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Resumen  

 

La enfermedad pegajosa de la papaya, también conocida como meleira, es una 

enfermedad que afecta el cultivo de papaya en Brasil, México y Australia. Se reportó por 

primera vez en la década de 1980 en plantaciones comerciales de Brasil y, actualmente es 

uno de los principales problemas fitosanitarios del cultivo de papaya en el continente 

americano. El agente causal es un virus, similar a los umbravirus, los cuales presentan un 

genoma de RNA positivo de cadena sencilla que no codifica proteínas de cápside, por lo 

que requieren de un virus auxiliar del cual obtenerla para poder replicarse y transmitirse a 

otras plantas. La dispersión del aislado mexicano de meleira (PMeV-Mx) se puede dar por 

semillas de plantas enfermas, mediante inoculación mecánica y por vectores. En el estado 

de Michoacán no se contaba con información sobre la presencia de esta enfermedad; sin 

embargo en el presente estudio se logró identificar en cultivos de las variedades Maradol e 

Intenzza con manejos agronómicos convencional y orgánico, respectivamente. El único 

vector eficiente reportado para meleira en México es Empoasca papayae; sin embargo, no 

se logró determinar su presencia en los muestreos realizados a huertos enfermos en el Valle 

de Apatzingán, y no se encontró información en la literatura especializada consultada que 

reporte su presencia en el estado de Michoacán. El análisis taxonómico realizado determinó 

la presencia de Empoasca dilitara y Empoasca laceiba como las únicas chicharritas 

presentes en los huertos enfermos muestreados y a E. laceiba como la especie 

predominante. Se logró determinar, mediante Transcripción Reversa acoplada a Reacción 

en Cadena de la Polimerasa (RT-PCR), que E. laceiba tiene la capacidad de adquirir PMeV-

Mx en condiciones de campo; sin embargo, en el ensayo de transmisión con plántulas de 

papaya no se logró obtener evidencia de su capacidad de transmisión. Por lo anterior, 

concluimos que no hay evidencia que sugiera que E. laceiba puede transmitir PMeV-Mx a 

plántulas de papaya de la variedad Maradol.  

 

Palabras clave: Cicadellidae, transmisión de virus, insectos vectores. 
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Abstract  

 

Papaya sticky disease, also known as meleira, is a disease that affects papaya cultivation in 

Brazil, Mexico and Australia. It was reported for the first time in the 1980s in commercial 

plantations in Brazil and is currently one of the main phytosanitary problems of papaya 

cultivation in the American continent. The causal agent is a virus, like umbraviruses, which 

have a positive single-stranded RNA genome that does not encode capsid proteins, so it 

requires an auxiliary virus from which to obtain it to replicate and transmit to other plants. 

The dispersion of the Mexican meleira isolate (PMeV-Mx) can occur by seeds of diseased 

plants, by mechanical inoculation and by vectors. In the state of Michoacán there was no 

information on the presence of this disease; however, in the present study it will be modified 

to identify crops of the Maradol and Intenzza varieties with conventional and organic 

agronomic management, respectively. The only efficient vector reported for meleira in 

Mexico is Empoasca papayae; however, it will not be necessary to determine its presence 

in the tests carried out on diseased orchards in the Apatzingán Valley and no information 

was found in the specialized literature consulted that reported its presence in the state of 

Michoacán. The taxonomic analysis carried out will show the presence of Empoasca 

dilitara and Empoasca laceiba as the only planthoppers present in the diseased orchards 

sampled and E. laceiba as the predominant species. It will be determined by Reverse 

Transcription coupled to Polymerase Chain Reaction that E. laceiba can acquire PMeV-Mx 

under field conditions; however, in the transmission test with papaya seedlings, no evidence 

of its transmission capacity was observed. Therefore, we conclude that there is no evidence 

to suggest that E. laceiba can transmit PMeV-Mx to papaya seedlings of the Maradol 

variety. 

 

Keywords: Cicadellidae, virus transmission, insect vectors, umbravirus. 
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1. Introducción  

 

La papaya (Carica papaya L.) es el tercer fruto tropical más cultivado a nivel mundial, 

se cultiva principalmente en las regiones tropicales y subtropicales de países en vías de 

desarrollo. El destino del fruto es, en su mayoría, el mercado interno y ,en algunos casos, 

se destina un porcentaje menor a la exportación, lo que genera ingresos importantes y 

puestos de trabajo constantes anualmente (Chávez-Pesqueira & Núñez-Farfán, 2017; 

SAGARPA, 2017; FAO, 2020).  

 

En México, este cultivo es atractivo para productores debido al periodo corto entre 

siembra y cosecha, al alto volumen de producción por hectárea y a la demanda constante 

tanto en el mercado nacional como en el internacional. Pese a estas características 

favorables, las plagas y enfermedades representan un problema fitosanitario importante. 

Las enfermedades causadas por virus son las que generan mayores pérdidas económicas y 

las que presentan una mayor incidencia a nivel mundial (García-Cámara et al., 2019; Sa 

Antunes et al., 2020). 

 

La Enfermedad Pegajosa de la Papaya, también conocida como meleira o lloroso de la 

papaya, es una enfermedad vírica que se originó en Brasil y se reportó por primera vez en 

México en el 2012 (García-Cámara et al., 2019). Esta enfermedad es relevante porque 

genera daños a los frutos y demeritan su valor comercial, llegando a generar pérdidas 

económicas de hasta el 100%, si no se toman medidas tempranas para la detección y 

erradicación de plantas enfermas (Ventura et al., 2003). 

 

Actualmente, la detección y eliminación de plantas enfermas es la parte medular de las 

estrategias de control de la dispersión de meleira (Abreu et al., 2015; Sa Antunes et al., 
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2020). Por otro lado, los estudios de las interacciones de meleira con insectos chupadores y 

arvenses pueden arrojar información valiosa para la mejora del manejo de la enfermedad 

en cada una de las regiones en las que se encuentra presente (García-Cámara et al., 2019). 

Dentro de las interacciones del virus con el agroecosistema, las vías de dispersión juegan 

un rol esencial, ya que son la ruta por la que la enfermedad puede llegar y colonizar otros 

nichos (Tapia-Tussell et al., 2015). Estas vías permiten la dispersión de los virus en 

distancias cortas o largas, dependiendo del tipo de transmisión: transmisión por semillas 

(vertical), por inoculación mecánica, por vectores o por polen (horizontal) (Cobos et al., 

2019; Isogai et al., 2022). En la transmisión por vectores, los hospederos alternos juegan un 

papel relevante al incrementar las fuentes de inóculo (García-Cámara et al., 2018). Conocer 

las interacciones virus-planta-vector es un paso de suma importancia para diseñar 

estrategias para el control de la dispersión. 

 

El presente estudio se realizó en la región del Valle de Apatzingán, la cual representa el 

51.97% del área total sembrada de papaya en el estado de Michoacán, de acuerdo con los 

datos reportados por el Servicio de Información Agroalimentaria y Pesquera (SIAP) en el 

2021. Actualmente no existen estadísticas que hablen acerca de las pérdidas en producción 

o económicas causadas por meleira en la región. Sin embargo, en este estudio se determinó 

la presencia de E. dilitara y E. laceiba en huertos enfermos por lo que no se descarta que 

sean vectores de PMeV-Mx. 

 

2. Antecedentes 

 

2.1 Familia Caricaceae   

 

Caricaceae es una familia pequeña de plantas que comprende seis géneros y 35 

especies entre arbustos y árboles de gran tamaño que se distribuyen principalmente en el 

continente americano. Dentro de esta familia se encuentra el género Cylicomorpha, el cual 

cuenta con dos especies, ambas son árboles de gran tamaño distribuidos en el África 
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ecuatorial. Los géneros, Jacaratia y Vasconcellea cuentan con 28 especies distribuidas 

principalmente en Sudamérica. Carica, Jarilla y Horovitzia se encuentran confinados al sur 

de México y Centroamérica, Carica y Horovitzia cuentan con una especie cada una y Jarilla 

con tres especies. La mayoría de las especies de esta familia son árboles o arbustos, 

únicamente las especies del género Jarilla son herbáceas (Carvalho & Renner, 2014). 

 

2.1.1 Carica papaya L. 

 

La papaya es la especie económicamente más importante de la familia de las caricáceas, 

se cree que es originaria de Mesoamérica y actualmente es cultivada en las principales 

regiones tropicales y subtropicales del plantea (Carvalho & Renner, 2014; Badillo & Leal, 

2019). 

 

2.1.1.1 Identificación taxonómica 

Reino: Plantae  

   División: Magnoliophyta  

       Clase: Magnoliopsida  

           Orden: Violales  

              Familia: Caricaceae  

                Género: Carica  

                    Especie: C. papaya  

 

2.1.1.2 Descripción botánica 

 

La papaya es una planta arborescente y perennifolia de hasta 10 metros de altura que 

presenta olor acre distintivo. Su longevidad va de 3 a 15 años, aunque puede producir por 

más de 20 años. Para obtener altos rendimientos requiere nutrientes, especialmente 

nitrógeno y fósforo (CONABIO, 2007). 

 

2.1.1.2.1 Raíz: sistema radical pivotante, que consiste en una raíz principal y raíces 

secundarias. 
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2.1.1.2.2 Ramas/tronco: el tronco es erguido, cilíndrico, hueco excepto en los nudos 

(Fig. 1), más grueso en su base; generalmente sin ramas y con las características cicatrices 

que dejan las hojas al caer. Crecimiento monopódico cuando joven (tallo principal 

dominante) y al madurar se ramifica. 

 

                                   

Fig. 1 Partes vegetativas de la planta de papaya. 

 (a) Sección transversal de un tallo de papaya de 1 año; periderma (pe), vaina fibrosa (fs), floema (ph), cambium (c), 

radios del xilema (xr), médula (p). (b) Lámina y pecíolo de la hoja. (c) Sección longitudinal de un tallo de papaya de 

3 meses que muestra una cavidad de médula hueca. (d) Sección longitudinal de un tallo de papaya de 1 año que 

muestra la cavidad de la médula completa. (e) Tallo de una planta de papaya de 1 año que muestra cicatrices 

llamativas en el pecíolo (Jiménez et al., 2014). 

