacidon, vibracién y rotacion interna, como se expresa en la

ecuacion 4:
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(AAS) (AAS) (AAS) (AAS)
kinter R /Jtrans R Jrot R /vib R /rot-interna

= € e € €
kintra
Ecuacion 4
Donde @®pS corresponde a |l a resta entre un

de entropia intramolecular. Al suponer que la entropia interna rotacional y vibracional pueden
ser descartadas por su minimo aporte a un complejo no covalente, el costo para inmovilizar
una molécula entre las dos entropias restantes de rotacidon y translacion seria del orden de
4 4 camol& @age y Jencks, 1971).

( AAS) ( AAS )
— R /trans R t —
kinter = kintra € rans e ot = intra A

Ecuacion 5

El valor de A en la ecuacion 5 es del orden de 10° (4.13 x10° M) y debe ser considerado
como un factor de correccion en el planteamiento de las tasas de reaccién entre procesos

intra en intermoleculares que ocurren en el procesamiento de la poliproteina.

Las ecuaciones de la cinética enzimatica para el procesamiento de la poliproteina involucran

36 especies, incluyendo los péptidos finales. Dicho planteamiento se organizé en un sistema

mat ri ci al de | a forma E(t)Ax=x6.
E(t) X X'
[a;; a;p e a, | [ Ky ] [ d[E]; ]
k, dt
321 a22 | I | azn k3 d[E]Z
[ ] [ ] P [ ] - L]
] = * - - M
n m ¢ m - n
d[E]m
_aml dppy www amn_ 5 kn _ B dat _

Donde E(t) es la matriz de coeficientes de la concentracién de especies y precursores
involucrados en el procesamiento, x es el vector de las variables que representa las siete
constantes cinéticas y x 6s el vector solucion de dimension 36x1; el maximo valor para my n

es de 36 y 7, respectivamente. Un componente, amn, de la matriz E(t) (Figura 34) puede
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Figura 34. Matriz de especies E(t). Algunos componentes de la matriz representan la sumatoria de todos los precursores involucrados en
la tasa de formacion y desaparicién de la concentracion de la especie correspondiente. El factor A es la correccion por entropia que
requiere inmovilizar una molécula en un proceso intermolecular. La cinética para la especie sombreada se explica en detalle en la Figura
35.
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abarcar diversos precursores que intervienen en las tasas de produccion y
desaparicion de la especie. Por lo tanto, el término puede ser expresado como la

sumatoria de las concentraciones de las especies participes.

Segun la Figura 35, la tasa de formacion del dipéptido P4s involucra un evento inter
e intramolecular en los que deben ser procesados los precursores Pis, P2s, Pss,
Pas, Pa7, Pss. Una vez formado, su tasa de desaparicion permite obtener las

proteinas maduras 6K2 y VPg.

P,—6K2 Tasa de formacion

Ps—VPg de la especie P45
Intermolecular
%: k3[Pis]*A + K3[Pas]*A + k3[P3s]*A

Tasa de desapariciéon
kq ks ks ks ks kska ksks de la especie P45
[P [P Ps PPal Ps | [Pl P P4 Ps |
k4 d[P45] — *

Intramolecular —dt = -K4[Pys]*A

ks ks kg ks ks ks Kg ks kg

PJPs[Ps ] P, [ Pg | PdPs[Ps | Pr | [P Ps [ Pe |

d[P
%= ks[Pas] + Ks[P47] + Ks[Pas]

Figura 35. Cinética del dipéptido Pss (6K2-VPg). La tasa de formacion de Pss involucra
un proceso inter e intramolecular. En el primer caso se observa la presencia del factor de
correccion, A, en cada proceso donde Nla-Pro interviene para la generacion del corte.
Finalmente, P4s también es procesado de manera intermolecular para obtener 6K2 y VPg.
La proteasa (Ps) Nla-Pro se sefiala en azul y las constantes cinéticas que participan en la
cinética del proceso se resaltan en rojo.

El efecto de la entropia en el proceso de maduracién se ilustra en la Figura 36. Se
evidencia que las tasas de produccion fueron diferentes entre dos escenarios:
cuando A=1, las concentraciones de las especies maduras son mucho mayores y
sus tasas de formacion son mas répidas. El primer péptido en aparecer es CP,
seguido de la replicasa, el domino VPg y la proteasa (como producto maduro). Lo
anterior sugiere que el procesamiento intermolecular por parte de la Nla-Pro no
presenta inconvenientes de eficiencia para la sintesis de proteinas maduras. Por
otro lado, cuando A=10° se observa que las concentraciones finales de las
proteinas se reducen considerablemente respecto al caso anterior. Solo Nla-Pro

presenta una concentracion similar y es la segunda en ser madurada, superada
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por CP; la replicasa se obtiene en tercer lugar, seguido de VPg. Lo anterior
permite concluir que, en el modelo enzimatico propuesto, si hay evidencia del
mecanismo intermolecuar llevado a cabo por Nla-Pro en el procesamiento de la
poliproteina, cuya influencia recae principalmente en las concentraciones de los

productos finales.

