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RESUMEN 

El Virus de la Mancha Anular de la Papaya (VMAP) es el principal problema para el cultivo de 

papaya, desde su aparición, se han buscado alternativas para contrarrestar sus daños, como el 

desarrollo de plantas transgénicas de papaya con resistencia al virus y cruzas con variedades que 

presentan tolerancia o resistencia al virus.  

El presente trabajo tiene como objetivo general  realizar una evaluación del VMAP mediante la 

técnica de PCR en tiempo real, así como la incidencia y severidad de la enfermedad, para 

determinar si existe tolerancia o resistencia en una plantación de papayas potencialmente 

tolerantes que son el resultado de retrocruzas entre la variedad Maradol y la especie silvestre 

Vasconcellea cauliflora. 

Se encontró que las líneas Criolla, M4, y 54 son moderadamente tolerantes, mientras que las 

líneas 89 y 90 son altamente tolerantes al VMAP, pues la severidad de sus síntomas disminuyó 

entre un muestreo y otro; además las líneas M4, 89 y 90 presentaron grados de resistencia al 

virus, debido a que disminuyó su carga viral entre un muestreo y otro.  
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1. INTRODUCCIÓN 

La papaya (Carica papaya L.) pertenece a la familia Caricacea (Arango y col. 1999). Es 

ampliamente aceptado que la Carica papaya es originaria de la costa del Caribe de América 

Central, que va desde Argentina y Chile hasta el sur de México (Manshardt, 1992; citado en Da 

Silva y col. 2007). 

La papaya es una planta herbácea perenne que mide entre 2 y 10 m de altura. Tiene usualmente 

un tallo semileñoso y hueco, el cual termina en un racimo grande de hojas palmeadas y lobuladas 

con peciolos de 25-100 cm de largo y vasos de látex en todo el tejido (Singh y Sudhakar, 2011; 

citado en Yahia, 2011). 

Este cultivo tropical es huésped de varios patógenos. Uno de sus enemigos más peligrosos es el 

Virus de la Mancha Anular de la Papaya o VMAP (también conocido como Papaya Ringspot 

Spotty Virus o PRSV) el cual es transmitido con suma rapidez por varias especies de pulgones 

o áfidos (Cartón, 2002).  

Los principales síntomas del VMAP son mosaico severo y distorsión de las hojas, anillos 

concéntricos en los frutos y manchas aceitosas en la parte superior de los tallos y en pecíolos; 

impide el crecimiento de la planta y reduce drásticamente el tamaño y calidad de los frutos. Por 

los daños que el VMAP provoca en las plantaciones, puede limitar las producciones de grandes 

áreas a solo una cosecha. Afectando principalmente la productividad y disminuyendo la calidad 

del fruto (Alcántara y col. 2010). 

Se ha reportado que especies del género Vasconcellea, tales como V. cauliflora, V. pubescens, 

V. quercifolia y V. stipulata son resistentes al VMAP (Conover, 1964: citado en Siar y col. 

2011), las cuales podrían contribuir al desarrollo de nuevas variedades resistentes al virus.  

En el área de Biotecnología Vegetal del Centro de Investigación de Asistencia y Tecnología del 

Estado de Jalisco A.C. (CIATEJ), se han obtenido líneas de papaya, resultantes de  cruzas entre 

la especie silvestre Vasconcellea cauliflora y la variedad Maradol. Por su progenie, se considera 

que estas líneas presentan resistencia al VMAP. Sin embargo, es necesario comprobar dicha 

característica con un método válido y confiable.
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En el presente trabajo se realizó una evaluación de cinco líneas de papaya con sus progrnitores 

Maradol y Criolla, para determinar si presentan resistencia o tolerancia al VMAP; analizando la 

carga viral de las plantas mediante PCR de Transcripción Reversa en Tiempo Real (RT-qPCR) 

así como la sintomatología de la enfermedad en las plantas a lo largo de su desarrollo en campo. 
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2. ANTECEDENTES 

 

2.1 Papaya 

 

2.1.1 Taxonomía  

La papaya pertenece a la familia Caricaceae, la cual es una pequeña familia de plantas 

dicotiledóneas con cinco géneros: cuatro originarios de América tropical (Carica, Jarilla, 

Jacaratia y Vasconcellea) y uno de África ecuatorial (Cylicomorpha) (Paull y Duarte, 2011). 

Papaya, Carica papaya L. también conocida como papaw y pawpaw, pertenece al género 

Carica. Badillo (2000), recomendó dividir este género en dos: Carica que contiene a la especie 

papaya y Vasconcellea que contiene otras 21 especies.  

La clasificación botánica de la papaya es la siguiente (Yogiraj y col., 2014): 

Dominio: Plantas con Flor 

Reino: Plantae 

Subreino: Tracheobionta 

Clase: Magnoliopsida 

Subclase: Dilleniidae 

Superdivisión: Spermatophyta 

Filo: Streptophyta 

Orden: Brassicales 

Familia: Caricaceae 

Género: Carica 

Nombre Botánico: 
Carica papaya 

Linneo. 