 

2.1.1.2.3 Hojas: hojas grandes, de pecíolo largo, de 0.7 a 1 m, con la lámina palmeada 

de 7 a 9 lóbulos, y éstos a su vez en lóbulos más pequeños, ligeramente gruesas y carnosas. 
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2.1.1.2.4 Flores: flores pistiladas, estaminadas y bisexuales, con el cáliz tubular de 8 a 

10 mm de largo, verdoso; corola tubular de 10 a 20 mm de largo, blancuzca o amarilla 

pálida. Las flores femeninas pueden encontrarse solitarias o pueden presentarse 5 o 6 juntas 

en la base de una hoja; las masculinas se presentan en panículas delgadas con 15 a 20 flores 

o pueden llegar a tener hasta 100 florecillas por inflorescencia (Fig. 2). Las flores femeninas 

suelen ser más grandes que las masculinas (CONABIO, 2007). 

 

                             

 

Fig. 2 Flores de papaya a las que se les ha quitado un pétalo para mostrar las partes internas (a–c) y las inflorescencias 

(d–f). (A) Flor estaminada que muestra estambres (st), pistilodio (pi) y tubo de la corola (ct). (B) Flor perfecta que 

muestra st, ct, estigmas (sa), pétalo (p) y un ovario alargado (o). (C) Flores pistiladas que muestran sépalos (sp), 

pétalos y ovario redondo (o). (D) Inflorescencia masculina larga con docenas de flores estaminadas. (E) Cima 

andromonoica que muestra una flor perfecta predominante (pf) y cinco flores estaminadas secundarias (sf). (F) Cima 

hembra con tres flores pistiladas (Jiménez et al., 2014). 
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2.1.1.2.5 Frutos: los frutos se apiñan alrededor del tronco, son bayas elipsoides a 

esféricas, tornándose de verdes a anaranjadas en la madurez, pulpa blanda y jugo lechoso. 

El fruto silvestre mide de 4 a 6 cm de largo y de 3 a 4.5 cm de ancho; el fruto cultivado 

mide 10 a 50 cm de largo, dependiendo del cultivo. Cada fruto contiene de 200 a 400 

semillas (CONABIO, 2007). 

 

2.1.1.3 Requerimientos climáticos y edáficos 

 

La papaya es una planta con una fotosíntesis de tipo C3, el tipo de fotosíntesis con la 

menor eficiencia y que genera el mayor gasto energético en condiciones de altas 

temperaturas, con un intervalo de temperaturas óptimo de entre 21 y 33°C, dentro del cual 

produce en promedio 2 hojas por semana y de 8 a 16 frutos por mes (INTAGRI, 2018).   

 

El cultivo de papaya presenta actualmente un gran número de retos relacionados con la 

producción, estos retos están relacionados principalmente con las características de los 

ecosistemas, como: la disponibilidad de agua, el incremento de la incidencia de 

enfermedades y la emergencia de plagas (SAGARPA, 2017; INTAGRI, 2018). 

 

2.1.2 Importancia económica mundial 

 

La papaya es el tercer fruto tropical más cultivado a nivel mundial. Los principales 

países productores son India, República Dominicana, Brasil y México (Bogantes et al., 

2010; FAO, 2020). La mayor parte de la producción de estos países se dirige al mercado 

interno (Chan, 2009; Thangaraj, 2010). El mercado internacional ha experimentado un 

incremento sostenido en los últimos años. Los principales exportadores de papaya se 

localizan en el continente americano, con México en el primer puesto, seguido de Brasil y 

Guatemala. El mayor importador de papaya es EE. UU. y dado a la posición geográfica, 

México es su principal proveedor, proporcionando más del 80% de fruto consumido es ese 

país (SAGARPA, 2017; Valencia Sandoval et al., 2017). 
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2.1.3 Importancia económica regional 

 

A pesar de estar en el quinto puesto, México se ha posicionado como el mayor 

exportador, con un porcentaje de fruto comerciado en mercados internacionales menor al 

20% de su producción total anual. A nivel mundial, el principal importador de este fruto 

son los Estados Unidos de América, vecino y socio comercial estratégico de México (Evans 

& Ballen, 2014; SAGARPA, 2017). 

 

En México, este cultivo es de interés para los productores debido al periodo corto 

entre siembra y cosecha, el volumen de producción por hectárea y un mercado con demanda 

constante (Chan, 2009; Evans & Ballen, 2014), por lo que se considera como de interés 

comercial para el país (SAGARPA, 2017). 

 

De acuerdo con los datos presentados por SIAP (2022), la producción de papaya en 

el país está concentrada en cinco entidades, las cuales producen más del 80 % del total 

nacional (Cuadro 1.). 

 

Cuadro 1. Principales estados productores de papaya en México (SIAP, 2022). 

Posición Entidad 

Federativa 

 Volumen de 

producción 

(t) 

 

1 Oaxaca  353,708.03  

2 Colima  193,773.49  

3 Chiapas  157,957.12  

4 Veracruz  120,687.45  

5 Michoacán  103,008.13  

Total Nacional  1,134,753.09  

     

 

Michoacán es el quinto estado con la mayor producción de papaya en el país, con 

un total de 103,008.13 toneladas en el 2021 y cuya comercialización se realizó 

principalmente en el mercado nacional. El área sembrada en Michoacán en el 2021 fue de 

3, 471.00 hectáreas, de las cuales 1, 804.09 se localizaron en el Valle de Apatzingán, lo que 
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representa el 51.97% del total del estado, siendo la región que concentra la mayor área 

sembrada y el mayor volumen de producción en el estado. Esta región está comprendida 

por los municipios de Buenavista, Apatzingán, Gabriel Zamora, Parácuaro, Mújica, 

Tepalcatepec y Nuevo Urecho. Los municipios de Buenavista y Apatzingán concentran el 

78.65% (porcentaje obtenido de los datos presentados por SIAP, 2022) del área sembrada 

en la región, con un rendimiento promedio de 36.14 toneladas por hectárea cosechada 

(SIAP, 2022). 

 

2.2 Limitantes fitosanitarias del cultivo de papaya  

 

Pese a las características de mercado favorables, el cultivo de papaya presenta una 

creciente incidencia de problemas fitosanitarios, tanto a nivel mundial como nacional. Las 

enfermedades presentes en este cultivo generan diferentes grados de daño y tienen una gran 

cantidad de agentes etiológicos, los cuales pueden ser nemátodos, bacterias, fitoplasmas, 

hongos o virus (Cornejo-Condori et al., 2021; da Costa et al., 2021; Kazeem et al., 2021; 

Pérez et al., 2010; Taha et al., 2019); sin embargo, las enfermedades causadas por virus 

destacan como las de mayor incidencia, grado de daño y pérdidas económicas generadas, 

las cuales pueden llegar hasta el 100%, lo que disminuye la rentabilidad del cultivo y lo 

hace menos atractivo para los productores ( Noa-Carrazana et al., 2006; Perez-Brito, 2012 

Basso et al., 2016; Bermúdez-Guzmán et al., 2017; Magaña-López et al., 2019;). 

 

En el mundo se reportan, al menos, 12 virus que representan una amenaza para la 

producción de fruta de papaya: papaya ringspot virus (PRSV-P), papaya leaf distortion 

mosaic virus (PLDMV), zuchinni yellow mosaic virus (ZYMV), papaya mosaic virus 

(PapMV), papaya leaf curl virus (PaLCV), chilli leaf curl virus (ChiLCuV), tomato leaf 

curl New Delhi virus (ToLCNDV), croton yellow vein mosaic virus (CYVMV), papaya 

droopy necrosis virus (PDNV), tomato spotted wilt virus (TSWV), papaya lethal yellowing 

virus (PLYV) y papaya meleira virus (PMeV) (Cuadro 2) (Mishra et al., 2015, Sa Antunes 

et al., 2020); sin embargo, en las distintas regiones productoras el nivel de relevancia de 

cada uno de ellos es distinto ( Zhao et al., 2016; Mo et al., 2022). 

https://www.scielo.org.mx/scielo.php?script=sci_arttext&pid=S0185-33092017000300571#B31
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Cuadro 2. Virus de papaya en las principales regiones productoras del mundo (Sa Antunes et al., 2020). 

Familia  Género Especie de virus  

Bunyaviridae Tospovirus 

Tenuivirus  

Tomato spotted wilt virus, TSWV 

Papaya mild yellow leaf virus, PMYLV 

Geminiviridae Begomovirus  Papaya leaf curl virus, PaLCuV 

Papaya leaf crumple virus, PaLCrV 

Chilli leaf curl virus, ChiLCuV 

Tomato leaf curl New Delhi virus, ToLCuNDV 

Croton yellow vein mosaic virus, CYVMV 

Potiviridae  Potyvirus  Papaya ring spot virus, PRSV-P 

Papaya leaf distortion mosaic virus, PLDMV 

Zucchini yellow mosaic virus, ZYMV 

Rhabdoviridae  Rhabdovirus  Papaya apical necrosis virus, PANV 

Papaya droopy necrosis virus, PDNV 

Tombusviridaea Carmovirusa  Papaya lethal yellowing virus, PLYV 

Alphaflexiviridae  Potexvirus  Papaya mosaic virus, PapMV 

NEb NEb Papaya meleira virus, (PMeVc + PMeV-2d) 
 

a Investigación molecular indica homología con la familia Sobemoviridae y el género Sobemosvirus. 

b No establecido. Caracterización molecular del genoma en progreso. 

c Tentativamente clasificado en el género Totivirus. 

d Tentativamente clasificado en el género umbravirus. 

 

2.2.1 Virus de importancia económica que afectan el cultivo de papaya en el 

continente americano 

 

 En el continente americano, al igual que en México, son tres las enfermedades 

causadas por virus que limitan el volumen de producción de papaya y cuyos agentes 

etiológicos son: el virus de la mancha anular de la Papaya (PRSV-P), el virus del mosaico 

de la papaya (PapMV) y el virus meleira de la papaya, aislado brasileño o mexicano, 

(PMeV-2 o PMeV-Mx, respectivamente) (Noa-Carrazana et al., 2006; Zamudio-Moreno et 

al., 2015; Sa Antunes et al., 2020). 

 

En México, el virus de mayor incidencia es PRSV-P, agente causal de la enfermedad 

de la mancha anular de papaya, una enfermedad cuyos síntomas principales son la aparición 

de manchas anilladas sobre frutos y hojas, manchas de apariencia aceitosas sobre peciolos, 
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deformación foliar, disminución en el desarrollo apical, defoliación y aborto floral. Las 

pérdidas económicas asociadas a esta enfermedad pueden llegar hasta el 80 % (Tripathi et 

al., 2008). Las coinfecciones de PRSV-P y PapMV no son inusuales y pueden generar un 

sinergismo sintomático, si las plantas se infectan de manera simultánea o primero con 

PRSV-P (Fig. 3.), lo que genera pérdidas económicas mayores (Chávez-Calvillo et al., 

2016; Vargas-Mejía et al., 2020).  