Especies
— P3 6K2 === NIb
== 6K1 === VPg CP
CI mmm NIg-Pro =mm P3-CP

A) A=1 B) A=10"°

1004 100 -
c 80 c 80 -
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o 20 1 o 20 -
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0 200 400 600 800 1000 0 200 400 600 800 1000
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Figura 36. Cinética de maduracién en escenarios inter e intramoleculares. A) Al no
tener en cuenta un factor de correccion para los procesos intermoleculares, la
concentracion de las especies maduras es 2 veces mayor que en B) un escenario donde
la entropia si es considerada en eventos de corte intermoleculares.

Los resultados de la cinética también pueden ser presentados mediante la
simulacién de pruebas de Western blot para la identificacién de intermediarios que
contengan la cépside (con un anticuerpo anti-CP). Como se observa en la Figura
37, el precursor P3-CP es procesado en 100 unidades de tiempo relativas,
mientras se obtienen cuatro especies intermediarias con diferentes tiempos de
duracion: CI-CP y VPg-CP presentan los menores tiempos, seguido de Nla-Pro-
CP; NIb-CP y la proteina madura CP alcanzan su concentracion final
aproximadamente en el mismo tiempo. Esta representacion es Util a la hora de
comparar los resultados de las simulaciones moleculares con experimentos
realizados en TEV, PVA, TVMV, entre otros.
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Figura 37. Simulacién de Western blot para especies con CP. Los intermediarios que
presentan CP en la cinética del procesamiento de la poliproteina son evidenciados en un
resultado simulado de Western blot para anti-CP. Se destacan los diferentes tiempos
entre especies y la rapida concentracion final de la proteina de capside madura.

4.1.7. Andlisis de las frecuencias de corte en la poliproteina de TEV

Partiendo de la suposicion que NIb/CP conforma el sitio de corte mas eficiente de
la poliproteina, es posible estimar las tasas relativas de corte para cada uno de los
otros sitios. Esto puede ser empleado en la evaluacion de constantes cinéticas si
se asume gue la mayor probabilidad de corte depende de la frecuencia en que las
moléculas presenten una orientacion similar a la configuracion A (Figura 30), es
decir, una distancia del orden de 3.6 A entre el azufre de la Cys-144 (S,) y el
carbono carbonilico del enlace peptidico a ser hidrolizado (C); junto con un angulo

diedro cercano a 90° entre los planos del enlace tiol y el grupo carbonilo.

Para esto se establecid una frontera de decision que delimita la regién
correspondiente a la configuracién A utilizando el software estadistico R y datos de
la simulacién de TEV en complejo con el sitio de corte NIb/CP (Figura 38). La
funcion ellipse permite definir la trayectoria de una elipse implementando la
metodologia descrita por Murdoch y Chow (1996). Los parametros de entrada
necesarios son: vectores de datos (cor) que corresponden a la distancia (abscisa)
y angulo diedro (ordenada) del corte de referencia NIb/CP, matriz de covarianza

segun la desviacion estandar (sd) de estos valores de entrada, el centro de la
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elipse segun el promedio (mean) de cada uno de los datos y un limite de confianza
(level). La tasa de corte esta definida por la fraccion de puntos que caen dentro de

la region de decision durante el tiempo de la simulacion.
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Figura 38. Frontera de decision segun el corte NIb/CP de TEV. Los puntos azules de
la grafica corresponden a diversos momentos de la simulacién extraidos cada 0.02 ps
(232 en total). La probabilidad de efectuar un corte puede establecerse de acuerdo al
namero de puntos que caen en la seccidon definida por una elipse. Segun sus
propiedades, la suma de la distancia de cualquier punto definido en su domino hacia sus
dos focos (F y F) no debe superar una longitud equivalente a dos veces su semi-eje
mayor (a). En la esquina superior derecha se ilustra la misma elipse sin la distorsiéon
causada por la escala de los ejes.

Segun lo anterior, el complejo NIb/CP estuvo en un 93.97% dentro de la zona
definida como favorable al corte. Como se muestra en la Figura 39, la distancia
entre atomos S,-C estuvo en un promedio de 3.7 A, mientras que para el angulo
diedro fue de 85.83°, sin la presencia de saltos o bruscas fluctuaciones a lo largo
del tiempo de simulacion (460 ps). Dicha region de corte corresponde al mejor
escenario para lograr la separacion de los péptidos (configuracion A), pues

presento la distancia éptima entre el azufre de la cisteina y su correcta orientacion
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respecto al plano peptidico para dirigir el atague nucleofilico hacia el carbono
carbonilico, durante un maximo intervalo de tiempo. No se observo ningun salto

hacia otras las regiones de las configuraciones B o C.
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Figura 39. Sitio de corte NIb/CP. La concentracién de puntos dentro de la elipse de
decisién sugiere que el sustrato preservd un estado Optimo para su hidrélisis. Esta
orientacion se observo a lo largo de los 460 ps de la simulacion y permite definir una
elevada tasa de procesamiento de Nla-Pro sobre el sitio NIb/CP. Sobre el panel derecho
se indican las posibles conformaciones de la molécula (lineas grises) y su preferencia por
la configuracién A. La frecuencia en la regién de corte fue del 93.97%.

