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RESUMEN

La enfermedad conocida como peciolo rayado en Costa Rica afecta la produccion de papaya
(Carica papaya L.), su agente causal no se habia identificado molecularmente. EI objetivo de este
estudio fue verificar la presencia de Rhabdovirus en plantas de papaya y en microchicharritas por
medio de caracterizacion morfoldgica y molecular. Se realizo el seguimiento por diez meses en campo
documentando sintomas caracteristicos de la enfermedad: peciolo rayado de color purpura-rojizo y
con curvatura, frutos verticales, menor densidad de follaje apical, y maduracion retardada. El vector
reportado en Costa Rica para peciolo rayado era Empoasca papayae; sin embargo, no se logro
determinar su presencia en los muestreos realizados en el lote en estudio, y no se encontr6 informacion
en la literatura consultada que reporte su presencia en la provincia de Limon. El andlisis taxonomico
de este estudio determiné la presencia de la microchicharrita Matsumurasca judokuatare en el lote
muestreado. Por medio de la Transcripcion Reversa acoplada a Reaccidon en Cadena de la Polimerasa,
se amplificd un producto de 900 pb en cinco de las nueve plantas sintomaticas con lo que se logré
detectar un nucleorhabdovirus basado en un fragmento parcial del gen de la nucleoproteina, mostrando
similitud con un papaya nucleorhabdovirus reportado en México. En M. judokuatare no se detect6 el
rhabdovirus. Se logré correlacionar la identificacion morfologica y molecular de la nueva especie
reportada en el pais M. judokuatare, en la cual se presentan las primeras secuencias moleculares para
dicha especie.

Palabras clave: Rhabdovirus, Matsumurasca, Empoasca, peciolo rayado, microchicharritas.
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ABSTRACT

The disease known as “peciolo rayado” in Costa Rica affects papaya (Carica papaya L.)
production; its causal agent had not been molecularly identified. The objective of this study was to
verify the presence of Rhabdovirus in papaya plants and microleathoppers through morphological and
molecular characterization. A ten-month field monitoring was conducted documenting characteristic
disease symptoms: streaked petiole and purple-reddish coloration with curvature, vertical fruits,
reduced apical foliage density, and delayed ripening. The vector previously reported in Costa Rica for
striped petiole was Empoasca papayae; however, its presence could not be determined in the
samplings conducted in the study plot, and no information was found in the consulted literature
reporting its presence in the province of Limoén. Taxonomic analysis in this study identified the
microleathopper Matsumurasca judokuatare in the sampled plot. Using Reverse Transcription-
Polymerase Chain Reaction, a 900 bp product was amplified in five of the nine symptomatic plants,
which allowed the detection of a nucleorhabdovirus based on a partial fragment of the nucleoprotein
gene, showing similarity to a papaya nucleorhabdovirus reported in Mexico. The rhabdovirus was not
detected in M. judokuatare. The correlation between morphological and molecular identification was
achieved for M. judokuatare, a newly reported species in the country, for which the first molecular
sequences are presented.

Keywords: Rhabdovirus, Matsumurasca, Empoasca, peciolo rayado, microleathoppers.
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1. INTRODUCCION

La papaya (Carica papaya L.) pertenece a Caricaceae y es la especie mas conocida del género
Carica (De la Cruz et al. 2003). Segun Valencia et al. (2017), en la actualidad, la papaya esté presente
en todos los paises tropicales y subtropicales del mundo, considerandose una especie de importancia
economica debido a que es la tercera fruta mas consumida en el mundo; India, Brasil, Indonesia y
México son los principales productores de dicho producto.

En Costa Rica, el cultivo de papaya se destina para satisfacer el mercado nacional. Sin
embargo, debido a la creciente demanda internacional se han implementado programas de siembra
constante para garantizar una oferta continua para la exportacion (Promotora de Comercio Exterior
de Costa Rica [PROCOMER], 2025). En el pais, se cultiva principalmente el hibrido ‘Pococi’ ya que
se caracteriza por ser homogéneo, de alto rendimiento y por ser una fruta de buen sabor (Barrantes et
al. 2019).

Segun Bogantes et al. (2011), la papaya es susceptible a gran cantidad de plagas y
enfermedades que se desarrollan de forma rdpida. La deteccion temprana ayuda a mantener un
adecuado manejo del cultivo, disminuir las pérdidas y la dependencia a agroquimicos con el fin de
ofrecer un producto de calidad al mercado nacional e internacional.

Las microchicharritas del género Empoasca 'y Matsumurasca son plagas que afectan el cultivo
de papaya (Arrieta-Arrieta et al. 2025; Bogantes 2011). Estos transmiten enfermedades como el
Papaya Bunchy Top (PBT) y se sospecha que también la necrosis apical de la papaya, una enfermedad
asociada a un nucleorhabdovirus que se ha reportado en varios paises de la region del Caribe, sin
embargo, aun se desconoce si es una especie o un complejo (conjunto de especies del mismo género)
asociados a la transmision de dicha enfermedad (Becerra et al. 1999; Moreira, L, comunicacioén
personal, 2023).

En la zona del Caribe costarricense, se ha informado de infecciones por un nucleorhabdovirus
en papaya, el cual puede estar relacionado con el virus de la necrosis apical de la papaya (VNAP) que
fue reportado por primera vez en Venezuela por Lastra y Quintero, (1981). La infeccion inicial de
VNAP es el amarillamiento de las hojas maduras, marchitamiento de las hojas jovenes, necrosis y
muerte de la parte apical de la planta. También, se han reportado rhabdovirus similares en México,
Cubay EE. UU. (Florida). En este ultimo, las plantas presentaron sintomas como flexion de la seccion
superior de la corona con abultamiento, y posteriormente, la necrosis y la muerte de la planta (Becerra

et al. 1999; Medina et al. 2019; Lastra y Quintero, 1981; Teixeira et al. 2007).



En el caso de Costa Rica, se ha informado que existe una sintomatologia similar a la
mencionada anteriormente. La enfermedad es conocida localmente como peciolo rayado dado a que
éste es uno de los principales sintomas que se observa en algunas variedades. Los sintomas inician
cuando los peciolos se doblan, presentan estrias o rayas oscuras, los entrenudos se acortan y las plantas
disminuyen produccion debido a disminucion o cese de floracion y cuaje de frutos. Otros sintomas
que presentan las plantas es el marchitamiento del cogollo el cual puede abrirse y perder tamafio. Sin
embargo, se desconoce si corresponde a la misma enfermedad descrita en otros paises conocida como
necrosis apical de la papaya (Leon, 2022; Moreira, L, Comunicacién personal, 2023). Esta incognita
se puede dilucidar por medio de la secuenciacioén nucleotidica del virus involucrado en cada caso.

En Costa Rica, asociadas al cultivo de papaya, se han reportado las microchicharritas M.
laceiba (anteriormente E. laceiba; Ross & Cunningham, 1960) y M. canavalia (De Long, 1932), M.
dilitara (De Long, 1932 y Davidson,1935) y M. (Solanasca) judokuatare, una nueva especie descrita
por Arrieta-Arrieta et al., (2025). A nivel epidemiologico, se destaca la importancia de la especie M.
papayae (anteriormente E. papayae) como el vector principal para la rickettsia asociada a la
enfermedad del PBT y potencial vector de un rhabdovirus asociado en el pais a la enfermedad
conocida como peciolo rayado (Arrieta-Arrieta et al., 2025; Bogantes et al., 2010; Moreira, L,
Comunicacion personal, 2023). Sin embargo, también se ha reportado a M. stevensi como potencial
vector del PBT en Trinidad y Tobago (Davis et al., 1995).

Debido a la importancia anteriormente expuesta y en la busqueda por encontrar evidencias de
que Matsumurasca (anteriormente identificada como Empoasca) es un potencial transmisor de la
enfermedad del peciolo rayado, es que en el presente trabajo se realizaron pruebas para su
identificacion, tanto molecular como morfologica, asi como de los posibles vectores relacionados a la

transmision del rhabdovirus en el cultivo de papaya costarricense y del virus en si mismo.



2. OBJETIVOS

GENERAL

Verificar la presencia de Rhabdovirus en Empoasca spp. y papaya por medio de caracteristicas
morfologicas y pruebas moleculares en la zona Caribe de Costa Rica, para la determinacion de su

posible asociacion con la enfermedad del peciolo rayado.

ESPECIFICOS

e Identificar taxondmicamente las especies asociadas al complejo Empoasca spp. por medio de
caracteristicas morfoldgicas y las secuencias nucleotidicas parciales de la subunidad I del gen de

la citocromo C oxidasa (COI).

e Detectar por medio de técnicas moleculares en el complejo Empoasca spp. la presencia del

Rhabdovirus en fincas de papaya.

e Detectar la presencia de Rhabdovirus en plantas de papaya, mediante pruebas de laboratorio,

secuenciacion y analisis de datos.



3. MARCO TEORICO
3.1. Cultivo de Papaya

Carica papaya L. pertenece a la familia Caricaceae, es la unica especie de dicho género, se
ha postulado que esta especie es originaria de América Central, sin embargo, se encuentra distribuida
por diferentes regiones del tropico y subtropico americano (Bogantes et al. 2011). Esta especie se ha
descrito como una planta herbacea perenne que puede alcanzar los 9 m de altura, presenta un tronco
en el que se desarrollan sus hojas, flores y frutos; siendo tres afios su etapa de mayor produccion
después de esa edad aumenta la altura y dificulta la cosecha, ademas que el rendimiento disminuye
(Bogantes et al. 2011; Hewajulige & Dhekney, 2016).