 

2.1.2 Descripción 

La papaya es usualmente una planta de tallo simple, semi-leñosa de rápido e indeterminado 

crecimiento (1 a 3 m durante el primer año), las plantas pueden alcanzar hasta 10 m, aunque 

bajo el cultivo moderno la altura raramente sobrepasa los 5 a 6 m. Produce grandes hojas 

palmeadas (0.6 m2), con 5 a 9 lóbulos pinnados de diferentes anchuras (40 a 60 cm), dispuestos 

en un patrón espiral. La raíz de la papaya es un sistema fibroso, no axial, compuesto de una o 

dos raíces largas de 0.5 a 1.0 m; las raíces secundarias emergen de las secciones superiores y 

ramifican profusamente (Jiménez y col., 2013).  
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Las flores femeninas y bisexuales son cerosas, de color blanco marfil y soportadas en 

pedúnculos cortos en las axilas de las hojas, a lo largo del tallo principal. Antes de la apertura, 

las flores bisexuales son tubulares y producen la fruta más deseable y se autopolinizan; las flores 

femeninas tienen forma de pera, mientras que las flores masculinas son más pequeñas 

soportadas en pedúnculos largos (Yogiraj y col., 2014).  

La fruta tiene una forma ovalada, mide de 15 a 50 cm de largo, tiene un espesor de 10 a 20 cm 

y un peso de hasta 9 kg. La piel del fruto es delgada y cerosa, pero bastante resistente. Cuando 

el fruto es inmaduro, es rico en látex blanco y su piel es verde y dura, a medida que avanza la 

maduración, los frutos de la papaya desarrollan una piel de color amarillo-naranja y la pulpa es 

jugosa y dulce. Los frutos maduros contienen numerosas semillas ovoides de color gris-negro 

que se encuentran en la cavidad central del fruto (Teixeira y col., 2007). 

2.1.3 Origen y distribución 

El origen de la papaya se encuentra en las tierras bajas de América Tropical, específicamente 

en Mesoamérica, región que incluye desde sureste de México hasta Costa Rica; fue descrita por 

primera vez en 1525 por el historiador Fernández de Oviedo (Jiménez, 2002). 

La más grande diversidad de papaya existe en la región de Yucatán-San Ignacio-Peter-Río 

Motagua en Centroamérica, donde prevalece la mayor diversidad en la población silvestre que 

en la doméstica (Paull y Duarte, 2011). Actualmente, esta fruta existe en todas las áreas 

tropicales del mundo. Los mayores productores son Brasil, México, Indonesia y Filipinas 

(Jiménez, 2002).  

2.1.4 Mejoramiento genético de la papaya 

Conover y Litz, (1978), encontraron tolerancia en un grupo de plantas de papaya de Florida y 

otras provenientes de Colombia. A partir de éstas líneas se obtuvo el cultivar tolerante 

“Cariflora”, el cual es poligénico y cuantitativamente heredable. 

En 1980, la protección cruzada fue practicada extensamente en Taiwán y de forma limitada en 

Hawái; en ambas locaciones, se usó la misma cepa de VMAP atenuada. Esta cepa causó 

síntomas leves en papaya y cucurbitáceas, dando buena protección cruzada contra cepas severas 

de VMAP en Hawái. Sin embargo, el primer intento para usar la cepa atenuada en protección a 
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gran escala fue iniciada en Taiwán, donde el VMAP fue ampliamente esparcido y causó daños 

severos (Gonsalves, 2010). 

Fitch y col. (1992), lograron obtener líneas resistentes al virus de la mancha anular por ingeniería 

genética. Ellos realizaron la transformación de los cultivares “Kapoho” y “Sunset” con la región 

codificante de la proteína de la cápside de una cepa atenuada del VMAP proveniente de Hawái, 

mediante bombardeo de embriones inmaduros con microproyectiles. 

Chen y col. (2001), reportaron la primera papaya exitosamente resistente al VMAP “Tai-nong-

2” con resistencia mediada a través del gen de la replicasa, el cual introdujeron a la planta con 

un vector de A. tumefaciens.  

Las plantas transgénicas de la línea 55-1 (Sunset), la cual expresaba un gen simple de la proteína 

de la cápside (CP) de una cepa atenuada del VMAP de Hawái, mostró ser resistente sólo en 

aislados del VMAP de Hawái. Dos cultivares transgénicos fueron derivados de la línea 55-1, 

SunUp que es un homocigoto del gen de la CP; y Rainbow, un hemocigoto para el gen CP, 

híbrido de SunUp y del cultivar no transgénico Kapoho (Tennant, 2001). 

Tennant y col., (2005) reportaron que una línea originada del mismo experimento de 

transformación que resultó en la línea 55-1, denominada línea 63-1 tiene un rango de resistencia 

geográfica más amplio que la línea 55-1, y mencionaron que podría reproducirse con ésta última 

para obtener un cultivar más resistente.  