En contraposicion a estos resultados, se encuentra el procesamiento de los sitios
P1/HC-Pro y HC-Pro/P3 que no son procesados por la enzima Nla-Pro (Figura
40). En el primer caso, durante 200 ps, la configuracion del péptido-sustrato no fue
Optima para efectuar el corte pues se presentd una constante fluctuacion en las
distancias durante un valor del angulo diedro cercano a 0°. A partir de dicho
momento, la simulacién mostré una distancia azufre-carbono 6ptima alrededor de
35 A y un éangulo diedro cercano a 100°, presentando un tiempo de
aproximadamente 300 ps en el que la orientacion molecular de la proteasa Nla-

Pro estuvo cerca de la configuracibn A del sitio activo. En este intervalo la

86



distancia entre atomos S»>-C fue de 4.2 A y el angulo diedro de 45.006°, aportando

una frecuencia de puntos en la region de corte de 22.84%.
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Figura 40. Sitio de corte P1/HC-Pro. Esta region, inespecifica de Nla-Pro, presenté una
frecuencia de corte del 22.84%. La enzima y el sustrato adoptaron, por lo menos

parcialmente, una orientacion cercana a la configuracién A. En la otra mitad del tiempo de
simulacion se observaron fluctuaciones entre las configuraciones B y C (lineas grises).

A diferencia del caso anterior, el péptido-sustrato de la regibn HC-Pro/P3 no
presentd en ningln momento una configuracion propensa al corte (Figura 41). La
distancia entre atomos oscil6 entre 3.2 y 4.6 A con un promedio de 3.8 A. Por su
parte, el angulo diedro tuvo un valor promedio de 36°. Estos resultados son
consistentes con la biologia de los potyvirus ya que los sitios P1/HC-Pro y HC-
Pro/P3 son procesados autocataliticamente por las proteasas P1 y HC-Pro,

independientes de Nla-Pro.
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Figura 41. Sitio de corte HC-Pro/P3. Esta region es procesada autocataliticamente por
HC-Pro lo que resulta coherente con una frecuencia en la zona de corte del 0%. La
distancia So-C present6 valores cercanos a la configuracion A por diversos intervalos de
tiempo de la simulacién; sin embargo, la orientacion del dngulo diedro estuvo entre las
configuraciones By C (lineas grises), haciendo menos probable la ocurrencia del corte.

El precursor P3/6K1 no alcanz6 una configuracion optima de corte por Nla-Pro. La
distancia entre el atomo de azufre y el carbono carbonilico tuvo un valor promedio
de 4.045 A durante los 460 ps de la simulacién. Entre los 140 y 200 ps se logr6
adoptar un estado cercano a la configuracion A que favorece el ataque nucleofilico
entre el plano peptidico y el azufre de la cisteina (angulo diedro promedio de
104.81°); sin embargo, la configuracion no trascendié en la molécula y retorn6
rapidamente al estado precedente hasta finalizar la simulacion aportando una
frecuencia de puntos en la regién de corte del 0% (Figura 42). Este sitio presenta
una diferencia significativa respecto al sitio de corte de referencia NIb/CP (valina
en lugar de tirosina en la posicion P-3). El resultado es compatible con el reporte
de Yoon y colaboradores, quiénes no detectaron procesamiento del precursor
P3/6K1 in vitro utilizando la proteasa Nla-Pro recombinante en Tobacco vein
mottling virus (TVMV) (Yoon et al., 1992). Esto indica que el corte del sitio P3/6K1,
de ocurrir, debe tener una tasa de procesamiento muy lenta que no pudo ser

detectada en la escala de tiempo utilizada en estas simulaciones.
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Figura 42. Sitio de corte P3/6K1. A diferencia de los demas sitios especificos por Nla-
Pro, esta region presentdé una frecuencia de corte del 0%. Probablemente, esto se
atribuye a la sustitucién por valina en lugar de tirosina en la posicion P.; de la secuencia.
La conformacion adoptada por la molécula durante 300 ps estuvo asociada a la
configuracion C (lineas grises).

