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Introduccién
Rice stripe necrosis virus (RSNV) fue reportado en Identidad de nucleétidos entre las secuencias de Rice stripe necrosis virus
Argentina en 2018 y es el agente causal del de Argentinay la de Colombia (acceso GenBank EU099844, EU099845)
entorchamiento del arroz. Es un Benyvirus transmitido
por el protista Polymyxa graminis a partir de suelo Rl | A2 | ey C RUD | TEED | UGE2 | T6ES | CRE
infectado. La enfermedad denominada “entorchamiento Corrientes 94,7 96,6 947 964 966 965 958 983 97,6
del arroz” debido al sintoma caracteristico de
enrulamiento o “zig-zag” de la lamina foliar. El objetivo SantaFe 94,7 966 947 964 962 965 963 983 972
de este trabajo fue secuenciar el genoma de diferentes acceso GenBank: Corrientes (MW 147222, MW147223), Santa Fe (MW147224, MW147225)
aislamientos de RSNV para estudios de variabilidad.

Resultados

hiASrIgles"y Metodos Se pudo amplificar y secuenciar por método de Sanger los 3 fragmentos del

Se utilizaron dos estrategias: 1) amplificacion con cebadores RNA1 y 4 fragmentos del RNA2, totalizando 6615 nt y 4849 nt para el RNA1 y
especificos y secuenciacion por método Sanger, y 2) RNA2, respectivamente. Para la muestra secuenciada por método lllumina, se
secuenciacion masiva por VANA-NGS (Virion-Associated obtuvo el genoma completo de las dos secuencias de RNA. Cuando se compard
Nucleic Acids - Next-Generation Sequencing). Dos muestras con la secuencia de Colombia, presentaron 94,7% de identidad de nt para el
positivas para RSNV provenientes de Beron de Astrada RNAL, y 96,6% para el RNA2. El gen méas conservado fue el TGB3 con 98.3%
(Corrientes) y de San Javier (Santa Fe) fueron de identidad y el més variable fue el gen de la replicasa con 94,7% de identidad.
secuenciadas. Para la amplificacion por RT-PCR se Ademas, se encontrd que los aislamientos argentinos tenian el gen de la TGB1
utilizaron 3 pares de cebadores para el RNA1 y 4 pares de 243nt mas largo que el colombiano. Estas son las primeras secuencias
cebadores para el RNA2. Una segunda muestra fue gendémicas completas de RSNV de Argentina y posibilitaran el estudio de la
sometida a la purificacion de particulas por el método VANA variabilidad viral.

seguida de secuenciacion en lllumina (HiSeq 1500).
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