   

  

Fig. 3 Hojas de plantas de papaya inoculadas de forma simulada e infectadas con virus que muestran síntomas 

a los 60 días posteriores a la infección (dpi) con valores de daño (δ60). Infecciones únicas de PapMV (virus del mosaico 

de la papaya), PRSV (virus de la mancha anular de la papaya), infección escalonada de PapMV→PRSV que produce 

antagonismo, infección escalonada de PRSV→PapMV y coinoculación de PRSV con PapMV que produce sinergismo 

(Vargas-Mejía et al., 2020). 

 

El PapMV, causante de la enfermedad del mosaico de la papaya, presenta una 

distribución idéntica, pero con una incidencia menor a la de PRSV-P; sin embargo, ambos 

virus pueden ser transmitidos de manera muy eficiente por áfidos (Schaefers G.A., 1969; 

Noa-Carrazana et al., 2006; Tripathi et al., 2008). 

 

El virus meleira de la papaya (PMeV-Mx) es el agente causal de la enfermedad 

conocida como meleira en México y de acuerdo con el análisis de comparación de la 

secuencia nucleotídica que codifica la RdRp se le ha relacionado con los umbravirus (Sa 

Antunes et al., 2020). 
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2.2.2 Umbravirus 

 

Los umbravirus son un género de que están clasificados como miembros de la familia 

Tombusviridae, basados en las similitudes de la región de su genoma que codifica la enzima 

RNA polimerasa dependiente de RNA (RdRp), y su característica distintiva es que, a 

diferencia de las partículas virales convencionales, su genoma no codifica proteínas de 

cápside. En la naturaleza, cada umbravirus se asocian con una especie específica de virus 

de la familia Luteoviridae, a la cual se le conoce como virus auxiliar, de la cual obtiene las 

proteínas de cápside (Ryabov & Taliansky, 2021). 

 

Otra característica importante de los umbravirus es que su genoma presenta cuatro 

marcos de lectura abiertos, los cuales codifican una RdRp (ORF1-ORF2), una proteína de 

movimiento a larga distancia a través del floema (ORF3) y una proteína de movimiento 

célula a célula (ORF4). Los productos proteicos de los ORF3 y ORF4 en los umbravirus 

suplen parte de las funciones que se asocian a las proteínas de cápside en los virus de 

plantas; sin embargo, para la transmisión mediada por insectos vectores es necesaria la 

adquisición de cápside. 

 

Los luteovirus son una familia de virus de plantas restringidos al floema que son 

transmitidos por áfidos, lo cual se da por interacciones específicas entre los insectos 

vectores y las proteínas de la cápside viral, por lo que al ser encapsidado el RNA de lo 

umbravirus con la cápside del virus auxiliar, también adquiere la capacidad de ser 

transmitido por sus vectores (Liu et al., 2021; Ryabov & Taliansky, 2021). 

 

Los umbravirus y los virus de la familia Luteoviridae han desarrollado una relación 

mutualista, ya que, ademas del uso de la cápside por parte de los umbravirus para poder 

transmitirse de una planta a otra, lo luteovirus también se ven beneficiados al poder utilizar 

las proteínas de movimiento codificadas en el genoma de los umbravirus (Ryabov & 

Taliansky, 2021). 
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Recientemente se ha analizado otro tipo de virus similar a los umbravirus y se les ha 

llamado RNA´s asociados de tipo umbravirus (ulaRNAs, por sus siglas en inglés) y su 

relación filogenética, al igual que con los tombusvirus, se ha establecido por comparación 

de las regiones que codifican la RdRp. Dentro de este grupo se encuentran el virus meleira 

de la Papaya, el virus Q de la papaya, el virus Q del babaco, el virus asociado a la vena 

amarilla de los cítricos y el virus A asociado a la fresa, entre otros (Liu et al., 2021). 

 

2.3.3 RNA´s asociados de tipo umbravirus  

 

Los ulaRNAs son un grupo de virus que se ha relacionado entre ellos y con los 

umbravirus por las similitudes de la región que codifica sus RdRp; sin embargo, no han 

sido clasificados por el comité internacional de taxonomía de virus (Antunes et al., 2016; 

Cornejo-Franco et al., 2018; Liu et al., 2021). 

 

Tanto los umbravirus como los ulaRNAs presentan similitudes importantes, por 

ejemplo: ambos grupos carecen de proteína de cápside y tienen un genoma de tipo RNA de 

una sola cadena, de sentido positivo, no presenta poliadenilación en el extremo 3´ terminal 

y su genoma es de entre 4 y 5kb; sin embargo, a diferencia de los umbravirus, este grupo 

solo presenta dos marcos de lectura abiertos (ORF1 y ORF2) que codifican la RdRp.  En el 

caso de meleira, no se ha reportado como virus auxiliar alguna especie de la familia 

Luteoviridae, algo que es característico de los umbravirus (Sa Antunes et al., 2020;  Liu et 

al., 2021). 

 

2.3 Meleira: origen y distribución 

 

Meleira fue reportada por primera vez en 1980 en Brasil y ganó relevancia en la 

investigación con el aumento de la incidencia y distribución. Inicialmente se relacionaron 

los síntomas de meleira con deficiencia en la adquisición de boro y calcio causado por el 

estrés hídrico, debido a que los síntomas de ambas afecciones generan exudado espontáneo 

de látex (Nakagawa et al., 1987; Rodrigues, Ventura, & Marin, 1989). 
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México fue el segundo país que reportó la presencia de meleira. Las primeras 

observaciones de síntomas se realizaron en el estado de Quintana Roo, en la península de 

Yucatán, en el año 2008 (Perez-Brito, 2012). Para 2012, la distribución conocida de meleira 

en México comprendía siete estados productores: Campeche, Jalisco, Quintana Roo, 

Oaxaca, Tabasco, Veracruz y Yucatán (Perez-Brito, 2012). Para 2017, fue reportada la 

presencia en Chiapas, uno productor importante (Magaña-Álvarez, 2017). A pesar de que, 

en ese mismo año, la entonces Secretaría de Agricultura y Desarrollo Rural (SAGARPA), 

publicó un análisis del estado en el que se encontraba la industria agrícola y señalaba la 

necesidad de realizar un muestreo para determinar la dispersión de meleira a nivel nacional 

(SAGARPA, 2017), no se tiene información de dicha acción se haya llevado a cabo. 

 

La dispersión de meleira en el mundo es cada vez mayor, en el año 2019, se reportó 

oficialmente la presencia de meleira en el estado de Queensland, Australia (Australian 

goverment, 2019) y, aunque meleira no ha sido oficialmente reportada en Colombia, existen 

secuencias nucleotídicas reportadas en el 2017 en la base de datos NCBI (National Center 

for Biotechnology Information), con las claves de acceso MG570380.1, MG570381.1 y 

MG570382.1, que corresponden a aislados de PMeV-2 y que establecen que fueron 

obtenidas de muestras tomadas en ese país. 

 

2.3.1 Sintomatología observada en plantas con meleira 

 

Los síntomas que presentan las plantas afectadas por meleira en Brasil y México, 

incluyen similitudes importantes como son: exudado espontaneo de látex en frutos, látex 

con consistencia acuosa, coagulación deficiente y coloración más translúcida. En Brasil se 

han observado síntomas distintivos que consisten en manchas en frutos, denominadas 

mapeo, y necrosis de la punta de las hojas jóvenes. En México se han observado síntomas 

como exudado en peciolos y tallo, manchas en la pulpa de frutos inmaduros y 

acumulaciones de látex en la cavidad interna del fruto que llega a recubrir las semillas, 

principalmente en plantas infectadas por semillas de plantas enfermas (Fig. 4). La pérdida 

de calidad estética y de las características organolépticas esperadas se presentan en ambos 

países (Antunes et al., 2016; Maurastoni et al., 2020; Sa Antunes et al., 2020). 
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Fig. 4. Síntomas característicos de infección por PMeV en C. papaya.  

Planta de papaya que muestra los síntomas de la enfermedad pegajosa (A). Las plantas exudan espontáneamente el 

látex, el cual se oxida después de la exposición atmosférica dando como resultado pequeñas lesiones necróticas en 

los bordes de las hojas jóvenes (B) y frutos con aspecto pegajoso (C). Además, las plantas enfermas en México 

muestran látex dentro de la cavidad del fruto (D) y manchas necróticas en los pecíolos (E). Los círculos negros 

resaltan los síntomas principales (Abreu et al., 2015). 

 

Una característica relevante de esta enfermedad es que las plantas en la etapa previa a 

la floración pueden permanecer asintomáticas, causando que durante este periodo las 

plantas sean una fuente de inóculo silenciosa (Tavares et al., 2004), por lo que la 

determinación del virus en esta etapa es crucial para evitar la dispersión de la enfermedad 

y el incremento de las pérdidas económicas. La infección presenta distintos grados de 

severidad y pérdidas económicas generadas, las cuales se ven influenciadas por la etapa en 

la que se adquiere le virus, siendo más destructivo si se adquiere por transmisión vertical a 

través de semillas infectadas (Abreu et al., 2015). 
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2.3.2 Avances en la determinación del agente causal de meleira 

 

Inicialmente se creía que los síntomas observados en plantas enfermas se debían a la 

deficiencia en la absorción de calcio y boro, derivado del estrés hídrico (Nakagawa et al., 

1987); sin embargo, estudios realizados sobre el patrón de dispersión mostraron que el 

agente causal podía ser de origen biótico, además de que, al inocular plantas sanas con látex 

de plantas sintomáticas estas desarrollaban síntomas característicos 45 días después 

(Rodrigues, Ventura, & Maffia, 1989). 

 

Mediante análisis de microscopía electrónica de transmisión se lograron observar 

partículas virales de aproximadamente 50 nm de diámetro en muestras de látex de plantas 

enfermas. Mediante la observación de un corte ultrafino hojas y tejido de frutos se 

observaron partículas similares a las observadas en el látex en los vasos laticíferos (Kitajima 

et al., 1993). Interesantemente, es el primer virus reportado afectando este tipo de células, 

ya que estas producen una gran cantidad de látex, un medio altamente hostil para 

microorganismos ya que está compuesto por una gran cantidad de enzimas proteolítica 

relacionadas con la defensa a patógenos (Kitajima et al., 1993). 