En cuanto al sitio 6K1/Cl (Figura 43), se detectdé un estado apto para efectuar el
corte durante 100 ps, en los cuales el ngulo diedro promedio fue de 85.29°. Sin
embargo, aun cuando la distancia azufre-carbono no presento valores lejanos al
promedio 3.85 A (desviacion estandar de 0.25 A), el 41.38% de los datos estuvo
por fuera de la frontera de decision debido a que el plano peptidico tuvo un angulo
diedro promedio de -45.65°, asemejandose a la configuracion C. La secuencia de
corte para este intermediario cuenta con residuos conservados en las posiciones
criticas para la especificidad de la proteasa por este sustrato, lo cual se ve

reflejado en los resultados de la simulacion.
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Figura 43. Sitio de corte 6K1/Cl. La frecuencia en la region de corte del 58.62% es
coherente con la asociacién de la molécula con la configuracién A. Sin embargo, durante
160 ps de la simulacién, se presentd una orientacion del angulo diedro referente a la
configuracion C, lo que explica el 41.38% de los datos que estuvieron fuera de la frontera
de decision.

El péptido CI/6K2 siempre estuvo en conformaciones por fuera de la zona de
corte. De acuerdo a la distancia azufre-carbono, el péptido-sustrato no presenté
una configuracion apropiada para la hidrolisis del enlace peptidico. Tampoco lo
reportd la orientacién entre el plano peptidico y el enlace tiol del atague
nucleofilico. En ambos aspectos, la distancia promedio (4.5 A) estuvo por arriba de
un valor ideal de 3.8 A (configuracion A) y el angulo diedro (-5.28°) muy por debajo
de la orientacion buscada (Figura 44). Posterior a los 290 ps, se observaron tres
regiones en donde la distancia oscil6 en un valor de 3.7 A, pero el angulo diedro
no alcanzé un estado cercano a la configuracibn A para efectuar el corte,
arrojando un valor de frecuencia del 0% y categorizandose en un cluster similar al
de la configuracién C. Este precursor ha sido reportado en la literatura como uno
de los mas lentos en procesarse debido a su papel en el proceso replicativo del -
RNA (Merits et al., 2002). Al igual que para P3/6K1, se postula que la hidrdlisis del
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sitio CI/6K2 debe ocurrir a una escala de tiempo superior a la ventana utilizada en
esta simulacion.
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Figura 44. Sitio de corte CI/6K2. Si bien esta region es procesada por Nla-Pro, presento
una frecuencia en la regién de corte del 0% lo que se ejemplifica por las fluctuaciones
entre las configuraciones B y C (lineas grises). En la literatura se reporta que la
maduracion de este precursor es de las mas lentas en efectuarse.

En contraste, la simulacion del péptido 6K2/VPg pasé un 86.6% de las veces en la
zona de corte (Figura 45) sugiriendo que este precursor es procesado
rapidamente por Nla-Pro. Si bien al inicio el angulo diedro presenté un valor
cercano a -50°, esto solo sucedié por un intervalo de 10 ps, que una vez superado,
mantuvo una cifra mas apropiada (88.8°) por el resto de la simulacién. La distancia
promedio entre atomos S»-C fue de 3.76 A (desviacion estandar de 0.20 A), lo cual
fue acorde al caso ideal de la configuracion A, en el que la misma distancia se
estima cercana a este valor. Este resultado es consistente con estudios
experimentales donde se ha reportado que la vida media del precursor 6K2/VPg
es menor a cinco minutos, lo que indica un alto procesamiento de la enzima
(Merits et al., 2002).
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Figura 45. Sitio de corte 6K2/VPg. La mayor parte de la simulacion este precursor
estuvo en la configuracién A, presentando una frecuencia en la regién de corte del 86.6%.

A diferencia de los demas sitios de corte especificos de Nla-Pro, el precursor
VPg/Nla-Pro cuenta con un &cido glutdmico en lugar de una glutamina en la
posicion P-1 que no parece afectar significativamente el tiempo de permanencia en
la region de corte, que fue de 86.6%. La distancia carbono-azufre tuvo un

promedio de 3.87 + 0.23 A con un valor maximo de 4.6 A; el promedio del angulo

diedro fue de 89.02 + 11.53° (Figura 46).
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Figura 46. Sitio de corte VPg/NIla-Pro. Al igual que en el sitio 6K2/VPg, esta region
presentd un frecuencia en la region de corte del 86.6%. No se observaron fluctuaciones
entre los estados B ni C.

En conjunto con la region de los precursores 6K2/VPg, VPg/Nla-Pro y NIb/CP, el
sitio de corte entre los péptidos Nla-Pro y NIb estuvo entre los mayores valores de
frecuencia dentro de la regidon de corte (90.95%). No se observaron fluctuaciones
entre las configuraciones B o C; por el contrario, la distancia entre los atomos S,-C
estuvo en un promedio de 3.75 A con un valor de angulo diedro de 79.72° y con
desviaciones estandar de 0.21A y 11.15°, respectivamente; asemejandose mas a

la configuracion A (Figura 47).
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Figura 47. Sitio de corte Nla-Pro/Nlb. Después del sitio NIb/CP, esta regién presento la
mayor frecuencia en la regién de corte, 90.95%, lo que se evidencia por la prelacion del
sustrato y la proteina en adoptar la configuracion A.