La papaya es una especie trioica, en la etapa productiva desarrolla flores segiin su sexo:
masculina (estaminada), femenina (pistilada) y hermafrodita (elongadas). Las flores femeninas son
grandes y se mantienen pegadas al tallo; las masculinas son pequefias, abundantes y se desarrollan en
inflorescencias colgantes. Las flores hermafroditas son un intermedio entre las dos anteriores.
(Barrantes et al. 2019; Huang et al. 2020). Las plantas hermafroditas poseen un alto valor comercial
debido a que, la fruta presenta una forma alargada que favorece su comercializacion ya que, se necesita
de contenedores con menos volumen, poseen menor cavidad donde se encuentran las semillas, y son
frutas mas firmes lo que ayuda a tener menos dafios postcosecha (Barrantes et al., 2019; Huang et al.
2020).

Seglin Velasco (2020), los principales paises productores de papaya son India, Brasil, México
e Indonesia. La produccion mundial ronda los 15,5 millones de toneladas métricas (t.m), donde
México y Brasil son los mayores exportadores; y EE. UU. y los paises europeos son los principales
importadores del fruto. Para el 2022, en Costa Rica hubo una produccion de 62 022 t.m de las cuales
la mayor parte de la produccidon (76%) se comercializd a nivel local y el (24%) se destind para
exportacion, siendo Canada (88%) el principal mercado, seguido de EE. UU. (6%), Italia (3%) y
Colombia (1%) respectivamente (FAOSTAT, 2025; PROCOMER, 2025). La zona Atlantica
especialmente Gudcimo, Cariari, Rio Frio, y La Rita, son regiones importantes en la produccion del
cultivo en esa zona (PROCOMER, 2025).

Segun Bogantes et al. (2011), en Costa Rica, se siembran diferentes variedades tales como las
criollas Lucia y Parritefia, también Solo Sunset y Sunrise desarrolladas en Hawai, y variedades como
Maradol originaria de Cuba. Sin embargo, desde el 2004 el hibrido Pococi desarrollado en Costa Rica,
ha tenido mayor relevancia debido a que, es un producto homogéneo, de alto rendimiento, buen sabor,
su peso ronda entre 1 a 1,5 kg y es poco afectado por la esterilidad femenina. En los ultimos afios se
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ha registrado una disminucion del area productiva del cultivo a nivel nacional, lo que ha generado una
oferta poco constante y con una calidad variable para el mercado de exportacion, esta situacion se
debe a diversos factores, entre ellos las afectaciones climaticas, la falta de organizacion del sector

productivo y, principalmente, los problemas fitosanitarios (Montero, 2021).

3.2. Plagas y enfermedades

La presencia de plagas y enfermedades en papaya pueden causar pérdidas econémicas severas
en la produccion, comercializacion y exportaciones de la fruta fresca. Los problemas pueden ocurrir
en vivero, campo y postcosecha (Jiménez, 2002). Durante el ciclo del cultivo una planta puede ser
destruida por una o la combinacion de varias enfermedades, por ello, es importante que haya un
manejo integral de plagas y enfermedades (Ventura et al. 2006).

Huerta (2016), menciona que algunas de las enfermedades mas importantes a nivel mundial
que se afectan el cultivo son: mancha anular de la papaya (PRSV) que se considera una de las mas
destructivas en el cultivo, antracnosis (Colletotrichum gloeosporioides), la cual generalmente ataca
en épocas de floracion y maduracion de la papaya, tiro al blanco o PBT (Rickettsia sp.), pudricion de
la raiz y del fruto por Phytophthora, Cladosporium sp., y Fusarium sp. Por otra parte, sefialan que con
relacion a las plagas que afectan al cultivo se encuentran acaros (7Tetranychus urticae), afidos (Aphis
spp. Myzus persicae), mosca blanca (Trialeurodes variabilis), mosca de la papaya (Anastrepha
curvicauda), y hemipteros, principalmente los cicadélidos (Matsumurasca spp. y Empoasca spp.).

(Huerta, 2016; Arrieta-Arrieta, 2025).

3.3. Familia Cicadellidae

Segin Pinedo-Escatel & Moya-Raygoza, (2018), la familia Cicadellidae (Hemiptera:
Auchenorrhyncha: Cicadomorpha) posee una gran diversidad morfoldgica en la cual sus adultos
varian en tamafio desde 0.2 milimetros (mm) a 15 mm. Estos insectos presentan una diversa gama de
patrones de color las que van desde tonalidades intensas hasta colores uniformes, son mayormente
conocidos como chicharritas y se encuentran en todos los ecosistemas terrestres, exceptuando a zonas
extremadamente frias. En la actualidad, a nivel mundial, se han descrito alrededor de 22.000 especies
que se consideran de importancia agricola debido a que, muchos son vectores de patégenos virales y
bacterianos transmitiendo enfermedades siendo esto una amenaza en la productividad agricola en las
diversas regiones del mundo, lo que resalta la necesidad de estudios taxondémicos y epidemioldgicos

mas precisos sobre este grupo.



Los cicadélidos se caracterizan principalmente por rasgos morfoldgicos que suelen ser
distintivos entre los cuales se pueden destacar el pronoto que no alcanza la sutura escutelar, el escutelo
reducido, la sutura mesotoracica que separa el anepisterno del katepisterno y la ausencia de procesos
dorsales en el mesoepisterno, ademas de la presencia de brocosomas como sinapomorfia (Paradell &
Cavichioli, 2014). Su clasificacion varia segun los autores, en las que, suelen encontrarse desde 10 a
mas de 50 subfamilias, aunque se reconocen alrededor de 20 en la regiéon Neotropical. Entre ellas,
Deltocephalinae y Typhlocybinae las cuales se destacan por su distribucion mundial, la alta diversidad
y su capacidad de adaptacion, como también a que estan asociadas diversas plantas hospederas
(Paradell & Cavichioli, 2014).

La tribu mas diversa de Typhlocybinae es Empoascini, con mas de 1000 especies descritas,
distribuidas principalmente en regiones tropicales y subtropicales. En Empoascini se encuentra el
género Empoasca y de acuerdo con una clasificacion reciente realizada por Xu et al. (2021), se ha
segregado en dos agrupaciones: por un lado, Empoasca (sensu stricto) y por el otro Matsumurasca;
este ultimo dividido en tres subgéneros: Insulariasca, Matsumurasca, y Solanasca que se identifican
por medio de combinaciones unicas de caracteres apomorficos. Con este recién ordenamiento,
Empoasca tiene 53 especies validadas y en cambio Matsumurasca alberga 211 especies.

Segun el andlisis filogenético realizado por Xu et al. (2021), algunas especies en
Matsumurasca agruparon con otros grupos de especies de Empoasca, incluyendo tanto especies
nuevas como otras historicamente descritas basandose en caracteristicas morfologicas, como la
presencia de un angulo basolateral lameliforme en la placa subgenital masculina, siendo ésta una
caracteristica principal del subgénero, ademas de la segunda célula apical pedunculada del ala anterior,
la presencia de procesos pareados en la base del edeago, y ausencia de un grupo de setas basolaterales
en el pigofer.

Con esta circunscripcion de ambos géneros, muchas especies descritas en Empoasca de
Centroamérica, América del Sur y otras regiones del planeta, fueron reasignadas en Matsumurasca,
resultando en que algunas especies presentes en Costa Rica pertenezcan ahora a Matsumurasca y no
a Empoasca (Xu et al. 2021).

Empoasca 'y Matsumurasca se encuentran distribuidos alrededor del mundo con una
diversidad de plantas hospederas muy amplia y, por citar algunos ejemplos, encontramos las
siguientes: Musa spp, Phaseolus vulgaris, Apium graveolens, Cucumis sativus, y Carica papaya.

Dichos insectos poseen piezas bucales picadoras-chupadoras que perforan las células vegetales



succionando la savia de la epidermis de los tejidos, generando un debilitamiento general en la planta
(Arroyo et al. 2015; CABI, 2021; Jiménez, 2002; Xu et al. 2021).

Las especies Empoasca kraemeri, E. fabae y M. papayae pueden convivir simultdneamente en
el cultivo de frijol (Sanchez et al. 2016). Por ello, es posible que las diversas especies de Empoasca o
Matsumurasca también puedan estar relacionadas en los cultivos de papaya. No obstante, las especies
asociadas al cultivo de papaya en Costa Rica no estan totalmente reportadas solo se tiene registros de
M. papayae, M. judokuatare, y M. laceiba (Arrieta-Arrieta et al. 2025; Bogantes et al. 2010).

Empoasca y Matsumurasca se destacan como uno de los géneros mas estudiados a nivel
mundial, debido a su alto impacto agricola, amplia plasticidad ecoldgica y capacidad de colonizar
desde cultivos anuales, hasta frutales y ornamentales. Sin embargo, la identificacion precisa de
especies sigue siendo un reto por la similitud morfolédgica, lo que hace imprescindible el uso de
herramientas moleculares en estudios taxonémicos y de diagnostico (Xu et al. 2021).

La identificacion morfologica de las especies de este género es dificil, dado que presentan
caracteres morfologicos externos muy similares y detalles internos que requieren un arduo trabajo de
exploracion (Arroyo et al. 2015). También la cuantificacion de variabilidad por medio de la
morfologia presenta inconvenientes como la baja variabilidad e influencia ambiental (Gilarriortua et
al. 2015).

Segtn Cinco (2019), Empoasca puede crear una interaccion tripartita, la que consiste en que
la plaga se alimenta de un hospedante del patdogeno, ya sea en plantas del cultivo, o arvenses de
diferentes especies, una vez que se alimenta de éstas, el insecto se convierte en vector de los patdogenos
asociados a la enfermedad y la propaga al alimentarse del cultivo en interés. De dicha forma, se conoce
que infecta fitoplasmas a las plantas de papaya, por ejemplo, una rickettsia, causante del PBTy se le

ha asociado a un tipo de virus relacionado con la necrosis apical de la papaya (Jiménez, 2002).