 

La primera purificación del agente causal de meleira se realizó en los primeros años de 

la década del 2000 (Lima et al., 2001; Ventura et al., 2003) donde, además, se desarrollaron 

los primeros métodos de diagnóstico molecular basándose en la extracción, la posterior 

separación y observación del RNA en geles de agarosa (Tavares et al., 2004) (Fig. 5). 
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Fig. 5 Ácidos nucleicos extraídos a partir de látex de frutos de papaya (C. papaya) utilizando proteinasa K. A) (D, 

látex de planta infectada; S, látex de planta sana); B) Ácidos nucleicos extraídos a partir de látex de plantas enfermas 

que muestra la naturaleza de las bandas (1, látex sin tratamiento; 2, tratamiento con DNasa I; 3, tratamiento con 

RNasa A); C) Extracción de ácidos nucleicos utilizando la ebullición de látex de planta infectada en diferentes 

tiempos de incubación en segundos (s). M – Marcador de peso molecular de 1 kb de ADN (Tavares et al., 2004). 

 

El análisis de los ácidos nucleicos, extraídos de muestras de látex de plantas enfermas, 

determinó la presencia de una banda de RNA de doble cadena de aproximadamente 12 

kilobases (kb). La presencia de esta banda se estableció como  un método diagnóstico para 

la enfermedad (Maciel-Zambolim et al., 2003; Tavares et al., 2004). 

 

El primer análisis de Transcripción Reversa acoplada a Reacción en Cadena de la 

Polimerasa (RT-PCR) específico para detectar PMeV, se llevó a cabo mediante el diseño 

de iniciadores específicos dirigidos a una secuencia de 669 nucleótidos que mostraba cierto 

grado de similitud a la RdRp de los totivirus (Araújo et al., 2007). 

 

El primer reporte de meleira fuera de Brasil se realizó en México, y aunque la 

sintomatología de la enfermedad presentaba similitudes importantes, el protocolo de 

detección del virus mediante RT-PCR, que había sido desarrollado para la detección de la 

enfermedad en Brasil, no fue capaz de amplificar la región esperada en las plantas 

sintomáticas en México (Perez-Brito, 2012; Zamudio-Moreno et al., 2015), por lo que se 

recurrió a la extracción de RNA total de plantas sintomáticas y su separación por 

electroforesis (Tavares et al., 2004). Mediante este protocolo se podía observar la presencia 

de la banda de 12 kb características de PMeV, por lo que la detección del virus se basó en 

este protocolo (Tavares et al., 2004; Perez-Brito, 2012). El aislado mexicano de meleira se 
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denominó PMeV-Mx. 

 

Mediante la identificación de una nueva secuencia de 1,154 pb,  reportada en la base 

de datos NCBI (con clave de acceso KF781635.), que codifican para una supuesta RdRp, 

fue posible desarrollar iniciadores específicos que amplificaban una región de 491 pb 

(Zamudio-Moreno et al., 2015). Un análisis de comparación de la secuencia parcial 

predicha de 384 aminoácidos de PMeV-Mx logró determinar que dicha secuencia era 

cercana filogenéticamente a las RdRp de los umbravirus (Zamudio-Moreno et al., 2015). 

 

Mediante procedimientos de secuenciación profunda de muestras de látex de plantas 

con síntomas severos de meleira, colectadas en el estado de Espirito Santo, Brasil, se 

determinaron las secuencias de la banda de RNA de cadena doble y una segunda banda de 

RNA de cadena sencilla de aproximadamente 4.5 kb. Las secuencias se compararon 

mediante el algoritmo BLASTX. Los resultados indicaron que era posible separar las 

secuencias en dos grupos, cada una de las cuales mostraba identidad con diferentes 

secuencias de ARN viral conocidas. La banda de aproximadamente 12 kb se estableció 

como un RNA genómico cercano a los totivirus (PMeV) y la banda de aproximadamente 

4.5 kb (PMeV-2) como RNA genómico cercano al virus Q y al aislado mexicano PMeV-

Mx, ambos cercanos a los umbravirus (Antunes et al., 2016; Sa Antunes et al., 2020). 

 

El análisis de plantas sintomáticas y asintomáticas, llevado a cabo en Brasil, determinó 

que  todas las plantas sintomáticas presentaban coinfección PMeV-PMeV-2, mientras que 

en las que solo se logró determinar la presencia de PMeV permanecieron asintomáticas, lo 

que sugiere que el agente causal de la enfermedad es PMeV-2 y que PMeV es un virus 

auxiliar, una relación similar a la reportada para los umbravirus y los luteovirus (Antunes 

et al., 2016; Cornejo-Franco et al., 2018; Felker et al., 2019; Liu et al., 2021). A diferencia 

de PMeV-2, no ha sido posible determinar el virus auxiliar que pudiese estar implicado en 

la replicación y transmisión de PMeV-Mx (Sa Antunes et al., 2020). 
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2.4 Vías de dispersión de virus fitopatógenos 

 

Los virus fitopatógenos son parásitos intracelulares obligados que necesitan la 

maquinaria celular para replicarse. La habilidad de propagarse por diversas vías de 

transmisión mejora la capacidad de un virus para propagarse de manera efectiva y 

sobrevivir cuando cambian las circunstancias. Los virus con un mayor número de vías de 

transmisión presentan una mayor rapidez y capacidad de dispersión, lo que resulta en una 

mayor capacidad de dispersión (Hamelin et al., 2016; Cobos et al., 2019; Pérez-Padilla et 

al., 2020; Montes et al., 2021). Los virus fitopatógenos se diseminan a través de dos vías de 

transmisión: vertical y horizontal (Hull, 2002). 

 

2.4.1 Transmisión vertical 

 

La transmisión vertical de virus de plantas es la vía por la cual los virus se transmiten 

de una planta enferma a sus semillas y posteriormente a su descendencia. La transmisión 

vertical también puede darse como resultado de la polinización de una planta sana con 

partículas de polen de una planta enferma (Tapia-Tussell et al., 2015; Hamelin et al., 2016; 

Cobos et al., 2019). 

 

2.4.1.1 Transmisión mediada por semillas 

 

La transmisión vertical a través de semillas es un mecanismo que se encuentra 

presente en al menos el 25% de los virus de plantas y, dado el comercio y almacenamiento 

mundial de semillas, esta vía ayuda a la transmisión de virus en largas distancias, 

permitiéndole llegar a regiones donde antes no se encontraba presente. A pesar de la 

relevancia de este proceso para la epidemiología del virus y la dispersión de estas 

enfermedades, los mecanismos por los que se da esta transmisión no son bien entendidos 

(Cobos et al., 2019 ; Bradamante et al., 2021). 
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2.4.1.2 Transmisión mediada por polen 

 

La transmisión mediada por polen es una vía de transmisión de fitopatógenos que 

presenta características interesantes, ya que puede ser un mecanismo de transmisión tanto 

vertical: el virus ingresa a las partículas de polen a través de la invasión de las células madre, 

los óvulos que poliniza, las semillas producto de esa polinización y como resultado final, la 

siguiente generación de plantas (Maule & Wang, 1996; Cobos et al., 2019), como 

horizontal: el virus infectan nuevas plantas huésped desde los granos de polen que 

transportan el virus hasta el tejido de la planta madre después de la polinización (Isogai et 

al., 2022). 

 

El hecho de que las partículas virales puedan ingresar a los granos de polen o llevar 

a cabo la replicación en estos, no significa que haya una transmisión por esta vía. De la 

misma manera, la transmisión vertical de polen no implica necesariamente la transmisión 

horizontal o viceversa, por lo que cada una de estas vías debe ser analizada por separado 

(Card et al., 2007). 

 

2.4.2 Transmisión horizontal  

 

La transmisión horizontal de virus es la vía de diseminación que permite que un 

virus pase de  una planta infectada a una planta sana. Este tipo de transmisión es 

principalmente mediada por insectos vectores, aunque también se puede dar por inoculación 

mecánica o por polen, entre otras (Jones, 2018; Cobos et al., 2019; Isogai et al., 2022). 

 

2.4.2.1 Transmisión mecánica 

 

La transmisión mecánica de virus es una vía de dispersión poco frecuente que 

consiste en la introducción de partícula virales o RNA viral infectivo dentro una planta a 

través de heridas superficiales. Estas heridas pueden ser debidas a la fricción entre hojas de 

plantas cercanas, provocadas por aves o como sucede más a menudo en plantas cultivadas, 

por inoculación accidental dada por herramientas contaminadas con tejido vegetal de 
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plantas enfermas. La transmisión mecánica ocurre entre especies de virus altamente estables 

y en plantas con una alta carga viral, es decir, una gran cantidad de partículas virales en los 

tejidos (Hull, 2002). 

 

2.4.2.2 Transmisión por vectores 

 

La transmisión de virus mediada por insectos vectores es la principal vía de 

diseminación. Actualmente se sabe que más del 90% de los virus fitopatógenos son 

transmitidos por insectos vectores específicos y la mayoría de ellos, del orden Hemíptera 

(Cambra & Vidal, 2017; Huang et al., 2022; W. Wu et al., 2022). Los insectos transmiten 

virus de plantas a través de tres mecanismos principales: persistente, no persistente y 

semipersistente. Las diferencias entre estos mecanismos están dadas por el lugar en el que 

se albergan las partículas virales en el cuerpo del insecto y el periodo de tiempo en el que 

el vector puede transmitir dichas partículas (Shi et al., 2021). Los distintos mecanismos de 

transmisión son el resultado de las interacciones específicas entre una especie dada de virus 

con una especie dada de insecto vector, estas interacciones se dan principalmente entre las 

proteínas de cápside y sitios de retención específicos en los insectos (Zhou et al., 2018). 

 

Estudios en interacción planta-vector-virus han reportado que los virus han 

desarrollado múltiples estrategias para manipular las defensas de la planta huésped, con la 

finalidad de eficientizar el proceso de transmisión del virus y, en algunos casos, promover 

el incremento de la población del insecto vector ( X. Wu & Ye, 2020; Shi et al., 2021). 

 

2.4.2.2.1 Vectores persistentes 

  

Se denomina vector persistente al insecto que adquiere un virus por ingestión de 

tejidos de una planta enferma, estas partículas virales ingresan al aparato digestivo y 

posteriormente la hemolinfa, todo esto durante un periodo de latencia y, una vez las 

partículas virales alcanzan el sistema circulatorio e ingresan a las glándulas salivales, se 

vuelven transmisores activos pudiendo permanecer en esta condición de manera prolongada 

(Shi et al., 2021). Los vectores persistentes pueden ser propagativos: cuando el virus puede 
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replicarse en el insecto y puede ser transmitido a su descendencia, o circulativos: cuando 

no se da la replicación viral en el vector y no puede ser transmitido a la descendencia 

(Hogenhout et al., 2008). 