La Tabla 4 resume las frecuencias obtenidas en la region de corte para cada uno
de los sitios de la poliproteina, junto con los valores del promedio y la desviacion
estandar para las variables de distancia y angulo diedro. Segun el modelo
propuesto, el sitio NIb/CP presenté la mayor probabilidad de corte en el
procesamiento de la poliproteina de TEV, seguido del sitio Nla-Pro/Nlb. Las
regiones VPg/Nla-Pro y 6K2/VPg obtuvieron el mismo valor de probabilidad para
ser procesadas por la proteasa, mientras que el sitio 6K1/Cl adquirié la menor de
ellas. De acuerdo con las simulaciones moleculares, la region CI/6K2 no present6
un estado en el que el sustrato se asemejara a la configuracion A, lo que termino

en una frecuencia de corte del 0% y en una constante cinética de igual magnitud

(ks=0).
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Tabla 4. Frecuencia para los sitios de corte simulados en TEV. En negrita se sefialan
las posiciones P, P.3 y P relativas al sitio donde ocurre el corte.

Sitio S . F . Constante | Distancia (A) Diedro (°)

i ecuencia recuencia i - S - S
P1/HC-Pro | CHSMTHY/SDK 0.2284 — 4.22 0.64 | 45.00 | 55.06
HC-Pro/P3 | MKTYNVG/GMN 0.0 — 3.76 | 0.36 |-36.05| 26.27
P3/6K1 KEDLVEQ/AKQ 0.0 ki 4.05 0.41 |-37.97 | 60.34
6K1/ClI REIIYTQ/SLD 0.5862 Kz 3.86 0.25 | 47.65 | 64.50
Cl/eK2 LETIYLQ/SDS 0.0 ks 4.20 0.52 |-19.09 | 24.97
6K2/VPg NEPVYFQ/GKK 0.8664 ks 3.76 0.20 | 84.44 | 26.77
VPg/Nla-Pro | NEDLTFE/GES 0.8664 Ks 3.87 0.23 | 89.02 | 11.53
Nla-Pro/NIb | NELVYSQ/GEK 0.9095 Ke 3.76 0.21 [ 79.72 | 11.15
NIb/CP TENLYFQ/SGT 0.9397 ks 3.76 0.20 | 85.83 | 10.32

Este resultado se encuentra respaldado por las investigaciones de Merits et al.
(2002), quienes mediante experimentos de pulso y caza en PVA, determinaron
que los precursores P3-6K1, CI-6K2 y las regiones internas de Nla fueron
procesados lentamente por la proteasa; CI-6K2 fue detectado incluso después de
2 horas en la fase del caza. Estos dos eventos de procesamiento fueron
evidenciados en las simulaciones moleculares, pues la region P3/6K1 también
obtuvo una frecuencia en la region de corte del 0% que puede ser atribuida por la
presencia de valina en la posicion P-3 en lugar de tirosina. Este lugar es reportado
en la literatura por presentar una elevada conservacion entre diversos
aislamientos de TEV, por lo que la sustitucién por un aminoacido no polar afecta
su capacidad de procesamiento (Dougherty et al., 1988).

Es importante aclarar que los valores del 0% no indican que la hidrélisis peptidica
no se lleve a cabo en estos sitios, sino que sus respectivas frecuencias de corte
presentaron un valor inferior al margen de deteccién del modelo: 1/232= 0.0043 y
no pudieron ser detectadas. Lo anterior sugiere que estas regiones requieren una
ventana mayor del tiempo de simulacion para obtener una estimaciébn mas precisa

de su probabilidad de corte.

Finalmente, el modelo también predice que el sitio P1/HC-Pro, cuyo

procesamiento es llevado a cabo por la proteasa P1, podria ser procesado por
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Nla-Pro al encontrarse que este péptido-sustrato permanece 22.84% de las veces
en la configuracion A durante 200 ps de simulacion. La validez de esta prediccion
puede ser verificada experimentalmente; sin embargo, este resultado carece de
sentido biolégico puesto que se espera que el sitio P1/HC-Pro sea procesado
autocataliticamente en la fase temprana de la sintesis de la poliproteina, cuando

aun no esta disponible Nla-Pro (lvanov et al., 2014).