3.4. Virus en plantas

Los fitopatogenos son grupos de microrganismos que causan enfermedades en las plantas y
pueden ocasionar pérdidas econdmicas en el sector agricola, después de los hongos, los virus son los
fitopatdgenos mas relevantes y se componen por particulas que contienen acido nucleico (ARN o
ADN) encapsulado en una capa proteica. Por lo general, los virus miden pocos nanoémetros e infectan
las plantas siendo una amenaza significativa para la agricultura y la seguridad alimentaria (Kanapiya
et al. 2024).

De acuerdo con Jiang & Zhou (2023), los virus son patdgenos microscopicos que se replican

dentro de las células de las plantas, donde utilizan diferentes estrategias para manipular su mecanismo
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molecular y favorecer su ciclo de vida, provocando sintomas como decoloracion foliar, retraso en el
crecimiento, marchitamiento, necrosis y deformaciones en estructuras de la planta. La interaccion
virus-hospedero implica la alteracion de procesos celulares esenciales, como la funcion del
cloroplasto, la regulacion hormonal y cambios en el ciclo celular. Ademas de su efecto sobre los
procesos celulares, los virus desencadenan respuestas defensivas en la planta que modifican las vias
metabolicas y la expresion génica, generando efectos desfavorables.

Los factores ambientales como la luz y la temperatura influyen en la severidad de los sintomas,
lo que afiade una mayor complejidad al manejo de los virus. Es importante comprender las
interacciones con sus hospederos y el ambiente para disefar estrategias eficaces de deteccion,
prevencion y control, asegurando asi la estabilidad de la produccion agricola y la proteccion de la
seguridad alimentaria global (Jiang & Zhou, 2023).

Los virus pueden transmitirse de forma natural por medio de dos mecanismos de transmision
vertical y horizontal, la transmision vertical es por medio de una planta enferma a su descendencia, se
transmite por medio de semillas, polen o 6vulos; en el caso de las semillas alrededor de un tercio de
los virus que afectan a las plantas se transmiten por esta via causando pérdidas en los cultivos (Jiang
& Zhou, 2023). Las semillas infectadas por virus causan problemas de desarrollo en las etapas
tempranas de las plantas, tal como malformaciones en plantulas, y deterioro de estructuras celulares
como los cloroplastos que desempefian un papel importante en la fotosintesis. No todos los virus se
infectan por el embrion de la semilla, también puede causar la contaminacidn por la cubierta de la
semilla infectando a la plantula en germinacion. La transmision de virus puede darse en zonas
geograficas en donde no se encuentran presentes por medio de la dispersion de las semillas (Escalante
et al. 2024).

También se puede presentar la transmision por polen, donde los virus asociados al polen
generalmente se encuentran en el exterior o interior de los granos de polen, y pueden estar presentes
en el meristemo floral en las primeras etapas de desarrollo de las plantulas. La invasion viral ocurre
en los granos de polen cuando una célula madre de una microspora infectada se divide, generando
espermatozoides y células vegetativas infectadas. Pueden adherirse al exterior de los granos de polen
cuando una antera infectada se descompone y forma el polen. Estos pueden transmitirse de forma
vertical, horizontal o por ambas vias (Fetters & Ashman, 2023).

Respecto a la transmision horizontal, ésta ocurre por medio de insectos, humanos,
mecanicamente por equipos agricolas o herramientas, o incluso por hongos y nematodos (Jiang &

Zhou, 2023). La transmision por medio de insectos vectores es uno de los mecanismos mas frecuentes;



los vectores mas comunes son afidos, moscas blancas, trips y chicharritas. Dependiendo del tiempo
en que el virus es retenido en el vector y como interactiia con sus tejidos, la transmision del virus se
clasifica como: no persistente, semipersistente y persistente (Di Mattia et al. 2023; Wendimu &
Gurmu, 2024).

De acuerdo con (Di Mattia et al. 2023; Wendimu & Gurmu, 2024), en la transmision no
persistente: el virus se adquiere y transmite en segundos o minutos, sin circular dentro del cuerpo del
insecto, por lo general se adhiere por el estilete. En la transmision semipersistente el virus se retiene
por horas o dias en el eséfago sin replicarse dentro del vector. En la transmision persistente el virus
atraviesa la pared intestinal, circula por la hemolinfa y alcanza las glandulas salivares, desde donde
puede transmitirse durante toda la vida del insecto. Por ultimo, la transmision puede dividirse en
circulativa y no circulativa que depende de si el virus se moviliza por el cuerpo del vector, y a su vez
la circulativa se subdivide en propagativa (con replicacion viral), y, no propagativa (sin replicacion).

Los virus propagados por cicadélidos, por lo general circulan dentro de las glandulas salivales,
donde adoptan un mecanismo similar a la exocitosis, lo que puede facilitar la transmision cuando el
insecto se alimenta de la planta. Sin embargo, los cicadélidos poseen una fase de transmision
persistente propagativa que varia de 2 a 14 dias. La epidemiologia de los virus en plantas puede ser
transmitida por vectores y depende directamente de su biologia, incluyendo el ambito de hospedadores

y las preferencias alimentarias (De Almeida et al. 2024; Garcia-Camara et al. 2019).

3.5. Virus que afectan a la papaya

Segun Nivetha et al. (2025), las enfermedades virales son un gran desafio en el cultivo de
papaya debido a que provocan reducciones en el rendimiento en el cultivo lo que afecta la produccion
comercial. Actualmente el virus mas relevante y extendido a nivel mundial que afecta la papaya es el
virus de la mancha anular de la papaya (PRSV), un potyvirus que causa sintomas como mosaico,
clorosis, deformacion foliar, manchas anulares y reduccion en la produccion. debido a que puede
inducir pérdidas de rendimiento entre el 50% al 100%. Otro es el virus del rizado de la hoja de papaya
(PaLCuV) representa otra amenaza importante. Se ha informado que las infecciones mixtas de PRSV
y PaLCuV causan la pérdida total de los cultivos.

En América Latina las tres enfermedades causadas por virus que afectan la produccion de
papaya son el PRSV, el virus del mosaico de la papaya (PapMV) y el virus meleira de la papaya
(PMeV) reportados en Brasil y México (Zarco, 2022). Respecto a Costa Rica un virus reportado en

papaya ha surgido de reportes de un rhabdovirus conocido como peciolo rayado (Ledn et al. 2022).



3.6. Rhabdoviridae

La familia Rhabdoviridae pertenece al Orden Monogenavirales, actualmente se conocen
alrededor de 30 géneros y 191 especies virales, las que infectan a diferentes organismos tales como
mamiferos, invertebrados, y plantas economicamente importantes en la produccion agricola. Los virus
de esta familia presentan envolturas membranosas tomadas de membranas de las células y poseen
genomas de ARN de cadena simple, lineales no segmentados con orientacion en sentido negativo
(Maurino, 2016; Walker et al. 2018).

De acuerdo con Wait (2021), existen varios géneros de la familia Rhabdoviridae que incluyen
especies virales que pueden infectar las plantas, los cuales son el Alpha-, Beta-,
Gammanucleorhabdovirus, Cytorhabdovirus, Dichorhavirus y Varicosavirus. En referencia a los
Nucleorhabdovirus 'y Cytorhabdovirus, éstos se multiplican y acumulan en “fabricas” virales
formadas en las membranas celulares y para su clasificacion se considera el sitio de multiplicacion
segin se produzca en las membranas del nucleo (Nucleorhabdovirus) o citoplasmaticas
(Cytorhabdovirus), ademas, son transmitidos por vectores como afidos, y chicharritas, mientras que
los Dichorhavirus son transmitidos por acaros del género Brevipalpus. Se pueden transmitir de forma
persistente propagativa. Este modo de transmision requiere que el virus infecte varios tipos de tejidos
del vector, lo que resulta en interacciones virus-vector intimas y altamente especificas.

Los rhabdovirus que infectan plantas se han encontrado en una amplia gama de hospederos,
incluyendo arroz, maiz, zanahoria, fresa entre otros. En plantaciones comerciales de papaya en
Venezuela, Florida (EE. UU) y México, se reportaron Nucleorhabdovirus, y asociados a los sintomas
de amarillamiento de las hojas, necrosis apical y muerte en las plantas (Medina et al. 2019).

De acuerdo con Gaafar et al. (2019), el género Nucleorhabdovirus cuenta con diez especies
determinadas, se transmiten por cicadélidos (Cicadellidae), fulgoromorfos (Delphacidae) y afidos
(Aphididae). Algunos pueden transmitirse durante la propagacion vegetativa o de forma mecénica y
se replican tanto en plantas como en insectos vectores. En las células vegetales, se replican en el
nucleo, el cual se agranda y desarrolla inclusiones nucleares granulares. Poseen genomas no
segmentados y, al igual que otros rhabdovirus, presentan regiones reguladoras altamente conservadas
que separan sus genes, asi como secuencias complementarias 3’ lider (1) y 5’ cola (t). La secuencia
complementaria 3'l y 5t tienen la capacidad potencial de formar una posible estructura en horquilla
que se sugiere participa en la replicacion del genoma.

Seglin Wait (2021), los rhabdovirus se transmiten de forma natural por una o pocas especies

relacionadas, con el biotipo del insecto y la raza del virus. La resistencia de la planta huésped a los
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rhabdovirus esta poco estudiada, por lo que, la identificaciéon y el manejo adecuado del vector son
fundamentales para evitar dafos en el cultivo. Actualmente con ayuda de tecnologias de secuenciacion
de alto rendimiento y las herramientas bioinformaticas, ha aumentado el niumero de rhabdovirus
descritos. No obstante, existen muchos que aun no se han reconocido por el comité internacional de

taxonomia viral.