 

Las plantas infectadas con virus emiten volátiles que funcionan como atrayentes de 

insectos vectores y dependiendo del tipo de transmisión pueden regular la respuesta de las 

plantas, de esta manera, los virus inducen una disminución en las defensas de las plantas 

para que los insectos con transmisión persistente puedan alimentarse por largos periodos de 

tiempo (Shi et al., 2021). 

 

 2.4.2.2.2 Vectores no persistentes 

 

Se denomina vector no persistente al insecto que tiene la capacidad de adquirir y 

transmitir el virus por un periodo de tiempo muy corto, por lo general de minutos u horas. 

Esto se debe a que las partículas virales no ingresan al insecto, únicamente interaccionan 

con receptores presentes en el aparato bucal, en su porción distal. Los vectores no 

persistentes por lo general son áfidos y la respuesta inducida por el virus en la planta activa 

las defensas de esta para que la transmisión del patógeno se de en un corto periodo de 

tiempo (Shi et al., 2021). 

 

2.4.2.2.3 Vectores semipersistentes 

 

Se denomina vector semipersistente al insecto que puede transmitir el virus por un 

periodo de tiempo intermedio, de días a semanas, y que tiene la capacidad de transportar 

las partículas virales a los intestinos anteriores o a las glándulas salivales, pero que estas no 

pueden propagarse de los intestinos a las glándulas salivales o ingresar a la hemolinfa. En 

el modo semipersistente, las infecciones virales frecuentemente suprimen las respuestas de 

defensa de las plantas, lo que resulta en un aumento de la población de vectores y facilita 

las transmisiones virales durante los brotes de vectores. Este tipo de interacciones las 

realizan por lo general áfidos, mosquitas blancas y chicharritas (Shi et al., 2021). 
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2.5 Hemípteros: insectos de importancia agrícola 

 

Los hemípteros constituyen el grupo más diverso de todos los insectos con 

metamorfosis incompleta (“hemimetábolos”). Destacan porque son capaces de habitar en 

todos los climas y ocupar la mayoría de los hábitats terrestres y de agua dulce; además, es 

el único orden de insectos que incluye especies verdaderamente marinas: los zapateros o 

chinches de agua (Halobates). El término Hemíptera hace referencia a que la parte basal de 

las alas anteriores es más gruesa que la distal, que es membranosa (hemiélitros), carácter 

solo observable en las chinches. No obstante, la característica que los distingue como grupo 

monofilético es el hecho de poseer piezas bucales modificadas que pueden servir para 

perforar y succionar savia de las plantas (fitófagos), chupar sangre de animales 

(hematófagos), alimentarse de hongos o de otros insectos (predadores). 

 

Los hemípteros se diversificaron ampliamente en el cretácico, coincidiendo con la 

diversificación de las angiospermas. Sus estructuras bucales son, sin duda, la causa del éxito 

alcanzado, por permitirles aprovechar el alimento que las plantas ofrecían, aunque es 

probable que otras adaptaciones, como la asociación con microorganismos (endosimbiosis), 

también hayan contribuido a su gran diversificación. En la reconstrucción de su historia 

evolutiva, tradicionalmente se han utilizado datos morfológicos y paleontológicos; sin 

embargo, en muchos casos estos datos no han permitido obtener filogenias de consenso. En 

los últimos años, los marcadores moleculares han ayudado a precisar la filogenia del grupo 

y resolver cuestiones que hasta hace poco eran objeto de debate (Aguin-Pombo y Bourgoin, 

2012). 

 

Los hemípteros se caracterizan por tener piezas bucales transformadas en un aparato 

picador-succionador compuesto por un labio de uno a cuatro segmentos en forma de vaina 

que envuelve las mandíbulas, y maxilas modificadas en un par de canales, uno anterior 

alimentario y otro posterior o salival con sus bases localizadas en el interior de la cápsula 

cefálica (Aguin-Pombo y Bourgoin, 2012), al cual se le ha relacionado con el éxito en la 

colonización de las plantas (Pombo D., 2012). 

 



29 

 

Este orden de insectos se encuentra comprendido por más de 80,000 especies 

pertenecientes a 153 familias, algunas de ellas con distribución mundial. Dentro de los 

hemípteros se agrupan pulgones, moscas blancas, cochinillas, psílidos, fulgoroideos, 

cigarras, cercópidos, chinches, membrácidos y cicadélidos. 

 

La familia más grande de este orden es Cicadellidae, la cual cuenta con un gran 

número de especies que pueden ser vectores de bacterias, virus y fitoplasmas de importancia 

en la agricultura a nivel mundial (Pérez et al., 2010; Pombo D., 2012; Chen et al., 2016; 

García-Cámara et al., 2019). 

 

Para la identificación de estos insectos se ha recurrido a los estudios moleculares 

basados en el análisis de las secuencias del DNA nuclear y mitocondrial (mtDNA), solos o 

en conjunto, dependiendo de si las relaciones a establecer son entre táxones próximos o 

lejanos. Entre los marcadores moleculares más utilizados están los genes nucleares 

ribosómicos (28S, 18S y 5S), que tienen importantes atributos útiles para este tipo de 

estudios: son universales, fáciles de obtener y con un número de copias elevado. Además, 

como las tasas globales de sustitución de las bases son relativamente bajas, son muy 

adecuados para establecer relaciones entre linajes lejanos. En especial, la subunidad 

pequeña del RNA ribosómico (18S) ha sido muy útil para inferir relaciones filogenéticas 

de eventos evolutivos relativamente antiguos (>100 millones de años) de los linajes 

principales de hemípteros. A pesar de ser genes conservados, hay ciertas regiones que 

muestran tiempos de sustitución variables, por lo que también pueden ser útiles para 

resolver las filiaciones de taxones estrechamente relacionados que hayan divergido en una 

época reciente (<10 millones de años). De esta forma, las tasas evolutivas heterogéneas 

pueden utilizarse para reconstruir las relaciones a varios niveles taxonómicos (Aguin-

Pombo y Bourgoin, 2012). 

 

2.6 Cicadellidae  

 

Los cicadélidos son una familia del orden Hemíptera que cuenta con más de 23, 000 

especies descritas y se considera de distribución mundial, exceptuando los cascos polares. 
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Uno de los  géneros de mayor importancia económica es Empoasca, ya que cuenta con 

especies relacionadas con la transmisión de fitopatógenos importantes para cultivos como 

uva, algodón, cítricos, té, entre otros (Baspinar et al., 2012; Pombo et al., 2012). 

 

Los daños generados por las chicharritas del género Empoasca pueden ser directos: 

los cuales son el resultado de la alimentación de un gran número de individuos y la respuesta 

inmune de la planta, e indirectos: los cuales se deben a la capacidad de transmisión de 

fitopatógenos como hongos, bacterias, fitoplasmas y virus (Sánchez et al., 2016). 

 

Los mecanismos implicados en la transmisión de fitopatógenos por los cicadélidos 

son ampliamente estudiados y en recientes investigaciones se han utilizado como modelos 

de estudio de estos mecanismo al cicadélido Graphocephala atropunctata y al fitopatógeno 

bacteriano Xylella fastidiosa (Marcus et al., 2022). Aunque existen una gran cantidad de 

cicadélidos capaces de alimentarse de plantas infectadas con X. fastidiosa, son pocas las 

especies que son capaces de adquirir el patógeno y, menos aún, las que son capaces de 

trasmitirlo, y esto se debe a interacciones especificas vector-patógeno, por lo que la 

determinación de las interacciones ayudaría comprender dichas interacciones y las posibles 

relaciones en otras enfermedades transmitidas por cicadélidos (Marcus et al., 2022). 

 

2.7 Características del género Empoasca 

 

Este género pertenece a la familia Cicadellidae, subfamilia Typhlocybinae y la tribu 

Empoascini. Durante mucho tiempo en género Empoasca ha sido un vertedero taxonómico 

para muchas especies de su tribu, en su mayoría pequeñas, de color verde pálido, 

indistintamente marcadas, que carecen de los rasgos morfológicos distintivos utilizados 

para definir otros géneros (Xu et al., 2021). 

 

El género Empoasca  es el más grande de la familia. La identificación de especies 

de este género se realiza principalmente basándose en claves taxonómicas, debido a la 

existencia de caracteres externos muy similares entre las especies. El Edeago, aparato 

reproductor masculino, parece ser el órgano más viable para ser utilizado para el análisis 
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taxonómico. En los últimos años ha cobrado relevancia el uso de claves taxonómicas a la 

par de secuenciación y comparación de genes, principalmente el gen COI, para realizar 

identificaciones más precisas de especies de este género (Ross & Cunningham, 1960; 

Arroyo P. et al., 2015). 

 

La única especie de insecto que se considera plaga de papaya y que está reportada 

como vector de meleira en México es Empoasca papayae (García-Cámara et al., 2019); sin 

embargo, no existen reportes que determinen su presencia en el estado de Michoacán. 

 

3. Justificación 

 

México es el principal exportador de papaya a nivel mundial, por lo que las 

enfermedades que generan una disminución en la calidad y cantidad de fruto producido son 

de especial preocupación en el sector agrícola. Las enfermedades causadas por virus son la 

mayor limitante en la producción de papaya en México y la de más reciente detección en el 

país es la causada por el virus meleira de la papaya, la cual puede generar pérdidas 

económicas de hasta el 100% en los cultivos comerciales. Una característica importante de 

la enfermedades causadas por virus es que no se pueden controlar una vez que han infectado 

a las plantas, por lo tanto, es de suma importancia lograr un manejo adecuado de los insectos 

vectores.  Para ello, la identificación correcta de los mismos es relevante toda vez que se 

debe conocer su capacidad de transmisión. 

 

El único vector conocido de meleira es el cicadélido E. papayae; sin embargo, este 

insecto no ha sido reportado como plaga de papaya en el estado de Michoacán, por lo que 

es relevante determinar cuál es la especie de cicadélido predominante en la región y si es 

capaz de transmitir el virus a las plántulas de papaya. 
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4. Hipótesis 

 

La especie predominante del género Empoasca, presente en cultivos de papaya sintomáticos 

en el Valle de Apatzingán, puede transmitir el virus meleira de la papaya (PMeV-Mx) a 

plántulas de papaya. 