4.1.7.1. Anédlisis de mutaciones en el sitio de corte NIb/CP

Dougherty y colaboradores realizaron un estudio mutacional sobre la tolerancia
gue tiene la proteasa frente a diversos aminoacidos en el sitio de corte. Entre los
resultados de su trabajo se encuentra el reporte del motivo E-X-X-Y-X-Q/(SG)
como blanco de corte de Nla-Pro en TEV que permitié concluir que el cambio de
aminoéacidos en estas posiciones afecta la efectividad de la enzima. Con el fin de
darle soporte experimental al modelo, se realizaron simulaciones con mutantes en
la posiciones P-3 del sitio de corte NIb/CP donde se sustituye tirosina por valina o
glicina. Segun Dougherty et al. (1988), la enzima con valina en la posicion P-3
presentd una tasa de corte mucho menor a la proteasa natural de TEV, mientras
gue la segunda (glicina en lugar de tirosina) aboli6 por completo su capacidad
proteolitica. Los resultados de la simulacion se muestran en la Figura 48. En la
sustitucion por valina se observé una frecuencia en la regién de corte del 69.83%,
lo que significa que hubo una reduccion del 24.14% respecto al sitio original. En su
estudio, Dougherty et al., dejan claro que el precursor NIb/CP puede ser
procesado en un punto subdptimo cuando se preserva la naturaleza hidrofébica de
las posiciones P.s, P-4 y P2. No obstante, al ser reemplazada la posicion P-3
siempre se observa una disminucion en la funcion del sustrato. El resultado de la
simulacion es acorde con esta conclusion puesto que el péptido-sustrato presenta
dos estados diferentes, pero solo el de la zona limitada por la frontera de decision
es mas factible de ser hidrolizado. La configuracién minoritaria (30.17%), sucedida
a partir de los 380 ps, hace que esta secuencia no esté en un escenario
Optimamente procesable, pues la distancia S;-C promedio pasa de 3.8 A a 4.46 A

y el angulo diedro promedio es de -165°, en contraste con una media inicial de
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76.61°, en los primeros 300 ps de la simulacion; por lo tanto, la enzima y el
sustrato adoptan una conformacion similar a la configuracion B. Los resultados
para la sustitucién por glicina también fueron acordes con el trabajo experimental
de Dougherty et al. Para esta simulacion se obtuvo una frecuencia de 0% en la
region de corte, con una distancia promedio azufre-carbono de 4.57 A y un valor
de angulo diedro promedio de -2.34°. La sustituciéon de un aminoacido polar neutro
por residuos de naturaleza hidrofobica en P-3 tiene una influencia directa en la
interaccion proteasa-sustrato, al término que es posible abolir la capacidad de

hidrolizar el enlace peptidico.
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Figura 48. Simulacién de las mutaciones en el sitio de corte NIb/CP. La simulacion
para la sustitucion por valina en la posicion P.; (izquierda) muestra un punto subéptimo de
procesamiento proteolitico al evidenciarse dos escenarios que pueden ser adoptados por
el sustrato en presencia del sitio activo de la proteasa. En la mutacion por glicina
(derecha) no se observg, durante los 460 ps de la simulacién, ninguna configuracion
apropiada para ser procesada por la proteasa.

La Figura 49 muestra un paralelo entre los resultados de las mutaciones
simuladas y los experimentos reales del trabajo de Dougherty y colaboradores.
Con el propdésito de simular un gel de electroforesis que representa la tasa de
desaparicion del precursor NIb-CP, a lo largo de una escala relativa de tiempo, se
utilizé el modelo de maduracion descrito empleando las constantes cinéticas
reportadas en la Tabla 4. Como puede verse, el modelo presentado da una buena

descripcion cualitativa de la eficiencia de corte y permite hacer predicciones que
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pueden ser verificadas experimentalmente mediante técnicas convencionales de

biologia molecular.
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Figura 49. Tiempo del procesamiento de la poliproteina NIb-CP. En el panel izquierdo se
ilustra la simulacién de un gel de electroforesis segln las constantes cinéticas halladas en
el modelo de maduracion propuesto. El segmento A representa la protedlisis del péptido
llevada a cabo por una Nla-Pro de TEV sin mutaciones en la secuencia de corte. El
segmento B corresponde a la simulacion de la enzima con la sustitucion de tirosina por
valina en la posicioén P.;. En este caso el procesamiento ocurre a una tasa mucho menor
gue en el escenario anterior. El segmento C presenta la mutacion con glicina que anula
completamente la capacidad catalitica de la enzima pues no logra generarse CP. Los
resultados son comparados con un gel de electroforesis real realizado en el trabajo de
Dougherty et al. (panel derecho). Las unidades de tiempo del gel simulado (izquierda) son
relativas a una escala arbitraria y no corresponden a las presentadas en gel de la
derecha.

4.1.8. Modelo de maduracién cinética en el sistema PVY

El modelo de maduracion enzimatica fue también evaluado en dos genomas de
PVY identificados en el municipio de La Unién (Antioquia) que fueron obtenidos a
partir de NGS. La metodologia y los resultados de la investigacion se presentan en
formato de articulo en el capitulo 4.3 de este trabajo.