3.7. Identificacion molecular

Los analisis de la biologia molecular permiten descifrar la informacion del material genético
de diferentes organismos con herramientas que se basan en el uso de marcadores moleculares los
cuales son segmentos de ADN con una ubicacion fisica identificable en el cromosoma, y que es
rastreable (Gijon et al. 2021). Las regiones especificas de ADN se desempefian como una etiqueta
para identificar especies, incluyendo insectos en cualquier estadio. La aplicacion de herramientas
moleculares surge con el establecimiento de protocolos para la extraccion de acidos nucleicos (ADN
y ARN), el desarrollo de la técnica de Reaccion de Cadena Polimerasa (PCR), la retro transcripcion,
la secuenciacion y el acceso a la informacion digital por medio de la bioinformatica, “softwares” y
bases de datos, nos permiten obtener datos confiables y resultados reproducibles (Gijon et al. 2021).

La técnica basada en la PCR facilita el analisis de secciones del genoma de los organismos
debido a su capacidad de amplificar el material genético. Esta amplificacion se realiza con la accion
de la enzima ADN polimerasa que cumple una funcion de sintetizar una cadena sencilla de ADN
complementaria a otra que sirve como modelo, reconstruyendo asi la doble cadena de ADN que
contiene la informacion genética de interés (Gamboa, 2019).

Se han desarrollado cebadores (“primers”) universales y especificos para detectar virus en
plantas e insectos. Para rhabdovirus de plantas, Lamprecht et al. (2009), desarrollaron los cebadores
Rhab F y Rhab R, los que se dirigen a una region conservada del gen N que codifica la nucleoproteina
y permiten amplificar un fragmento de aproximadamente 900 pb, en su estudio trabajaron con pastos
del género Cynodon spp. (pasto bermuda) infectados con rhabdovirus y los compararon con las
secuencias de otros rthabdovirus, como el virus del mosaico del maiz (VMM) y el de la clorosis de las
venas del taro (TaVCV). Siendo estos cebadores una herramienta para detectar e identificar
rhabdovirus molecularmente (Lamprecht et al. 2009).

Por otra parte. los cebadores universales LCO1490 y HCO2198 disefiados por Folmer et al.
(1994), se utilizan para estudios taxonomicos, filogenéticos y de identificacion de especies por medio

del gen citocromo C oxidasa subunidad I (COI O COX), estd regiéon COI es reconocida como
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marcador genético estandar para el codigo de barras de ADN en una amplia gama de organismos,
incluidos los insectos (Hebert et al. 2003).

Las secuencias nucleotidicas parciales del gen COI son aproximadamente de 648 pb, siendo
este el fragmento estdndar con una precision de 98% para distinguir entre las diferentes especies
animales. Una vez obtenido el codigo de barras de ADN, los datos de la secuencia se pueden analizar
por medio de comparacion entre secuencias de bases de datos, tales como GenBank y BOLD Systems
(Yang et al. 2018). La region parcial se selecciona por su nivel de variabilidad genética la que ayuda
a distinguir entre especies cercanas, pero permite conservar los alineamientos comparativos
(Watanabe et al. 2024).

La secuenciacion es uno de los métodos mas efectivos para determinar la diversidad de un
organismo, debido a que permite realizar una comparacion y andlisis entre la variacion de las
secuencias de diferentes taxones. Existen diversos métodos para realizar el analisis de secuencias, no
obstante, la utilizacion de cada uno posee diferente complejidad del género a estudiar (Paredes &

Yugsi, 2016).

4. METODOLOGIA
4.1. Ubicacion de area de estudio

La investigacion se realizé en el distrito de Jiménez, cantdon de Pococi, provincia de Limon, en
un lote de papaya variedad Pococi con manejo convencional perteneciente a la Asociacion de
Productores de Papaya (ASOPROPA), ubicada en las coordenadas 10°14'47.5"N 83°44'11.1"W. El
lote seleccionado se encontraba rodeado de otros lotes de papaya y caminos entre ellos.

La parcela se ubica en una zona de uso agricola la cual estd delimitada por cuatro caminos,
tres limitan con parcelas de papaya que pertenecen a diferentes miembros de ASOPROPA, cada
parcela presenta un manejo agronomico diferente y hay un camino principal que limitaba el area
boscosa. En la parcela habia 230 plantas, 23 por era, el productor realizaba aplicaciones periddicas
para el control de arvenses, insectos y fitopatogenos, asi como el uso intensivo de fibra de coco como

cobertura (Figura 1).

4.2. Evaluacion visual y muestreo en finca

Se realiz6 un seguimiento al lote con plantas de papaya de cuatro meses desde la siembra hasta
la etapa de floracion. Con la ayuda del Méster Antonio Bogantes (Instituto Nacional de Innovacion y
Transferencia en Tecnologia Agropecuaria [INTA], Estaciéon Experimental Diamantes, Pococi,

Limon), se seleccionaron plantas con sintomas de la enfermedad que los productores denominan
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peciolo rayado, especificamente, aberturas en la parte superior de la planta, peciolos largos y
ondulados con rayas, y frutas en posicion erguida. Las plantas identificadas como enfermas con base
en la sintomatologia (n=9) se marcaron con pintura en aerosol color anaranjado y bandas plasticas
color azul. La distribucion en el lote de las plantas seleccionadas se muestra en la Figura 1. Por otra
parte, dentro del mismo lote, se seleccionaron y marcaron la misma cantidad de plantas de aspecto
sano para comparar su desarrollo con el de las plantas sintomaticas marcadas en el mismo lote. Para
verificar la presencia de rhabdovirus, se recolectd material foliar joven. Para verificar la presencia de
rhabdovirus, el tejido se seccion6 en segmentos de 4 cm de largo y 1 cm de ancho, aproximadamente,
y se colocaron en tubos de microcentrifuga de 1.5 ml con un volumen de 600 pl de solucion RNAlater
(Invitrogen, Thermofisher). Para evitar la contaminacién entre muestras, se esterilizaron pinzas, y
tijeras, con papel toalla en alcohol al 70 % entre cada evento de recoleccion.

Las evaluaciones visuales en plantas seleccionadas se realizaron mensualmente desde
noviembre 2023 hasta agosto 2024 para la identificacion del avance de los sintomas en las diferentes
etapas fenologicas y se recolectd material cada tres meses para tener material de respaldo para futuras
evaluaciones en laboratorio. Cada sintoma de la enfermedad se califico como presente o ausente para
cada planta evaluada (aberturas en la parte superior, peciolos largos y ondulados con rayas, y frutas

en posicion erguida).

Figura 1
Croquis del lote seleccionado en ASOPROPA, Guacimo, Limon.
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Nota. Se muestra la distribucion por era de la parcela, donde las plantas sintomaéticas se representan
en color rojo y las plantas sin visualizacion de sintomas en color verde. El lote se encuentra rodeado
por un camino que conecta tres parcelas de papaya y limita, en su parte frontal, con un area boscosa.
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La recoleccion de microchicharritas se realizé en las plantas sintomaticas con un aspirador de
insectos y se colocaron en tubos para microcentrifuga de 1.5 ml con una solucion de 600 pL RNAlater.
Los muestreos de insectos se realizaron desde noviembre 2023 a agosto 2024. Toda muestra vegetal
y de insectos recolectada fue transportada al Laboratorio de Biologia Molecular de la Escuela de
Ciencias Agrarias de la UNA en una hielera con bolsas de hielo. En el laboratorio, se guardaron en un

congelador a -20°C, las primeras 24 horas, y posteriormente en un ultracongelador a -80°C.

4.3. Identificacion taxonomica morfologica y molecular de las microchicharritas.
4.3.1. Identificacion morfoldégica

Se identificaron los insectos macho con un estereoscopio a 40X, posteriormente se realizaron
montajes y se efectud un corte de la seccion abdominal. La terminalia se traté con una solucion de
hidroxido de potasio (KOH) al 10 % y calentamiento por aproximadamente 20 minutos (min) para
aclarar las estructuras. Posteriormente, se lavaron con agua destilada, y tifieron con fucsina acida
0.1%. Se utilizo alcohol en concentraciones de 70% y 90% para eliminar los residuos de KOH de las
muestras. Las muestras se observaron en microscopio a 40X con una camara Leica DM1000 Led,
camara Leica Flexcam C3 para observar las estructuras de la terminalia (edeago, procesos del edeago,
placa subgenital). Finalmente, se almacenaron en microviales con glicerina (Pinedo-Escatel 2017).
El material final procesado de 15 muestras fue revisado y corroborado por el Dr. J. Adilson Pinedo-
Escatel (Coleccion Nacional de Insectos, Instituto de Biologia de la Universidad Nacional Auténoma

de México).

4.3.2. Amplificacion de la subunidad I del gen de la citocromo oxidasa (COI)

Las muestras de insectos identificadas morfoldgicamente se agruparon en cinco, cuatro, dos y
un individuo para la identificacion molecular. Se utilizé la parte inferior del insecto para la
identificacion morfologica y la superior para la identificaciéon molecular. E1 ADN se extrajo a partir
del resto del tejido. Se extrajo el ADN genomico a partir 25 — 100 mg de tejido utilizando el kit de
extraccion DNeasy Blood and Tissue (QIAGEN) siguiendo las instrucciones del fabricante. La
integridad del ADN extraido se verificd en geles de agarosa al 0,8 % tefiidos con GelRed® (Biotium)
a una concentracion 1X. La concentracion del ADN extraido se calculo empleando un

espectrofotometro de microvolimenes (NanoDrop).