 

5. Objetivos 

 

5.1 Objetivo general  

 

Identificar la especie predominante del género Empoasca presente en cultivos de 

papaya con síntomas de meleira en la región del Valle de Apatzingán y determinar su 

capacidad para adquirir y transmitir el virus meleira de la papaya a plántulas de papaya. 

 

5.2 Objetivos específicos  

 

1. Determinar la presencia del virus meleira de la papaya (PMeV-Mx) en el Valle de 

Apatzingán 

2. Identificar la especie predominante del género Empoasca presente en huertos 

sintomáticos del Valle de Apatzingán. 

3. Determinar la presencia del virus meleira de la papaya en la especie predominante 

del género Empoasca presente en huertos sintomáticos en el Valle de Apatzingán. 

4. Determinar la capacidad de transmisión del virus meleira de la papaya por la especie 

predominante del género Empoasca presente en huertos sintomáticos en el Valle de 

Apatzingán a plántulas de papaya. 
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6. Materiales y métodos 

 

 6.1 Detección del virus meleira de la papaya en el Valle de Apatzingán 

 

6.1.1 Muestreo 

 

Para la determinación de la presencia del virus meleira de la papaya en el estado de 

Michoacán, México, se realizaron visitas de campo a huertos de papaya en el Valle de 

Apatzingán. Los muestreos se realizaron en dos huertos, uno localizado en la comunidad 

de El Tescalame (19°31’19.0"N, 102°62’19.3"W), en el municipio de Buenavista, y el otro, 

localizado en la comunidad de El Ceñidor (18°99’67.3"N, 102°19’39.9"W), en el municipio 

de Parácuaro. 

 

Los huertos de papaya muestreados estuvieron plantados con dos variedades 

distintas; El huerto de El Tescalame, con la variedad Maradol. El manejo agronómico de la 

plantación fue  descrito por el productor como “convencional”, basado en la aplicación de 

fertilizantes minerales e insecticidas sintéticos, uso de maquinaria y la  comercialización en 

el mercado nacional. Por otro lado, el huerto de El Ceñidor estuvo plantado con papaya de 

la variedad Intenzza, con un manejo agronómico “orgánico”, basado en la aplicación de 

fertilizantes orgánicos e insecticidas biorracionales y comercializado en el mercado 

internacional (exportación). 

 

El primer muestreo se realizó en julio de 2021, en la comunidad de El Tescalame, las 

muestras de látex se obtuvieron de frutos inmaduros de más de 15 cm de longitud que 

exhibían síntomas intensos. Para la obtención de las muestras se realizaron cortes 

longitudinales con una profundidad no mayor a 0.5 cm, los cortes se realizaron con un 

bisturí quirúrgico estéril. El látex se colectó en tubos de vidrio estériles con tapa de rosca, 

10mL por muestra aproximadamente. Se realizó un segundo muestreo en septiembre de 

2021, donde se obtuvieron por duplicado muestras de látex de dos plantas sintomáticas de 
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El Ceñidor (Fig. 6). Las muestras obtenidas se trasladaron al Instituto de Investigaciones 

Químico Biológicas de la Universidad Michoacana de San Nicolás de Hidalgo donde se 

almacenaron a -20 °C hasta procesamiento. 

 

Fig. 6 Obtención de muestras de látex de frutos sintomáticos. El látex se colectó en tubos de vidrio estériles con tapa 

de rosca. 

 

6.1.2 Extracción de RNA total 

 

Las muestras de látex, obtenidas de plantas sintomáticas de El Ceñidor, se 

prepararon para la extracción de RNA  total, para lo cual, se utilizó el buffer de extracción 

TriPure Isolation Reagent (Roche) siguiendo las especificaciones del fabricante. La calidad 

y cantidad de RNA extraído se analizó en un espectrofotómetro Nanodrop 2000 

(ThermoScientific) y su integridad se corroboró en gel de agarosa al 1.5% (p/v) con buffer 

Tris base-Ácido acético-EDTA (TAE)1X, teñido con bromuro de etidio. Las imágenes de 

los geles se obtuvieron en fotodocumentador (Biorad). 
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6.1.3 Síntesis de cDNA (Transcripción reversa) 

 

Para la síntesis de cDNA se utilizaron 200ng de RNA total como molde y el kit 

SuperScript™ First-Strand (Invitrogen) siguiendo las concentraciones y el procedimiento 

sugeridos por el fabricante. Como iniciadores se utilizaron los hexámeros aleatorios 

provistos en el kit. 

 

6.1.4 Reacción en Cadena de la Polimerasa  

 

Para realizar la PCR se utilizaron 2 µL de cDNA, el kit PCR Master Mix, 2X 

(Promega) siguiendo las especificaciones del fabricante y los iniciadores propuestos por 

SENASICA (2017) (PMeV-RP-F1: 5′ GACGTTTTCGAGCGCATCTC 3′; PMeV-RP-R1: 

5′ GCCAACTGGTCATCCGGTAA 3′) que amplifican un segmento de 371 pb del gen que 

codifica la RdRp de PMeV-Mx. 

 

Como control endógeno se utilizaron los iniciadores dirigidos al RNA ribosomal 

18S (END-18S-Fw: 5´ACAGGTCTGTGATGCCCTTAGATG3´ y END-18S-Rv: 5´ 

GTGTGTACAAAGGGCAGGGACGTA 3´) los cuales fueron diseñados utilizando  la 

herramienta PrimerQuest y utilizando como templado las secuencias del gen 18S de 

Empoasca vitis y C. papaya reportadas en la base de datos NCBI (National Center for 

Biotechnology Information) con las clave de acceso KM215144.1 y U42514.1 

respectivamente. Los iniciadores propuestos fueron validados mediante el algoritmo 

Primer-BLAST, provisto en el NCBI.  

 

El programa de termociclado fue el siguiente: 3 minutos de desnaturalización a 

94°C, seguidos de 35 ciclos de 30 segundos a 94°C, 30 segundos a 59°C, 30 segundos a 

72°C y una extensión final de 5 minutos a 72°C. 

 

Los productos de PCR obtenidos se separaron por electroforesis a 100 volts por 45 

minutos en gel de agarosa al 1.5 % (p/v) con buffer TAE 1X, teñido con bromuro de etidio. 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KM215144.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=9J24MTTJ016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/U42514.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=9J2991GY013
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Se utilizó el marcador de peso molecular 100 bp DNA Leadder (GeneCraft®, Germany) y 

las imágenes de los geles se obtuvieron por fotodocumentador (Gel Doc, Biorad). Estas 

muestras fueron utilizadas como control positivo en los sucesivos análisis. 

 

6.2 Determinación de la especie predominante del género Empoasca presente 

en huertos sintomáticos muestreados 

 

Para la determinación de la especie predominante, se realizaron colectas de 

chicharritas en los huertos de El Tescalame y El Ceñidor. Los muestreos se realizaron de 

octubre de 2020 a marzo de 2022. Para la colecta de especímenes se utilizaron redes 

entomológicas y succionadores bucales (Fig. 7). Se realizaron diversos redeos al azar en la 

plantación de papaya, principalmente se colectó  sobre la sección media y alta del follaje, 

donde se encuentran los brotes más tiernos de la planta. Los insectos colectados por redeo 

se depositaron en un recipiente de plástico de 1 L de capacidad, posteriormente se realizó 

una separación con ayuda de un succionador bucal, de acuerdo con las características 

macroscópicas, únicamente los que presentaron características similares a las descritas para 

el género Empoasca se conservaron en alcohol al 96%. Las muestras colectadas se enviaron 

a la especialista en cicadélidos MC. Edith Blanco Rodríguez del Colegio de Postgraduados 

para la determinación  taxonómica correspondiente. 

 



37 

 

 

Fig. 7 Colecta de insectos con red entomológica sobre plantas de papaya. 

 

Adicionalmente, se obtuvo una muestra de chicharritas separadas y seleccionadas 

de acuerdo con características similares en tamaño, forma, color  y estadio de desarrollo. 

Esta muestra se envió a la empresa MACROGEN (EE.UU.), para la extracción del material 

genético y la secuenciación del gen COI, un gen ampliamente utilizado para la 

determinación de especies. 

 

La secuenciación se realizó por el método Sanger y la secuencia obtenida se 

comparó con las secuencias reportadas en la base de datos GeneBank. Para  la construcción 

del árbol filogenético, se seleccionaron secuencias reportadas, de este gen; entre ellas las 

especies del género Empoasca, la tribu Empoascini y la subfamilia Typhlocybinae. Como 

grupo externo, se utilizó una secuencia reportada de la subfamilia Deltocephalinae y otra 

de la subfamilia Aphrodinae; ambas, pertenecientes a la familia Cicadellidae. El árbol 

filogenético se construyó con el programa Mega X. 
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6.3 Determinación de la adquisición de PMeV-Mx por la especie predominante 

del género Empoasca presente en huertos sintomáticos de la región del Valle de 

Apatzingán 

 

6.3.1 Colecta de ejemplares 

 

Para la realización de este ensayo, se colectaron chicharritas con las características 

descritas para el género Empoasca (Fig. 8) en plantas sintomáticas en el huerto de El 

Ceñidor, del cual se habían tomado las muestras utilizadas como control positivo. Los 

insectos se colectaron de la parte media y alta del follaje de plantas con frutos con síntomas 

intensos. Los muestreos se realizaron con ayuda de un succionador bucal. Los ejemplares 

colectados, aproximadamente 20 insectos por muestra, se transfirieron a frascos de vidrio 

con cierre hermético con alcohol al 70% y se trasladaron al Instituto de Investigaciones 

Químico Biológicas de la Universidad Michoacana de San Nicolás de Hidalgo para la 

determinación de la presencia o ausencia de PMeV-Mx. 

 

Fig. 8 Chicharritas sobre el follaje de plantas de papaya (indicadas con un círculos rojos). 

 

6.3.2 Determinación de la presencia de PMeV-Mx en la especie predominan 

del género Empoasca 

 

Los ejemplares colectados se analizaron para determinar la presencia o ausencia de 
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PMeV-Mx, para ello, se siguió la metodología descrita a continuación: se extrajo el RNA 

total de cuatro muestras, cada muestra constó de 20 ejemplares sin sexar.  Para la extracción 

de RNA total se utilizó el buffer de extracción TriPure Isolation Reagent (Roche) siguiendo 

el protocolo recomendado por el fabricante. La transcripción reversa se realizó de acuerdo 

con el procedimiento del kit SuperScript™ First-Strand (Invitrogen) y la PCR se realizó de 

acuerdo con el procedimiento del kit PCR Master Mix, 2X (Promega) siguiendo las 

especificaciones del fabricante. Se utilizaron los iniciadores propuestos por SENASICA 

(2017), que amplifican una región de 371 pb, y los propuestos por García-Cámara et al. 

