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Resumen

Introducción: El cultivo de tomate es uno de los renglones agrícolas de mayor importancia para el mer-
cado internacional hortofrutícola. En Colombia, este cultivo es afectado por un gran número de fitopató-
genos, entre los que se destacan los virus, de los cuales se han reportado al menos 20 especies diferentes. 

Métodos: En este trabajo se utilizó la metodología molecular de secuenciación de nueva generación 
(NGS) para evaluar el viroma del tomate, a partir de tejido foliar de las variedades chonto y cherry de 
diferentes departamentos. Para esto se realizó extracción de RNA total de un bulk de muestras de cada 
variedad y se procedió a la síntesis de librerías con el kit TruSeq stranded total RNA / Ribo-Zero. La se-
cuenciación se realizó para reads pareados de 100 pb en la plataforma Illumina NovaSeqX. Los análisis 
bioinformáticos se realizaron utilizando diferentes herramientas, incluyendo Blast local, PVDP, Virfind y 
Viroscope. 

Resultados: Se detectaron en la muestra de la variedad chonto la presencia putativa de al menos 10 
virus de RNA de los géneros Crinivirus, Tombusvirus, Tobamovirus, Alphanecrovirus, Torradovirus, Amal-
gavirus, Carlavirus y de cuatro virus de DNA de los géneros Begomovirus y Badnavirus. Los genomas 
virales con mejores niveles de cobertura correspondieron a PYVV (Crinivirus), TBSV (Tombusvirus) y a un 
alphanecrovirus no identificado a nivel de especie. Para el caso de tomate cherry, se identificaron cinco 
virus putativos de RNA de los géneros Tobamovirus, Polerovirus y Tombusvirus, además de dos begomovi-
rus, destacándose por su abundancia ToBRFV (Tobamovirus) y PeVYVs (Polerovirus). 

Conclusiones: Con los ensamblajes de las secuencias obtenidas se obtendrán primers específicos para 
la validación por RT-PCR convencional y/o en tiempo real de la ocurrencia de los virus de RNA y por RCA/
PCR de los virus de DNA. Se espera que este trabajo permita actualizar el conocimiento que actualmente se 
tiene del viroma de tomate en Colombia. 

Palabras clave: virus de plantas, secuenciación de nueva generación, fitopatología, bioinformática, 
Solanum lycopersicum.