Para la identificacion de los insectos a nivel molecular, se amplifico la subunidad I del gen de
la citocromo oxidasa (COI) mediante la técnica reaccion en cadena de la polimerasa (PCR), siguiendo
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el protocolo definido por Garcia-Céamara et al. (2019) con modificaciones menores. Las cantidades se
detallan a continuacion para reacciones de 25 uL: 10,3 pL de agua ultrapura estéril para PCR
(Ambion), 2,5 pL. de DreamTaq Buffer 10X (ThermoFisher Scientific), 0,3 uL de DreamTaq ADN
polimerasa (5U/ul; ThermoFisher Scientific), 2,5 uL de dNTPs a 2 mM (ThermoFisher Scientific),
2,2 uL de cada imprimador a 10 uM MCO1490/ HCO2190 (Folmer et al. 1994) y 5 uL de dilucion
1:10 de gendmico total de insecto. El perfil de temperatura utilizado en la PCR consistié en un ciclo
inicial de 94°C durante 5 min, seguido de 45 ciclos a 94°C por 30 segundos, 50°C por 30 segundos y
72°C por 30 segundos, seguidos de un ciclo final a 72°C durante 10 min. Los productos de la PCR
obtenidos se purificaron con el kit de extraccion PureLink Quick gel extraction kit (Invitrogen)
siguiendo lo indicado por el fabricante y se enviaron a Macrogen (Corea del Sur) para su
secuenciacion directa, por el método de Sanger y en ambos sentidos, empleando los mismos

imprimadores usados en la PCR.

4.3.3. Analisis de secuencias y filogenia

Las secuencias resultantes se editaron con el programa Bioedit (Hall, 2023) para ensamblar la
secuencia consenso correspondiente al segmento amplificado. Estas se compararon para la busqueda
de identidad con las disponibles de la base de datos en el GenBank (GenBank, 2022), mediante el
algoritmo BLASTn (Basic Local Alignment Search Tool) del NCBI (National Center for
Biotechnology Information). Adicionalmente, las secuencias obtenidas de los insectos se compararon
en la base de datos BOLD (Barcode of Life Data System, www.barcodinglife.org) plataforma BOLD
v4 (https://id.boldsystems.org/; Ratnasingham et al. (2024).

El alineamiento multiple de las secuencias fue realizado empleando ClustalW en el programa
BioEdit, y se cortaron los extremos restantes a ambos lados del bloque alineado. El archivo obtenido
fue exportado al programa MEGA X (Kumar et al. 2018) para los anélisis evolutivos. El conjunto de
datos final cont6 con un total de 656 posiciones. La historia evolutiva se infirié6 mediante el método
de méaxima verosimilitud y el modelo Tamura-Nei (1993).

El andlisis filogenético incluyd 32 secuencias de nucleotidos, que corresponden a las
microchicharritas obtenidas de las de cinco especimenes de Cicadellidae de México y uno de Costa
Rica recuperadas de BOLD, de las recuperadas del GenBank para las especies: E. coccinea
(KR032936.1 y KR041873.1), E. fabae (KJ083260.1 y KJ083336.1), E. flavescens (KC191708.1 y
KC191715.1), E. laceiba (ON255876.1), E. luda (KR035641.1 y KR576003.1), E. papayae
(KY931021.1 a KY931024.1), E. vitis (KC172464.1 y KC172465.1), Hebata decipiens
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(MG401353.1, MG673581.1 y MG404115.1), M. onukii (PX271309.1, PX271312.1, PX271317.1 y
PX271319.1) y de Diaphorina citri (KC354744.1) como grupo externo para anclaje del arbol. Para
evitar confusiones de nomenclatura, se mantuvo la taxonomia como se encontré en GenBank para las

especies que han sido reclasificadas al género Matsumurasca.

4.4. Deteccion molecular de rhabdovirus en muestras foliares de papaya y en
microchicharritas.

4.4.1. Extraccion de ARN total de las muestras.

Los especimenes de microchicharritas y las plantas de papaya en la solucion de RNAlater
recolectadas fueron n=9 sintomaticas, n=9 sin visualizacion de sintomas, n=6 controles positivos
provenientes de plantas de papaya de Guadpiles, Limon depositadas en Laboratorio Fitopatogenos
Obligados y sus Vectores - Laboratorio del Centro de Investigaciones en Biologia Celular y
Molecular, Universidad de Costa Rica [LaFOV-CIBCM UCR] Leon, (2022). Respecto a las muestras
de insectos (n= 6) se utilizaron de forma individual, machos n=4 y hembras n=2. El procedimiento
realizado con las muestras se detalla a continuacion:

Se utilizé el kit RNeasy (Qiagen) siguiendo las especificaciones del fabricante. Se le afiadieron
dos balines de acero inoxidable (Spex sample prep 2150) con pinzas esterilizadas a 120 °C. Se tomaron
20 mg de material vegetal y se depositaron en los tubos correspondientes. Cada tubo se selldo con
Parafilm® para evitar derrames y se macer? el tejido en un molino Mini G 1600 (Spex Sample Prep)
a 1500 golpes por min. Los microtubos se centrifugaron a 8000 revoluciones por minuto (rpm) durante
un min, empleando una microcentrifuga Eppendorf 5430R.

Para verificar la extraccion e integridad del ARN, se tomaron 5 pL de la extraccion y se realizd
electroforesis en geles de agarosa al 1% en buffer TBE 1X a 90V durante 50 min. Se cargaron las
muestras con 2 puL de buffer de carga 6X con GelRed a una concentracion 1X. Como marcador de
peso molecular, se emple6 una escalera de ADN de 100 pares de bases (ThermoScientific, GeneRuler
100bp Plus, codigo #SM0323).

Para eliminar el ADN del ARN extraido, se tom6 un volumen de 20 pL de la suspension de
acidos nucleicos y se le afiadieron 3 pL del buffer DNase + NaCI2 + 3 uL de DNasa (DNase I RNase-
free (ThermoScientific) + 4 pL de agua libre de nucleasas (Nuclease free water, Ambion). La mezcla
se incubo a 37°C por 30 min y posteriormente se afiadieron 3 uL. de EDTA y se incub6 a 65 °C por
10 min. La eliminacién del ADN se verifico por medio de electroforesis con las mismas

especificaciones indicadas anteriormente.
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4.4.2. Retrotranscripcion

La retrotranscripcion se realizo mediante el kit SuperScript [V VILO Master mix (Invitrogen,
ThermoFisher Scientific). Se rotularon tubos dobles para diferenciar entre los dos Mix que componen
el kit (RT reaction y RT control). A todos los tubos rotulados se les anadié 12,5 uLL del ARN
correspondiente a cada muestra, mas 3,5 uL. de agua libre de ARN (RNA free water), y 4 uLL del mix
RT reaction o RT control dependiendo de la rotulacion, se mezclo con el vortex, se centrifugd y se
incubo en bafio maria (Lab-Line, AquaBath) a temperaturas de 25°C por 10 min, posteriormente a

50 °C por 10 min y finalmente a 85°C por 5 min.

4.4.3. Amplificacion mediante PCR

Las cantidades empleadas para reacciones de 25 uL, se detallan a continuacion: 9,7 pL de agua
estéril para PCR, 2,5 pL de DreamTaq Buffer 10X, 0,3 pL de DreamTaq ADN polimerasa (5U/ul),
2,5 uL. de dNTPs, 2,5 puL de cada primer Rhab F y Rhab R (Lamprecht et al., 2009) y 5 uL de dilucion
1:10 de ADNc de muestra previamente diluido en agua estéril.

El perfil de temperatura utilizado en la PCR consistio en un ciclo inicial de 95°C durante 5
min, seguido de 40 ciclos a 95°C por 30 segundos, 50°C por 30 segundos y 72°C por 30 segundos,
seguidos de un ciclo final de 72°C durante 7 min. Para verificar el resultado del PCR, se realiz6
electroforesis en geles de agarosa a una concentracion de 1%, tefiiddos con 2 pL de buffer de carga 6X
que contenia GelRed® a una concentracion 1X y con una escalera de ADN de 100 pares de bases
(codigo #SM0323).

Los productos de la PCR obtenidos se purificaron con el kit de extraccion PureLink Quick gel
extraction kit siguiendo lo indicado por el fabricante y se enviaron a Macrogen (Corea del Sur) para
su secuenciacion directa, por el método de Sanger y en ambos sentidos, empleando los mismos
imprimadores usados en la PCR. Las secuencias resultantes se editaron con el programa Bioedit (Hall,
2023) para ensamblar la secuencia consenso correspondiente al segmento amplificado. Estas se

compararon mediante el algoritmo Blastn en la base de datos del GenBank (GenBank, 2022).

5. RESULTADOS

Se identificaron los principales sintomas del peciolo rayado: menor densidad de follaje joven
en la region apical (Figura 2), frutas erguidas (Figura 3), peciolos foliares largos y ondulados en la

parte final, con estriado morado generalmente (Figura 4), proceso de maduracion del fruto retardado
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(Figura 5). Las figuras 2 a 5 muestran plantas sintomaticas desde los 4 meses, a los 10 meses y en
comparativa con plantas de aspecto sano.

A los 4 meses posteriores al trasplante, se observaron los primeros sintomas caracteristicos del
peciolo rayado mostrandose menor densidad de follaje joven en la region apical, las plantas mostraban
un crecimiento mas lento y menos vigoroso respecto a las no se visualizaron sintomas. Entre los 5y
8 meses, siendo la etapa de floracion y formacion de frutos, los sintomas se mostraron en mayor grado
observandose de mejor forma los peciolos més largos, delgados y ondulados en la parte final y con el
estriado color rojizo-purpura. Se evidencio también la posicion de los frutos en vertical.

A los 8 a 10 meses en la fase de fructificacion y maduracion adicional a los sintomas ya
descritos se mostro el retraso en el proceso de maduracion de los frutos los que permanecieron verdes
por periodos prolongados y con tamafio reducido en comparacion a las plantas de aspecto sano. En
las figuras 2 a 5 se ilustra la progresion temporal mostrando en comparativa el desarrollo de sintomas

en plantas sintomaticas como en las que se visualizaron como sanas.