(2018) (PMeVF: 5′ CGCAAAACTAAGACGAGATTCAG 3′; PMeVR: 5′ 

TGTATGACTGTGGGCTGGTTA 3′) que amplifican una región de 86 pb, dentro del 

amplicón de 371 pb. 

 

Los productos de PCR obtenidos se separaron por electroforesis en gel de agarosa 

al 1.5% (p/v) con buffer TAE 1X, teñido con bromuro de etidio y las imágenes de los geles 

se obtuvieron por fotodocumentador (Gel Doc, Biorad). Se utilizó el marcador de peso 

molecular 100 bp DNA Leadder (GeneCraft®, Germany). 

 

6.4 Ensayo de transmisión de PMeV-Mx por la especie predominante  de 

Empoasca sp. a plántulas de papaya 

 

Para determinar la posible transmisión de PMeV-Mx por la especie predominante  

de Empoasca sp., se requirieron  10 plántulas de papaya, de menos de un mes de 

germinadas, de la variedad Maradol. Dichas plantas se adquirieron en un vivero comercial 

en el municipio de Buenavista, Michoacán. Se mantuvieron durante 20 días en condiciones 

de laboratorio, durante este tiempo no mostraron síntomas evidentes de meleira. 
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Se colectaron de 100 a 200 mg de tejido foliar de cada una de las plántulas, el tejido 

se colocó en tubos para centrífuga estériles de 0.6 mL, se congelaron con nitrógeno líquido 

y se llevaron a ultracongelador (Thermo Scientific Revco® ExF) a -80°C hasta la extracción 

del RNA total. Las muestras se analizaron mediante RT-PCR con el uso de los iniciadores 

propuestos por SENASICA (2017) y como control endógeno, se analizó la presencia del 

gen ARNr 18S mediante los iniciadores END-18S-Fw y END-18S-Rv. 

 

Una vez que se realizó la colecta de tejido vegetal, las plántulas se colocaron en 

jaulas, una plántula por jaula, que consistían en un frasco de plástico de aproximadamente 

tres litros de capacidad, con orificios en la periferia, acondicionado con tela de organza para 

facilitar la ventilación. Las jaulas se dividieron en dos grupos, cada uno de cinco plántulas: 

en el primer grupo se colocaron las plántulas en ausencia de insectos y en el segundo se 

colocaron las plántulas con por lo menos 15 ejemplares adultos de la especie predominante  

de Empoasca sp. colectados directamente de plantas sintomáticas. 

 

Las plántulas se mantuvieron en laboratorio, con un riego diario y aplicación de 

fertilizante “Bayfolan” en una dosis aplicada según la recomendación del fabricante. Los 

insectos se monitorearon durante 20 días para garantizar su presencia en el follaje de la 

planta, pasado este tiempo, se tomaron muestras de hojas y peciolos de cada una de las 

plántulas de ambos grupos (de 100 a 200 mg por plántula). Las muestras se analizaron por 

RT-PCR para determinar la presencia o ausencia de PMeV-Mx. 

 

7. Resultados  

 

7.1Identificación de plantas de papaya con sintomatología sugestiva de meleira 

en el Valle de Apatzingán 

 

Después de realizar un recorrido aleatorio en los huertos de papaya, se localizaron 

plantas en dos huertos en etapa de producción con los siguientes síntomas: exudado 
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espontáneo de látex en frutos, peciolos y tallo de las variedades Maradol (Buenavista) e 

Intenzza (Parácuaro). El látex exudado presentó una consistencia más acuosa que los frutos 

asintomáticos y se tornó de un color café obscuro a la exposición atmosférica, dando una 

apariencia pegajosa a los frutos (Fig. 9). Estos síntomas corresponden con los reportados 

para meleira. 

 

 

                      

          A                                                     B 

Fig. 9 Plantas de papaya sintomáticas de huertos comerciales en el Valle de Apatzingán, Michoacán. 

 A) Fruto de papaya de la variedad Maradol con látex acuoso, coagulación anormal y deformación del fruto. B) Planta 

de papaya de la variedad Intenzza con exudado espontáneo de látex y coloración marrón característica de la oxidación 

por exposición atmosférica. 

 

7.2 Presencia de PMeV-Mx en cultivos de las variedades Maradol e Intenzza  

 

Para confirmar la presencia de PMeV-Mx en las muestras de látex de frutos de la 

huerta de El Ceñidor y El Tescalame, las muestras se analizaron mediante la técnica de RT-

PCR punto final; se observó la presencia de una banda de aproximadamente 371 pb (Fig. 

10), que corresponde con las bandas esperadas de acuerdo con el protocolo de detección de 

meleira de SENASICA (2017), indicando la presencia de PMeV-Mx en huertos de papaya 

del Valle de Apatzingán, Michoacán. 
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Estos resultados se corroboraron por el laboratorio GeMBio del Centro de 

Investigación Científica de Yucatán, el cual es el centro que realizó el primer reporte de 

esta enfermedad en México. 

 

 

 

Fig. 10 Análisis de presencia de PMeV-Mx en muestras sintomáticas y asintomáticas del Valle de 

Apatzingán. A) Detección por RT-PCR del gen  ARNr 18S en las muestras: carriles ms1-me2. B) 

Detección por RT-PCR de PMeV-Mx en plantas sintomáticas: carriles ME1-ME2, plantas 

asintomáticas: carriles MS1-MS3, Control negativo: carril NTC. Escalera  de ADN de 100 pb: 

carriles MM 

 

7.3 Identificación de Empoasca laceiba como la especie predominante en los 

huertos sintomáticos muestreados del Valle de Apatzingán, Michoacán 

 

De acuerdo con la determinación taxonómica, obtenida por la especialista en 

cicadélidos, se sugiere la presencia de dos especies: E. dilitara y E. laceiba. La primera 

especie se encontró en los muestreos realizados en el municipio de Buenavista y la segunda 

se identificó en ambos huertos; siendo E. laceiba la única especie presente en los muestreos 

realizados en Parácuaro. En la Fig. 11, se muestran las características distintivas de estas 

especies, donde se aprecia la similitud del Edeago entre las características descritas por 

Ross & Cunningham (1960), y las descritas por la M.C. Edith Blanco Rodríguez, para la 

especie E. laceiba. 

 

           

Fig. 7 Análisis de presencia de PMeV-Mx en muestras sintomáticas y asintomáticas del Valle de Apatzingán.  

A) Detección por RT-PCR del gen  ARNr 18S en las muestras: carriles ms1-me2. B) Detección 

por RT-PCR de PMeV-Mx en plantas sintomáticas: carriles ME1-ME2, plantas asintomáticas: 

carriles MS1-MS3, Control negativo: carril NTC 
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Fig. 11 Análisis taxonómico de chicharritas del género Empoasca basado la morfología del aparato reproductor de 

los machos (Edeago). A) Morfología del Edeago de la especie E. laceiba de acuerdo con lo reportado por Ross & 

Cunningham (1960). B) Morfología del Edeago observada en los especímenes de E. laceiba colectados en el Valle 

de Apatzingán. C) Morfología del Edeago reportado para E. dilitara por DeLong & Davidson (1935). 

  

Adicional a la determinación taxonómica, la identificación molecular derivada de la 

secuenciación del gen CO1 de E. laceiba se obtuvo una secuencia de nucleótidos de 685 

pares de bases de DNA, la cual se publicó en la base de datos GeneBank con la clave de 

acceso ON255876.1 (Anexo 1). El análisis de la secuencia mediante el algoritmo BLAST 

provisto por la base de datos GeneBank, determinó que la secuencia más cercana fue la 

reportada con la clave de acceso MN253095.1, la cual presentó un porcentaje de cobertura 

del 92% y un porcentaje de identidad del 96.05%. 

 

Basados en el árbol filogenético obtenido, se determinó que la especie pertenece al 

género Empoasca, confirmando los resultados obtenidos por el análisis taxonómico que 

establecen que la especie muestreada pertenece a dicho género (Fig. 12). 
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Fig. 12 Árbol filogenético desarrollado en base al gen CO1 de E. laceiba (210126-12 O13 T2 LCO1490). 

A. Especies del género Empoasca. B. Tribu Empoascini. C. Subfamilia Typhlocybinae. D. Grupo externo 

 

7.4 Empoasca laceiba tiene la capacidad de adquirir PMeV-Mx en condiciones 

de campo 

 

De acuerdo con el análisis de RT-PCR de punto final, se logró determinar la 

presencia de las bandas esperadas que determinan la presencia de meleira en ambas 

muestras de cicadélidos y se corresponden con las bandas observadas en el control positivo. 

Los controles de carga, que amplifican una región del gen 18S, presentan la banda esperada, 

por lo que se asume que el procedimiento se realizó sobre muestras que contenían ARN 
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íntegro y de buena calidad. Basado en lo anterior, se sugiere la capacidad de adquisición de 

PMeV-Mx por parte de E. laceiba (Fig. 13) 

 

 

 

           A                                                                                                                             B 

Fig. 13 Determinación de la capacidad de adquisición de PMeV-Mx por E. laceiba. A) Detección de PMeV-Mx en 

insectos colectados de un huerto infectado con meleira. Carriles Ins1-Ins2: muestras de insectos analizadas, carril 

PTC: control positivo, carril NTC: control negativo, carril MM: marcador de peso molecular de ADN de 100 pb B) 

Detección por RT-PCR del gen ARNr 18S en las muestras de insectos: carriles Ins1-Ins2, carril MM: marcador de 

peso molecular de ADN de 100 pb. 

