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Alejandra Pérez, Juliana Sanchez-VYali,
Sarita Quintero, Mdnica Higuita, Pablo Gutiérrez

Introduccion: Los potyvirus constituyen el grupo mas amplio y econémicamente relevante de
virus de ARN de plantas, con impacto en una gran diversidad de cultivos a nivel mundial. Un de-
terminante clave en su ciclo de infeccién es la interaccién entre la proteina viral ligada al genoma
(VPg) y factores de iniciacién de la traduccién como eIF4E, elF(iso)4E y nCBP. Estas interacciones son
fundamentales para la replicacién viral y también representan un punto critico en el desarrollo de
resistencia genética en plantas. Cambios minimos en VPg o en elF4E/elF(iso)4E pueden interrumpir
esta interaccién y generar resistencia en la planta. Sin embargo, sustituciones de aminoacidos en
VPg capaces de restaurar la interaccién con elF4E mutado permiten a los potyvirus superar esta re-

sistencia, favoreciendo su adaptacién y la eventual evasién de las defensas de la planta.

Métodos: Este trabajo propone la estandarizacién de un modelo bioinformatico para predecir y
analizar la compatibilidad estructural entre VPg y homdlogos de eIF4E en plantas. Incluyendo una
fase de validacién comparativa utilizando diferentes programas de modelacién molecular y docking,

para evaluar la calidad y precisién de las estructuras generadas.

Resultados: Se realizé un andlisis exhaustivo de las secuencias proteicas para garantizar su co-
rrecta anotacién, alineamiento y representacion estructural, asegurando que el modelo predicho
sea el mds preciso posible. Los modelos resultantes se empleardn para predecir afinidades de unién
y configuraciones espaciales de complejos VPg-factor del hospedero, evaluando cémo mutaciones
especificas pueden alterar estas interacciones y proporcionando informacién sobre la probabilidad

de eventos de salto de hospedero en potyvirus.

Conclusiones: El objetivo final es disponer de una herramienta validada y reproducible que ofrezca
predicciones altamente precisas sobre las interacciones VPg-eIF4E en potyvirus, sirviendo como
base para estudios enfocados en su especificidad y adaptabilidad, asi como en el disefio de estrate-

gias de resistencia para cultivos susceptibles a este grupo viral.
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