Figura 2
Plantas de papaya de 4 meses post-trasplante.

Nota. A la izquierda se observa una planta sintomatica con presencia de peciolo rayado, menor
densidad de follaje en la region apical y coloracion morada del tallo. A la derecha se muestra una
planta asintomatica, con mayor densidad de follaje en la region apical y coloracion verde del tallo.
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Figura 3
Plantas de papaya de 5 meses.

Nota. A la izquierda se observa una planta sintoméatica con presencia de peciolo rayado, cuyos frutos

se encuentran erguidos en la parte superior del tallo. A la derecha se muestra una planta de aspecto
sano, con frutos orientados hacia abajo.

Figura 4
Plantas de papaya de 5 meses.

Nota. A la izquierda se observa una planta sintomatica con presencia de peciolo rayado, la cual
presenta tallos curvados en su porcion distal y estriado de color morado. A la derecha se muestra
una planta de aspecto sano, con tallos de color verde y sin estriado.
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Figura §
Plantas de papaya de 8 meses.

Nota. A la izquierda se observa una planta sintomética con presencia de peciolo rayado, la cual
presenta frutos de menor tamafio. A la derecha se muestra una planta de aspecto sano, con frutos de
mayor tamafo.

5.1. Identificacion morfologica y molecular de M. judokuatare.

Las estructuras de las placas subgenitales como las macrosetas, el tubo anal, (Figura 6) y el
edeago (Punta Cuadrada) (Figura 7) se observaron a una amplificacion maxima de 40X en el
microscopio. Para lograr determinar el insecto a nivel de especie, las imagenes e insectos se
compartieron al especialista en cicadélidos para la determinacion de la especie presente en Guacimo,
Limon. Se identificod que la especie recolectada en la parcela en estudio corresponde a M. judokuatare
(Figura 8). Esta fue descrita y reportada recientemente (agosto 2025) por primera vez en Costa Rica
por investigadores de la UNA en colaboracion con el especialista de la UNAM, Dr. Adilson Pinedo-

Escatel.
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Figura 6
Vista a 40% de las estructuras genitales de un macho de M. judokuatare.
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Nota. Observacion realizada mediante microscopia optica a un aumento de 40x%.

Figura 7
Vista a 40% del edeago de un macho de M. judokuatare.
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Nota. Observacion realizada mediante microscopio Leica DM 1000 LED, equipado con camara Leica
Flexcam C3, a un aumento de 40x.
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Figura 8
Fotografia de M. judokuatare tomada en Gudcimo, Limon, Costa Rica.

Nota. Fotografia tomada por Arrieta-Arrieta y Pinedo-Escatel (2025).

Para la identificacion molecular, se amplificaron nueve muestras. Se generaron cinco
productos de PCR de aproximadamente 640 pb y cuatro productos de 610 pb. Se obtuvieron las
secuencias de la subunidad COI de los insectos. Las secuencias de 640 pb concordaron con especies
de Cicadellidae o del género Empoasca depositadas en el GenBank (Tabla 1). Dentro de los primeros
diez registros a nivel de especie, se obtuvo una similitud de 87.74 a 87.79% con la accesion
ON255876.1 correspondiente a M. laceiba anteriormente Empoasca laceiba identificado por Zarco
(2022). Adicionalmente, se encontr6 similitud con las especies M. papayae anteriormente E. papayae
(87.32%, accesiones KY931023.1 y KY931022.1) depositados por Garcia Camara encontrados en el
cultivo de papaya en Yucatan (México), y E. decipiens (86.83%, accesion 0Q381267.1)

correspondiente al depdsito de Evangelou & Krokida, 2023, de vifiedos en Grecia.
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Tabla 1

Resumen de la similitud (%) de secuencias parciales del gen COI de M. judokuatare.

Descripcion del registro

Registro en el

Porcentaje (%) de similitud nucleotidica

BIOUG12769-H09

GenBank
H1 M1 M2 M3

Cicadellidae sp. voucher OM587855.1 90.85 90.94 90.85 90.85
BIOUG23740-C07
Cicadellidae sp. voucher OM599422.1 89.68 89.84 89.68 89.84
BIOUG13462-E04
Empoasca sp. isolate 41 MW560969.1 89.02 89.01 89.02 88.82
Empoasca sp. isolate 35 MW560965.1 89.02 89.03 89.02 88.98
Empoasca sp. BOLD: HQ929139.1 87.64 87.52 87.64 87.58
AAN8297 voucher
BIOUG<CAN> 09BBHEM-
0813
Empoasca laceiba isolate ON255876.1 87.74 87.74 87.74 87.79
11QB
Empoasca sp. isolate 36 MW560966.1 88.98 88.98 88.98
Cicadellidae sp. voucher OMS556395.1 87.60 87.58 87.60 87.64
BIOUG13887-F02
Cicadellidae sp. voucher OM547323.1 87.82 88.02 87.82 88.02
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Cicadellidae sp. voucher OM545379.1 87.60 87.48 87.60 87.48
BIOUG22916-F10

Nota. Los datos corresponden a secuencias parciales de la subunidad 1 del gen COI obtenidas en este
estudio y comparadas con secuencias disponibles en GenBank mediante el algoritmo BLASTn. La
busqueda se realizé el 1 de octubre de 2025.

La comparacion de las secuencias correspondientes al gen COI, identificadas en este estudio
como HI1, MI, M2 y M3, en BOLD System tampoco permitié encontrar concordancias con
especimenes debidamente identificados a nivel de género y especie, puesto que estas especies estan
recién descritas. Sin embargo, se encontraron concordancias a nivel de la subfamilia Typhlocybinae
(familia Cicadellidae). Las cuatro secuencias mencionadas mostraron las maximas similitudes, de
99,84 — 99,85 y 99,53 %, respectivamente, con dos especimenes recolectados en Veracruz (México),
seguidos por similitudes entre 98,75 y 98,59 % con un espécimen recolectado en Costa Rica, en el
Area de Conservacion Guanacaste en el sector Cacao (Tabla 2). De acuerdo con los datos de los

registros en BOLD, en los tres casos la recoleccion fue mediante trampas Malaise.
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Tabla 2
Resumen de los seis registros con mayor similitud nucleotidica en la base BOLD para secuencias

COI de M. judokuatare

Registro Arthropoda: Insecta: Hemiptera: ID %/ especimen Datos de recolecta

Cicadellidae
PID [BIN]

Subfamilia Gén Esp H1 M1 M2 M3 Pais Provincia/ Aiio

ero ecie Localidad

GMMVA36303-
22 N.D N.D 99, 99, 99,8 Veracruz /
[BOLD:AEZ7555] Typhlocybinae . . 84 84 4 99,85 México Tlapacoyan 2017
GMMVA35042-
22 N.D N.D 99, 99, 99,5 Veracruz /
[BOLD:AEZ7555] Typhlocybinae . . 53 53 3 99,53 México Tlapacoyan 2017
CRCCD10806-23
[BOLD:AGO0697 N.D N.D 98, 98, 98,7 Costa Guanacaste/
] Typhlocybinae . . 75 59 5 98,61 Rica ACG- Cacao 2019
LPGEN2164-
24[ BOLD:AFUg9 N.D N.D 95, 95, 95,7
08] Typhlocybinae . . 77 78 7 95,82 México Chiapas / N.I 2022
LPGEN24134-24 N.D N.D 95, 95, 95,7
[BOLD:AFUS8908] Typhlocybinae . . 77 78 7 95,81 México Chiapas /N.I | 2021
LPGEQ42407-24 N.D N.D 95, 95, 99,8
[BOLD:AFUS8908] Typhlocybinae . . 77 78 4 95,83 México Chiapas /N.I | 2022

PID= identificacion con que se sometié a BOLD; BIN= niimero identificaciéon en BOLD; N.D.= no determinado: N.I.= no indicado

Nota. Los datos corresponden a secuencias de 640 pb del segmento COI amplificado en este estudio
y comparadas con registros disponibles en la base de datos BOLD. Las busquedas se efectuaron entre
el 7y el 8 de octubre de 2025.

Respecto a los productos de PCR de 610 pb (H2, M4, El1, E2 y E3), las secuencias
correspondientes a las amplificaciones del gen COI depositadas en GenBank se muestran en el Tabla
3. Dentro de los primeros registros, omitiendo aquellas accesiones que se encontraron en BOLD, se
obtuvo una similitud de 88% con la accesion MG440690.2, correspondiente a la familia Drynidae, y
89% con MZ151314.1 con el género Aphelopus. Estos himenoOpteros son reconocidos como

parasitoides de cicadélidos (Sanchez et al. 2016).
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Tabla 3

Resumen de la similitud nucleotidica de secuencias COI de M. judokuatare en GenBank.

Descripcion del registro Registro Porcentaje (%) de similitud nucleotidica
GenBank
E1l E2 E3 H2 M4
BIOUG26220-C03 MG440690.2 88.78 88.22 88.62 - 88.75
Aphelopus albifacialis | MZ151314.1 89.32 89.42 89.35 89.01 89.5
voucher SCAU 3011667

Nota. Los datos corresponden a secuencias de 610 pb del segmento COI amplificado en este estudio
y comparadas con registros disponibles en GenBank. Las busquedas se efectuaron el 19 de octubre de

2025.

En BOLD, no fue posible encontrar concordancias con especimenes debidamente identificados

a nivel de género y especie con aquellas las secuencias correspondientes a las amplificaciones del gen

COI del himendptero parasitoide (H2, M4, E1, E2 y E3). Sin embargo, se encontraron concordancias

a nivel de la subfamilia Aphelopinae (Familia Dryinidae). Las cinco secuencias mostraron las

maximas similitudes, entre 99,19 y 99,85 %, con dos registros de especimenes de Aphelopinae (Figura

10) recolectados en el Area de Conservacion Guanacaste mediante trampas Malaise (Tabla 4).