 

7.5 Determinación de la transmisión de PMeV-Mx por E. laceiba a plántulas 

de papaya 

 

Los resultados del análisis molecular realizado a las plántulas de papaya utilizadas 

en el ensayo de transmisión de meleira mediado por E. laceiba, mostraron la ausencia de 

las bandas esperadas de 371 pb en las muestras y la presencia de dicha banda en el control 

positivo. Para corroborar la presencia de RNA de buena calidad e intacto, se realizó el 

análisis de la presencia del gen endógeno, mostrando resultados concluyentes que indican 

la correcta realización del análisis (Fig. 14). Los resultados no mostraron evidencia de la 

presencia de PMeV-Mx en las plántulas inoculadas con insectos virulíferos ni en las 

plántulas control, esto indica que E. laceiba, no fue capaz de transmitir el virus en las 

condiciones evaluadas. 
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A

 

           B 

 

Fig. 14 Determinación de la capacidad de transmisión de PMeV-Mx por E. laceiba. A) Detección por RT-PCR de 

PMeV-Mx en plántulas de papaya control e inoculadas con insectos virulíferos a los 20 días posteriores a la 

inoculación (dpi). Carriles 1C-5C: controles (no inoculadas), carriles 6T-10T: plántulas inoculadas (contacto con 

insectos), carril PTC: control positivo, NTC: control negativo, MM: marcador de peso molecular de ADN de 100 pb. 

B) Detección por RT-PCR del gen ARNr 18S, utilizado como control endógeno de la reacción: carriles 1C-10T, 

NTC: control negativo, MM: marcador de peso molecular de ADN de 100 pb. 

 

8. Resumen de resultados 

 

Meleira es una enfermedad de gran relevancia económica, que afecta severamente 

la producción de papaya, y actualmente se encuentra presente en cultivos de papaya, de las 

variedades Maradol e Intenzza, en la región del Valle de Apatzingán, Michoacán. 

 

De los muestreos de cicadélidos realizados en huertos donde se detectó la presencia 

de meleira, E. laceiba fue la especie predominante. Hasta donde sabemos, este es el primer 

reporte de la presencia de este insecto en el estado, el primer reporte de su comportamiento 

como especie plaga de papaya y el primer análisis sobre su interacción con virus 
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fitopatógenos. Se encontró evidencia de la adquisición de PMeV-Mx por parte de E. 

laceiba; sin embargo, no se encontró evidencia de la transmisión del virus a plántulas de 

papaya en las condiciones analizadas. 

 

9. Discusión de resultados 

 

La papaya es el tercer fruto tropical más cultivado mundialmente (Chávez-Pesqueira 

& Núñez-Farfán, 2017) y posee  un alto valor nutricional (Alara et al., 2022). Este fruto es 

cultivado y consumido principalmente en países en vías de desarrollo como India, Brasil y 

México (FAO, 2020). Actualmente, el principal reto para la producción de papaya son las 

enfermedades causadas por virus, las cuales generan las mayores pérdidas económicas a 

nivel mundial (Sa Antunes et al., 2020; Zainal-Abidin et al., 2021). 

 

En México, una de las enfermedades que causa mayor preocupación para la 

producción de este fruto es meleira, la cual se reportó por primera vez en el 2012 (Perez-

Brito, 2012), donde se estableció la presencia de la enfermedad en algunas regiones de siete 

estados productores (Jalisco, Campeche Oaxaca, Quintana Roo, Tabasco y Veracruz) y 

posteriormente se reportó su presencia en el estado de Chiapas (Magaña-Álvarez, 2017). 

 

De acuerdo con la revisión de literatura especializada, no existen reportes que 

indiquen la presencia de meleira en el estado de Michoacán, por lo que este es el primer 

reporte de su presencia en la región. Este reporte es importante porque Michoacán y Jalisco, 

dos estados con presencia de meleira, colindan con Colima, el segundo estado del país con 

el mayor volumen de producción (SIAP, 2022), y un alto volumen de fruto exportado y el 

único estado que no ha reportado afectación alguna por esta enfermedad en sus cultivos 

(SAGARPA, 2017). 

 

La principal vía de dispersión de virus fitopatógenos es la transmisión por vectores 

y dado que el único vector reportado para meleira es E. papayae (García-Cámara et al., 

2019), se buscó determinar si este insecto estaba presente en los cultivos infectados; sin 
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embargo, el análisis de los muestreos realizados en campo no mostró evidencia de la 

presencia de esta especie. 

 

Interesantemente, el análisis taxonómico sugirió la presencia de E. laceiba como 

especie predominante en los dos sitios de muestreo. Como antecedente de este cicadélido 

se tiene el primer reporte realizado por Ross & Cunningham (1960) en la municipalidad de 

Atlántida, Honduras y en el estado de Guerrero, México. Solo mencionan su presencia, sin 

indicar los hospederos ni los daños ocasionados. Por ello, basados en la revisión de literatura 

especializada y a través de este estudio, se determinó la presencia de esta especie asociada 

al cultivo de papaya en el estado de Michoacán, México. 

 

En el presente trabajo se estudió la capacidad de E. laceiba para adquirir PMeV-Mx 

en condiciones de campo y transmitirlo a plántulas de papaya. Los resultados siguieren que 

el insecto es capaz de adquirir el virus, sin embargo, no se encontró evidencia de que pueda 

transmitirlo en las condiciones estudiadas. Estos resultados son similares a los observados 

para la especie de mosquita blanca Trialeurodes viriabilis, con la cual se realizaron ensayos 

de transmisión de PMeV2 en condiciones de invernadero, donde se determinó que el insecto 

es capaz de adquirir el virus; sin embargo, no se encontró evidencia de transmisión a plantas 

sanas, ni correlación entre el incremento de la población de T. viriabilis con la incidencia 

de la enfermedad en campo (de Souza et al., 2003). 

 

La transmisión de fitopatógenos mediada por cicadélidos es un proceso conocido, 

pero no analizado a profundidad. De acuerdo con lo reportado por Hirao & Inoue, (1979), 

donde se analizó la transmisión del Virus Waika del Arroz mediada por Nephotettix 

cincticeps, se observó que con un periodo de adquisición de media hora, que consistió en 

colocar de tres hembras sobre plantas enfermas, el cicadélido presentó un porcentaje de 

transmisión del 15% y, además, ese porcentaje incrementó al aumentar el periodo de 

adquisición. Adicionalmente, se observó que el insecto expuesto a un periodo de 

adquisición de 12 horas fue capaz de transmitir el virus hasta por 36 h. Estos resultados 

corresponden con una transmisión no persistente o semipersistente en la que no existe un 

periodo de retención, ya que este periodo está dado por el tiempo que le toma al virus 
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ingresar al tracto digestivo, atravesar las membranas, establecerse en hemolinfa, ingresar a 

glándulas salivales y posteriormente ser trasmitido. Adicionalmente, el tiempo en el que el 

insecto es virulífero es corto, nuevamente, algo que apoya la hipótesis de una transmisión 

no persistente. Dado que nuestro análisis de adquisición y transmisión de PMeV-Mx se 

desarrolló directamente con insectos presentes en campo, desconocemos el periodo de 

adquisición; sin embargo, el periodo de trasmisión analizado fue más amplio y la cantidad 

de insectos colocados por planta fue de cinco 15 veces mayor que la analizada en el trabajo 

de Hirao & Inoue, (1979).  

 

El único ensayo de trasmisión que se ha realizado con cicadélidos para determinar 

la capacidad de adquisición y transmisión de meleira es el realizado por García-Cámara et 

al. (2019) donde se analizó a E. papayae, el cicadélido más estudiado en el cultivo de 

papaya, y se observó que el periodo de adquisición del virus por parte del insecto fue menor 

a seis horas; sin embargo no se realizaron análisis a un menor periodo de tiempo, por lo que 

este pudiera ser inclusive menor. Por otro lado, los insectos virulíferos se mantuvieron sobre 

las plantas sanas durante 14 días, seis días menos que los analizados en nuestro ensayo, y 

la primera detección del virus sobre la planta se logró establecer a los 21 días, comparado 

con el análisis de presencia del virus en este ensayo que se realizó 20 días después de haber 

iniciado la inoculación, por lo que, por un lado,  es posible que los insectos tengan un 

periodo de retención más amplio, lo que significaría que la transmisión requiera de una 

mayor cantidad de tiempo para poder ser detectada en las plántulas; sin embargo, dado el 

tiempo de exposición, la cantidad de insectos por plántula y el hecho de que los insectos 

fueron colectados de plantas que presentaban síntomas intensos, los cuales se han 

relacionado con un mayor título viral, es posible que el insecto no sea capaz de transmitir 

el virus o que la tasa de transmisión sea baja, lo que indicaría una baja importancia del 

insecto en la dispersión del virus en campo. 

 

Interesantemente, este es el primer reporte de E. laceiba en el estado de Michoacán 

y como plaga de un cultivo de importancia económica, por lo que la información obtenida 

en el presente trabajo establece un área importante para futuras investigaciones en el cultivo 

de papaya en la región. 
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El análisis taxonómico de especies colectadas determinó, además la presencia de E. 

dilitara, una especie ya reportada como parte del complejo de especies que actúa como 

plaga de papaya y al igual que lo aquí reportado, se encontró siendo una especie no 

predominante  en papaya, asociada regularmente a E. papayae (Martorell & Adsuar, 1969; 

Young, Jr., 1969) 

 

10. Conclusión 

 

La especie de Empoasca predominante en los sitios de muestreo, fue E. laceiba; No 

obstante, no se obtuvo evidencia de la trasmisión de PMeV-Mx a plántulas de papaya en 

las condiciones analizadas. 

 

11. Perspectivas  

 

Se plantea la necesidad de realizar análisis de adquisición y transmisión de PMeV-

Mx sobre los insectos presentes dentro y en las cercanías de cultivos de papaya enfermos 

para poder determinar los posibles vectores, así como posibles arvenses que puedan ser 

hospederos alternos. 

 

Por otro lado, se proponen ensayos de transmisión con un intervalo de tiempo más 

amplio entre inoculación y análisis, así como una mayor cantidad de repeticiones por 

ensayo para poder determinar con mayor exactitud el porcentaje de transmisión. 

 

Por último, se sugiere el análisis de la dinámica poblacional de insectos plaga que 

presenten algún indicio de transmisión del virus, con la finalidad de poder determinar, en 

condiciones de campo, el insecto con la mayor eficiencia en la dispersión de meleira. 
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Anexo 1 

Empoasca laceiba isolate IIQB cytochrome c oxidase subunit I (COX1) gene, partial 

cds; mitochondrial 

GenBank: ON255876.1 

FASTA Graphics 

Go to: 
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  TITLE     Empoasca laceiba as an insect pest in papaya (Carica papaya) 

            cultivation in Michoacan, Mexico 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 685) 

  AUTHORS   Zarco Ramirez,U.I., Luna Cruz,A., Reyes de la Cruz,H., Blanco 

            Rodriguez,E., Macias Rodriguez,L.I., Altamirano Hernandez,J. and 

            Loera Alvarado,E. 

  TITLE     Direct Submission 
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