Los aislamientos de los genomas se agruparon en dos clados diferentes dentro del
grupo PVYNNTN E| primero de ellos corresponde al genoma de PVY procedente
de tejido foliar (f_PVY), el cual se reporté asociado al grupo de cepas
recombinantes PVYN™ y que ademas presenté gran similitud con el genoma de
PVY secuenciado en el municipio de Yarumal (reportado en el capitulo 4.2 de este
trabajo), sugiriendo un origen comun entre ellos. Por otro lado, el segundo
aislamiento de PVY se reportd infectando tubérculo-semilla (t_PVY) con una

afinidad filogenética por las cepas del grupo necrosante de venas en tabaco,
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PVYN. Los sintomas causados por los virus de este grupo no se consideran
severos en papa, a diferencia del aislamiento recombinante PVYNTN, fuertemente
asociado con la aparicion de anillos necréticos en tubérculos de papa; enfermedad
conocida como PTNRD (Potato Tuber Necrotic Ringspot Disease).

Los resultados de la simulaciébn molecular en el sistema PVY fueron discriminados
por la frontera de decision descrita para TEV (Figura 38). Todos los sitios de corte
de ambos genomas presentaron una conservacion en la secuencia, excepto por
las regiones P1/HC-Pro, CI/6K2 y 6K2/VPg. Sin embargo, las diferencias en la
secuencia para estos dos Ultimos sitios no comprometieron posiciones en el
motivo de reconocimiento de la proteasa, pues se encuentran ubicadas en la
posicion P2 (Figura 50). En la region P1/HC-Pro las diferencias entre aminoacidos
se ubican en la posicion P-7 (antes del sitio de corte); y en P+1, P+2 y P+3, después
del corte. Estas mutaciones no se consideran significativas en el planteamiento del
modelo, pues hacen parte del sitio autocatalitico independiente del mecanismo de

maduracion de Nla-Pro.

P1/HC-Pro 6K1/Cl VPg/Nla-Pro
Pe P3 P, Pe P53 Py Pe P3 P,

f PVY MDSMVQFGVM | fPVY DHEVRHQSLD | f PVY KQEVEHEAKS
t_PVY L+----+-SAE tPVY oo ia o EPVY e e e
HC-Pro/P3 CI/6K2 Nia-Pro/Nib

f_PVY IKHYRVGG I P | fPVY LQFVHHQAAT | f PVY HDVVVEQAKH
EPVY ..o EPVY e T | tPVY  ceeeee e
P3/6K1 6K2/VPg Nib/CP

f_PVY EYDVRHQRST |fPVY VETVSHQGKN | f pyy TYEVHHQGND
t_PVY .......... t_PVY ........ R - t:PVY ..........

Figura 50. Anédlisis de secuencias para los sitios de corte de f_PVY y t PVY. Ambos
genomas de PVY reportaron secuencias conservadas para la mayoria de los sitios de
corte. Las Unicas excepciones se encontraron en las posiciones P., de las regiones
Cl/6K2 y 6K2/VPg. Adicionalmente, el sitio autocatalitico P1-HC/Pro presentd diferencias
en los residuos en P.7,P+1, P2, Pas.

El sitio de corte P1/HC-Pro simulado para f PVY obtuvo una distancia S»,-C

promedio de 5.42 A + 1.01 A, dos unidades alejada de la distancia 6ptima de la
configuracion A. El valor del angulo diedro promedio fue de 83.05° + 20.59°. Como

se observa en la Figura 51-A, durante los primeros 100 ps de la simulacion, la
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conformacion del sustrato y la proteasa estuvo relacionada con la configuracién A,
por lo que algunos puntos cayeron dentro de la region de corte, aportando una
frecuencia del 15.95%. Similarmente en t_PVY se report6 un angulo diedro
promedio de 84.47° + 22.82° y una distancia promedio entre el azufre y el carbono
carbonilico de 3.95 A + 0.24 A; valores muy relacionados con la configuracion A
por lo que la frecuencia de corte fue del 81.03% (Figura 51-B). Si bien el modelo
indica que este sitio puede ser procesado con inclusive altas constantes cinéticas
relativas, no es viable biologicamente por ser regiones probablemente procesadas
antes de generarse Nla-Pro (lvanov et al., 2014).

) 6K1 6K2
4 P1[HC-Pro] P3 [ cI [NMPdNIa-Pro] NIb | CP |~
= = 6.0
1501 = 150 .
: g 8 5.0
A c . e & J
100+ N £ 100 ’%;: £ 4.0
> -7 a - SRR L 3 1.
> 501 3.0 ————————— 5 50 ' 3.0 ———————
5 0 100 200 300 400 500 5 0 100 200 300 400 500
£ Tiempo (ps) 29 Tiempo (ps)
o o
> 150 E . 150
g!-SO- @ A A g\-SO @
T o 50 5 << o 50
-1001 S (EEEETTEEEEPPREPPEES B -100 £
D50 e  -50 -
[a) =] J
'150' . . ; . . . _150 . ; . . . X '150 . . . . i i . _150_ r . . . . .
3.0 5.0 7.0 0 100 200 300 400 500 3.0 4.0 5.0 6.0 0 100 200 300 400 500
Distancia (A) Tiempo (ps) Distancia (A) Tiempo (ps)