Tabla 4

Resumen de la similitud nucleotidica de secuencias COI de M. judokuatare en BOLD Systems.

Arthropoda: Insecta: .

Registro Hymenoptera: Dryinidae D08 G 6 LSO

PID [BIN] Subfamilia | Género | Especie | H2 | M4 |E1 | E2 | E3 | Pais | Provincia/ | o
Localidad

PLAAI1023-18 Guanacast | 2015

[BOLD: 99.8 1995 | 998 | 993 99,8 | Costa e / ACG -

ADX0578] Aphelopinae | N.D. N.D. 5 2 4 0 4 Rica SPL2

PLECK3792- Guanacast | 2017

20 [BOLD: 99,2 1992 [99,1 |985 |99,2 | Costa e/ ACG -

ADXO0578] Aphelopinae | N.D. N.D. 3 0 9 9 1 Rica SPL2

PID= identificacion con que se sometié6 a BOLD; BIN= numero identificacion en BOLD; N.D.= no determinado: ACG= Area de
Conservacion Guanacaste; SPL2= Sector Pailas 2

Nota. Los datos corresponden a secuencias de 610 pb del segmento COI amplificado en este estudio
y comparadas con registros disponibles en la base de datos BOLD Systems. Las busquedas se

efectuaron entre el 7 y el 8 de octubre de 2025.
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Figura 9
Espécimen de Hymenoptera PLAAII023-18 (Aphelopinae: Dryinidae).

1 mm

/

Nota. Espécimen PLAAI1023-18 [BOLD: ADX0578], sin identificacion a nivel de género y
especie, perteneciente a la subfamilia Aphelopinae (familia Dryinidae). Fue recolectado por Janzen
y Hallwachs en 2015 mediante trampas Malaise, en la localidad Pailas 2 del Area de Conservacion

Guanacaste, Guanacaste, Costa Rica. Fotografia y datos obtenidos del registro disponible en BOLD
Data Portal - PLAAI1023-18 (recuperado el 8 de octubre de 2025).

De acuerdo con el programa MegaX, en el andlisis filogenético realizado al conjunto de datos,
se mostrd el arbol con la mayor verosimilitud logaritmica (Figura 10). Las secuencias de la especie
identificada como M. judokuatare en este estudio presentan mayor relacion con las especies para las
que no se cuenta aun con identificacion en BOLD. La tabla demuestra a los especimenes de M.
Jjudokuatare como un taxon distinto a E. laceiba y E. papayae. La topologia en el dendrograma
muestra la separacion de las especies asiaticas de las occidentales incluidas en el andlisis. No se logrd
incluir mas especies del género Matsumurasca, ya que el cambio de taxonomia esta en proceso y lo
disponible en las bases de datos publicos atn mantienen el género Empoasca para muchas de las

reasignadas.
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Figura 10
Dendrograma de la historia evolutiva de Matsumurasca judokuatare basado en secuencias COL

18 M3 CRC
H1 CRC
M1 CRC
M2 CRC
GMMVA36303-22.COI-5P MEX
GMMVA35042-22. COI-5P MEX
CRCCD10806-23.COI-5P CRC
LPGEN24134-24 COI-5 MEX
LPGEQ42407-24.COI-5P MEX
?E LPGEN2164-24.COI-5P MEX
ON255876.1 Empoasca laceiba QB MEX
KY931021.1 Empoasca papayae EpCY MEX
— KJ083260.1 Empoasca fabae BIOUG03367-G12 CAN
100 L— KJ083336.1 Empoasca fabae BIOUG03342-C09 CAN
—= KY931023.1 Empoasca papayae EpM2 MEX
100 L KY931022.1 Empoasca papayae EpM1 MEX
| 97 KR032936.1 Empoasca coccinea BIOUG01012-B12 CAN
2 { KR041873.1 Empoasca coccinea BIOUG00999-F07 CAN
— KY931024.1 Empoasca papayae EpT MEX
il KC191708.1 Empoasca flavescens PL1 CHN
= KC191715.1 Empoasca flavescens PL3 CHN
PX271319.1 Matsumurasca onukii BHT10WU CHN
PX271309.1 Matsumurasca onukii BFL10WU CHN
PX271317.1 Matsumurasca onukii BFLBWU CHN
PX271312.1 Matsumurasca onukii BFL3WU CHN
KC172464.1 Empoasca vitis FJ2 CHN
KC172465.1 Empoasca vitis LD2 CHN
— KR035641.1 Empoasca luda CNC HEM305487 CAN
97 L KR576003.1 Empoasca luda BIOUG04646-D05 CAN
— MG401353.1 Hebata decipiens BIOUG00936-D04 CAN
9o L— MG673581.1 Hebata decipiens NIBIO 15AP-25 NOR
KC354744 .1 Diaphorina citri 6 BRA
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Nota. El dendrograma fue inferido mediante el método de maxima verosimilitud utilizando el modelo
Tamura—Nei en el programa MEGA X. El andlisis incluyd 32 secuencias de nucleotidos: cuatro
correspondientes a Matsumurasca judokuatare obtenidas en este estudio; cinco de especimenes de
Cicadellidae procedentes de México y uno de Costa Rica recuperados de BOLD; y las restantes
recuperadas de GenBank para las especies Empoasca coccinea (KR032936.1, KR041873.1), E. fabae
(KJ083260.1, KJ083336.1), E. flavescens (KC191708.1, KC191715.1), E. laceiba (ON255876.1), E.
luda (KR035641.1, KR576003.1), E. papayae (KY931021.1-KY931024.1), E. vitis (KC172464.1,
KC172465.1), Hebata decipiens (MG401353.1, MG673581.1, MG404115.1), Matsumurasca onukii
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(PX271309.1, PX271312.1, PX271317.1, PX271319.1) y Diaphorina citri (KC354744.1) como
grupo externo. Se mantuvo la taxonomia indicada en GenBank para las especies reclasificadas al
género Matsumurasca con el fin de evitar ambigiiedades.

5.2. Deteccion molecular de rhabdovirus en papaya

Para detectar la presencia de rhabdovirus de plantas en las muestras de papaya, se realizo
retrotranscripcion 'y PCR. Se logré la amplificacion de un producto en los carriles de muestras
sintomaticas solamente. La presencia del amplicon se observo en cinco de las nueve plantas
sintomadticas evaluadas y en cero de las muestras sin sintomas, se puede observar que en la planta 3
del carril 13 hubo una amplificacion, sin embargo, no fue de 900 pb que es lo que se esperaba para
rhabdovirus. La banda amplificada en muestras sintomaticas presentd un tamafio aproximado a 900

pb (Figura 11), lo que corresponde con lo descrito por (Lamprecht et al. 2009).

Figura 11
Geles de agarosa al 1 % con productos de amplificacion de ADNc

M2 M3 M4 m

tras insectos machos (M1 WA 22
 M4) hembras (H1 y F2) Conlvelox pusiives

Mucs

Nota. Se muestran geles de agarosa al 1 % con productos de amplificacion de ADNc obtenidos
mediante los imprimadores Rhab F y Rhab R. En la parte superior se presentan muestras de campo de
plantas de papaya sintomaticas de peciolo rayado (carriles 2—10) y plantas asintomaticas (carriles 11—
19). En la parte inferior se incluyen muestras de insectos recolectados en campo (carriles 2—-7) y

29



controles positivos (carriles 8—11) proporcionados por LaFOV—-CIBCM, Universidad de Costa Rica.
La flecha roja indica una banda de aproximadamente 900 pb.

Se amplificaron 22 muestras de plantas de papaya, nueve sintomaticas y nueve de aspecto sano
0 asintomaticas, asi como cuatro controles positivos proporcionados por LaFOV-CIBCM UCR. Se
obtuvieron cinco productos de PCR de las plantas sintométicas: muestras 2, 3, 4, 6, 9, pozos 3,4, 5, 7
y 10 de la Figura 12. El anélisis de las secuencias obtenidas en esta investigacion, después de la edicion
con el programa BioEdit, se identificaron secuencias semejantes a las del virus denominado Papaya
nucleorhabdovirus 1 en las plantas positivas del cultivo de papaya. De acuerdo con los resultados del
BLASTn de la base de datos GenBank, las secuencias obtenidas presentaron una similitud de 97.8%
con la accesion MN203193.1 y de un 97,78% con la accesion MN203195.1, ambas corresponden a
un rhabdovirus identificado mediante secuenciacidon masiva en papaya en Chiapas, México. Con
respecto a la deteccion del virus en M. judokuatare, se realizaron las pruebas en laboratorio con seis
insectos, cuatro machos (M1, M2, M3, M4), dos hembras (H1, H2) utilizando ADNCc sintetizado a

partir de ARN de un insecto en cada una, sin embargo, no fue posible detectar el virus (Figura 12).

6. DISCUSION

El peciolo rayado en papaya afecta el desarrollo y produccion de este cultivo en el pais, sin
embargo, existe muy poca informacion sobre la enfermedad tanto escrita como grafica. En el presente
estudio se identificaron plantas con sintomas similares a los de la necrosis apical de la papaya,
reportado por Lastra y Quintero (1981) y de un rhabdovirus por Becerra et al. (1999). Se observaron
peciolos rayados o estriados, con curvatura con coloracion rojiza-morada, frutos con inclinacién
vertical, cese de floracion y defoliacion de la planta. Segun lo propuesto por Becerra et al. (1999), se
trata de dos virus diferentes (necrosis apical y rhabdovirus de la marchitez) por el tamafio de las
particulas, sin embargo, esto no se puede confirmar sin conocer las secuencias nucleotidicas
correspondientes.

