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Introduccion: La Sierra Nevada de Santa Marta
(SNSM) es un ecosistema cercano a zona rural y sel-
vatica que favorece nuevas interacciones ecoldgicas
entre especies silvestres (vertebrados e invertebrados)
y el humano. Los virus de la familia Tymoviridae in-
fectan principalmente en plantas, con algunos hallaz-
gos en mosquitos.

Objetivo: Caracterizar a nivel genotipico/fenotipico
un nuevo virus de la familia Tymoviridae aislado a
partir de mosquitos del género Culex.

Metodologia: Se realizaron capturas en zona rural
de la SNSM. Los mosquitos recolectados fueron ho-
mogenizados y usados para la inoculacién de célu-
las C6/36 y VERO o directamente para la extraccion
de RNA viral, posterior secuenciacién NGS, ensam-
blaje de Novo, analisis metagendmico y andlisis filo-
genético. Se diseié una RT-PCR para cuantificaciéon
de genomas y se realizaron curvas de crecimientoy
andlisis morfoldgico de particulas virales mediante
microscopia electrénica de transmision y disefio de
primers para secuenciaciéon gendmica.
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Resultados: El aislamiento viral desde un pool de
mosquitos Culex sp., permitié la obtencidén del geno-
ma completo de un virus similar pero distantemente
relacionado a miembros de la familia Tymoviridae.
Se observd efecto citopatico en células C6/36 con
crecimiento a titulos altos, sin embargo, la inocula-
cién en células de vertebrado (Hela, HEK293, A549
y U937) no permitié la propagacion del virus. Se
observaron particulas virales mediante microscopia
electronica en células C6/36. Se evidencia la cur-
va de crecimiento a distintas horas post infeccidon.
Conclusiones: Se describe la caracterizaciéon de un
nuevo ITymoviridae-liRe virus, los andlisis genéticos
y fenotipicos sugieren que este virus es especifico
de insectos. Ensayos de evolucién experimental en
células de vertebrado permitirdn establecer su po-
tencial de emergencia en vertebrados.
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