Figura 51. Sitio de corte P1/HC-Pro del sistema PVY. A) La frecuencia de corte para el
primer sitio autocatalitico en f_PVY fue del 15.95%. B) En t PVY la frecuencia de corte
fue del 81.03%. Al igual que en TEV, las simulaciones moleculares indican una
probabilidad de corte para este sitio. Sin embargo, esto puede ser refutado
experimentalmente pues se sabe que P1 cataliza la separacion de la poliproteina en su
extremo C-terminal.

El sitio HC-Pro/P3 presento resultados contradictorios entre ambos aislamientos.
En f_PVY se obtuvo una distancia promedio So-C de 4.59 A + 0.36 A, lo cual
corresponde a valores observados entre las configuraciones B y C; sin embargo,
durante los primeros 100 ps de la simulacion, esta distancia fluctué entre la
configuracion A. El angulo diedro promedio fue de -16.27° + 11.14°, por lo que en
general la molécula tuvo un comportamiento mas cercano a la configuracion B.
Como se observa en la Figura 52-A, la frecuencia en la regién de corte fue del 0%.
Contrario a este resultado, en t PVY se obtuvo una distancia S>-C de 3.82 A +
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0.25 A y un angulo diedro promedio de 93.64° + 12.40°, valores correspondientes
a la configuracion A, y una frecuencia de corte del 66.38%. Lo anterior difiere
notoriamente de los respectivos escenarios en los sistemas TEV y f PVY,
inclusive cuando este ultimo presenta la misma secuencia del péptido-sustrato
simulado (Figura 52-B). Si bien el modelo permite clasificar este sitio en t PVY
como apto para realizar el corte, no tiene sentido en la biologia del virus puesto
gue HC-Pro corta su propio extremo C-terminal para separarse de la poliproteina
(Vvalli et al., 2014).
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Figura 52. Sitio de corte HC-Pro/P3 del sistema PVY. A) La frecuencia de corte para el
segundo sitio autocatalitico en f_PVY fue del 0%, a diferencia del B) 66.38% obtenido
para la misma secuencia del sustrato en t PVY. Este sitio es independiente de la
actividad proteolitica de Nla-Pro.

Como se puede observar en la Figura 53-A, el comportamiento de la molécula en
las simulaciones del sitio P3/6K1 de f PVY estuvo mas asociado a la
configuracion B, con fluctuaciones hacia la configuracion C ocurridas en la
distancia S»-C durante los primeros 100 ps. El valor promedio de la distancia fue
del 3.88 A + 0.62 A; mientras que para el angulo diedro se obtuvo un promedio de
-7.24° £ 11.72°, también relacionado con la configuracién B y sin la ocurrencia de
saltos durante los 460 ps totales. Estos valores en conjunto aportaron una
frecuencia de corte del 0%. En cuanto a t PVY, el sitio de corte P3/6K1 presento
unvalorpr omedi o de -€ides3t98A<0.58 A wangulo diedro de -8.78°

+ 12.12°. Durante aproximadamente 240 ps del final de la simulacion, el complejo
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adopté una conformacion cercana a la configuracion A, exclusivamente en
términos de la distancia carbono carbonilico y azufre. El resto del tiempo presento
saltos entre las configuraciones B y C y por tanto su frecuencia en la region de
corte fue también del 0% (Figura 53-B). Al igual que lo ocurrido en el sistema de
TEV, las simulaciones sugieren que este sitio de corte presenta una tasa de
procesamiento lenta y fuera del margen deteccion del modelo planteado, por lo

gue se requeriria un tiempo de simulacién mayor para determinar este parametro.

Figura 53. Sitio de corte P3/6K1 del sistema PVY. Tanto para ambos genomas
procedentes de A) tejido foliar y B) tubérculo se obtuvieron frecuencias del 0% en la
region de corte. Los resultados difieren de la simulacion realizada en el correspondiente
sitio de TEV.

El sitio 6K1/Cl de f_PVY obtuvo una distancia So-C promedio de 3.78 A + 0.43 A,
relacionada con la configuracion A, y un angulo diedro promedio de -10.88° *
30.70°, propio de la configuracion B (Figura 54-A). La frecuencia de corte fue del
4.31%. En contraste, en t_PVY la frecuencia obtenida fue del 33.62% con valores
de 3.80 A + 0.22 Ay 114.59° + 14.22°, para la distancia azufre-carbono carbonilico
y angulo diedro, respectivamente. Como se ilustra en la Figura 54-B, la orientacion
del angulo diedro estuvo favorecida hacia la configuracion A, mientras que la

distancia entre los atomos oscilé entre las configuraciones Ay B.
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