Se detecto un nucleorhabdovirus en plantas sintométicas de papaya, el amplicon obtenido 900
pb con los cebadores para rhabdovirus, posterior a las secuencias y la edicion mostraron un alta
similitud con el que fue reportado en México con las accesiones MN203193.1 y MN203195.1,
respectivamente, al ser un porcentaje de mas de 97% sugiere que el agente detectado en las plantas
sintomaticas corresponda a un aislado del papaya nucleorhabdovirus o un virus filogénicamente
cercano. Este hallazgo constituye a un reporte con evidencia molecular de un nucleorhabdovirus

asociado a papaya en Costa Rica, debido a que se basa en un fragmento parcial del gen de la
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nucleoproteina (gen N) es necesario realizar la secuenciacion completa para confirmar su posicion
taxonomica y establecer su filogenia con otros rhabdovirus en plantas (Lamprecht et al. 2009; Walker
et al. 2018). Cabe recalcar que, aunque el virus se detectd en 5 de las 9 plantas y no se amplificod en
los insectos analizados, la identificacion por secuenciacion y comparacion por medio de BLASTn
constituyen una evidencia molecular que el virus esta presente en la parcela en estudio.

La confirmacion de un rhabdovirus en papaya puede tener implicaciones fitosanitarias para
los productores, dado que el virus afecta la calidad de la planta observandose el follaje apical reducido,
los peciolos deformados, los frutos en posicion vertical, aborto de los frutos y el retraso en la
maduracion lo que se traduce en pérdidas de rendimiento y calidad de la fruta. Por ello es necesario
que se implementen medidas para el manejo preventivo del virus, con monitoreos en plantulas y en
plantas en campo, también es necesario eliminar el material vegetal sintomatico de las parcelas, asi
como el uso de semillas y plantulas libres de virus (Rubio et al., 2020; Wang et al., 2022).

De acuerdo con Garita Salazar y colaboradores (2025, datos sin publicar), es probable que el
nucleorhabdovirus detectado en Costa Rica sea el mismo o cercano a los encontrados en papaya
previamente en Florida (Wan y Conover 1981; Zettler y Wan 1994), Venezuela (Lastra y Quintero
1981), Cuba (Mejias et al. 1987) y México (Becerra et al. 1999). Aunque para la verificacion se
requiere obtener secuencias de muestras sintomaticas de materiales de las distintas procedencias.

Solo se habia reportado un rhabdovirus en papaya, el que causa la enfermedad de la necrosis
apical en Florida (EE. UU), Venezuela, Cuba y México (Nivetha et al. 2025). Sin embargo, no existian
accesiones de secuencias para rhabdovirus de papaya, hasta las que lograron detectar en Chiapas,
México por muestreo masivo de PRSV y posteriormente se podra afiadir a las encontradas en esta
investigacion. En el estado de Colima en México, también se realizaron estudios para confirmar la
presencia de PRSV, el que se detectd en la totalidad de las plantas analizadas, esto en conjunto a la
deteccion de rhabdovirus en muestras sintomadticas, lo que muestra que existe una frecuencia de
infecciones mixtas en el cultivo (Guzman et al. 2017).

La infeccion mixta del nucleorhabdovirus con el virus PRSV, de acuerdo con los
investigadores mexicanos Alcala-Brisefio et al. (2022), parece manifestar sintomas del PRSV, sin
embargo, se requiere investigacion apropiada para determinar si es que los sintomas del PRSV se
exacerban en infeccion mixta con el nucleorhabdovirus o la mezcla de ambos no es discernible.

Se logr6 ampliar el conocimiento sobre la compleja interaccion viral en el cultivo de papaya,
siendo de importancia el hecho de que se continlie con mayor investigacion para lograr comprender

la epidemiologia y ser capaces de disefiar estrategias para el manejo en cada region. Las técnicas como

31



la RT-PCR es un método confiable y sensible para confirmar los virus presentes, lo cual, resulta de
gran importancia para generar diversas herramientas para el manejo de la necrosis apical, asi como
otras enfermedades virales en el cultivo de papaya (Aragjo et al., 2007; Guzman et al. 2017;
Hernandez et al. 2014).

No se observo a M. papayae (E. papayae) en ninguno de los muestreos realizados en esta
investigacion, lo que concuerda con los estudios realizados por Zettler y Wan (1994) y Becerra et al.
(1999); tnicamente se encontrd a M. judokuatare la cual es una nueva especie de microchicharrita en
el pais, recientemente descrita y reportada por primera vez por Arrieta-Arrieta et al. (2025), que
también reportaron nuevos registros de las especie de M. laceiba (Ross & Cunningham, 1960) en las
zonas productoras de papaya en las provincias de Limén y Puntarenas (Arrieta-Arrieta et al. 2025).

Con la investigacion realizada por Arrieta-Arrieta et al. (2025), se determin6 que existe una
diversidad de especies de microchicharritas en la zona de Limon siendo ésta mas diversa de lo que se
conocia anteriormente. Esto es un hallazgo importante, ya que puede haber un posible cambio en las
especies vectores en la region o que M. papayae no predomina en el area que se muestreo, o bien que
las aplicaciones de insecticidas no permitieran en este estudio encontrar la abundancia de
microchicharritas esperada y a los potenciales vectores. Se requiere la necesidad de estudios
adicionales para investigar la capacidad de vector ya sea por medio de transmision viral controlada, y
analisis de deteccion molecular del virus en estas nuevas especies y si tienen una importancia relativa
en la transmision y propagacion de los virus en el cultivo de papaya en Costa Rica.

Respecto a las tablas de las comparaciones, existen especies que alin no cuentan con registros
de ADN (DNA barcoding) para la correspondiente taxonomia tradicional o morfoldgica, o por el
contrario muchas secuencias de “barcoding” depositadas en bases de datos sin la correspondiente
verificacion de la especie Chacon et al. (2024); Pentinsaari et al. (2020). Ambas situaciones son
contraproducentes cuando se quiere identificar empleando técnicas moleculares. Sin embargo, la
abundancia de informacidn, aunque sea “no curada apropiadamente”, pero disponible publicamente,
permite ir avanzando en la ciencia, como en este estudio. La disponibilidad de secuencias de los
cicadélidos sin identificar encontrados en BOLD nos permitié avanzar y conocer a nivel de subfamilia,
ademas de considerar que es probable que la especie M. judokuatare o una muy cercana se encuentre
también en México, ya que de acuerdo con Arrieta-Arrieta et al. (2025) M. judokuatare se ha
encontrado solo en Costa Rica.

Se resalta que en este estudio se lograron las primeras secuencias nucleotidicas parciales para

la subunidad I del gen COI para M. judokuatare y se espera que éstas, una vez sean depositadas en
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GenBank y/o BOLD, faciliten a futuros investigadores la identificacion molecular de esta especie
cuando no cuenten con la experiencia o colaboraciéon de un especialista en taxonomia tradicional
(Altamirano-Benavides & Yanez-Moretta, 2016; Szyp & Sikora, 2019).

Adicionalmente, la técnica molecular empleando los imprimadores para amplificar COI
permiti6 detectar secuencias de un parasitoide himenoptero para la especie M. judokuatare. Segin
Sanchez et al. (2016), las avispas Anagrus sp. (himenoptero) impactan las dinamicas poblacionales de
microchicharritas en diferentes cultivos. En frijol, se correlacioné con Anagrus sp. el cual logra
parasitar los huevecillos de E. fabae (Sanchez et al. 2016). En el cultivo de la vid, Erythroneura comes
(Say) es atacado por parasitoides de ninja-adulto de la familia Dryinidae y del género Aphelopus, el
cual produce un saco larvario en el abdomen de las microchicharritas. Este parasitoide esteriliza a su
huésped consumiendo sus 6rganos reproductivos. Siendo estos recursos naturales excelentes opciones
para manejar los insectos vectores de agentes causales (Jarrell et al. 2020).

Desconocemos si el parasitoide encontrado es una especie nueva para la ciencia u otro caso en
que no se ha logrado establecer la dupla identificacion taxonémica y “barcoding”, pero igualmente se
resalta que abre lineas de investigacion en el area de entomologia basica o bien para el control
bioldgico de plagas de papaya.

En el andlisis filogenético realizado (Figura 11), se mostrd la separacion de las especies
asiaticas y las occidentales como se esperaba, pero las posiciones dentro del arbol de secuencias
correspondientes a E. papayae, por ejemplo, recalca lo mencionado por (Liu et al. 2014; Xu et al.
2021) que indican que existe mucha variabilidad y es necesario que la taxonomia sea verificada,
basandose en los analisis morfoldgicos y filogenéticos. Sin embargo, es necesario que se realice el
cambio en la literatura actual y la aceptacion de los cambios taxondmicos en bases de datos como
BOLD y GenBank, para obtener homogeneidad entre lo disponible en bases de datos y lo que establece

la nueva taxonomia para estos cicadélidos.
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7. CONCLUSIONES

Se logré confirmar molecularmente la presencia del rhabdovirus en plantas sintomadticas de
papaya en el pais, mostrando una similitud superior al 97% con las accesiones reportadas en México.
Se detectd en cinco de las nueve plantas sintomaticas, lo que sugiere que realizar la identificacion
visual en complemento con herramientas moleculares resulta mas efectivo para el diagnostico de las
enfermedades.

Se logro6 correlacionar la identificacion morfoldgica y molecular de M. judokuatare, en la cual
se presentan las primeras secuencias moleculares para dicha especie. Este hallazgo junto con la
ausencia de M. papayae y la aparicion de otras especies de microchicharritas en el lote en estudio
aporta informacion sobre el complejo que existe en esta familia para futuras investigaciones y su
manejo. También se requiere estudios sobre el parasitoide encontrado ya que, es una oportunidad para

el control biolodgico de las microchicharritas.
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