Especies del género Vasconcellea contienen genes de resistencia al VMAP. Se han realizado 

cruzas entre C. papaya y V. cauliflora, C. papaya y V. pubescens y C. papaya y V. quercifolia, 

de las cuales ésta última ha sido la más exitosa (Drew y col., 2005), el principal problema de 

estas cruzas es la incompatibilidad de su genoma.  

En Tailandia, la líneas transgénicas derivadas de papaya “Khaknuan” mostraron excelente 

resistencia al VMAP (de 97% a 100%) y con rendimientos de frutos 70 veces más altos que la 

papaya no transgénica (Sakuanrungsirikul y col., 2005). 

El híbrido de papaya “Sinta” desarrollado por la Dra. Violeta Villegas en las Filipinas también 

exhibe tolerancia al VMAP y puede proveer una buena cosecha para los agricultores incluso si 



Antecedentes                                                                                                                              17 

  

está infectado, pero eventualmente decrece en producción a causa de la infección (Tecson y col., 

2008). 

En 2010, Gonsalves y colaboradores, reportaron que algunas líneas tolerantes a VMAP 

empezaban a comercializarse en Filipinas y se vendían comercialmente en Taiwán, mientras 

que algunas otras habían sido liberadas en Florida y Tailandia; estas líneas desarrollaban sólo 

síntomas leves cuando se infectaban con el VMAP, sin embargo, la calidad de su fruto era 

generalmente marginal, por lo que no se cultivaban ampliamente. 

“Red Lady” y “Tainung #5” son otros cultivares tolerantes al VMAP usados en Florida, Taiwán, 

India y Malasia. “Tainung #5” es una cruza entre un cultivar de Costa Rica y otro de Florida 

(FL-77-5); fue utilizado como padre en el desarrollo del cultivar de Malasia “Eksotika”, que 

presenta tolerancia al VMAP (Fitch, 2010). 

Alviar y col. (2012), evaluaron la tolerancia de las variedades de papaya Sinta y Cariflora, 

mediante el índice de la enfermedad, severidad de síntomas y el Ensayo Inmunoabsorbente 

Ligado a Enzimas (ELISA), resultando ambas variedades moderadamente tolerantes y no 

resistentes. 

Janthasri y Chaiyaboon (2015), reportaron el desarrollo de un cultivar con tolerancia al VMAP 

denominado “Yellow Krang”, el cual es una línea resultante del cruzamiento de “Red Krang” 

con Sai Nampeung, que posee características como alto rendimiento, frutos elongados, pulpa 

amarilla y crujiente cuando el fruto es inmaduro y adecuado para el consumo como papaya 

verde, además de tolerancia al VMAP. 

 

2.2 Virus de la Mancha Anular de la Papaya 

2.2.1 Historia de la enfermedad 

El Virus de la Mancha Anular de la Papaya (VMAP) fue un factor limitante para el crecimiento 

de la papaya en Hawái desde la década de 1940 cuando fue descubierto en la Isla Oahu por D.D. 

Jensen; el cual dio el término de “Virus de la mancha anular”.  
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El VMAP eliminó prácticamente la gran producción de papaya en la isla de Oahu, en la década 

de 1950, provocando que la industria de la papaya se reubicara en el distrito de Puna en la isla 

de Hawái en la década de 1960 (Gonsalves, 1998). 

El VMAP se detectó por primera vez en México en 1975, donde causó severos daños a los 

principales estados productores de papaya con pérdidas de cosechas de hasta el 85% en los 

estados de Colima, Veracruz y Guerrero (Noa y col., 2006).  

2.2.2 Biología del virus 

El virus de la mancha anular pertenece al género Potyvirus, de la familia Potyviridae. El virus 

está formado por filamentos flexuosos no envueltos los cuales tienen un sentido positivo, el 

genoma de ARN es de una sola hebra (Tripathi y col., 2008). Los genes del virus, se enlistan en 

orden de su sentido (5’ a 3’), en el genoma del VMAP y son: P1 (63k), Componente auxiliador 

de la proteinasa (HC-Pro, 52k), P3 (46k), Proteína de inclusión cilíndrica (CI, 72k), 6k (6k), 

Proteína de inclusión nuclear a (NIa, 48k), proteína de inclusión nuclear b (NIb, 59k) y la 

proteína de la cápside (CP, 35k) (Quemada y col., 1990). 

2.2.3 Epidemiología  

El VMAP es transmitido a la papaya y a cucurbitáceas por áfidos en una manera no persistente, 

en otras palabras, el virus se adquiere y transmite por su vector en cortos períodos de tiempo 

que se miden de segundos a un minuto. Además de los áfidos, el VMAP también se transmite 

fácilmente a través de inoculación mecánica, y no hay informes confirmados de transmisión de 

VMAP a través de semillas (Gonsalves, 2010). Las especies susceptibles al virus son: (Carica 

papaya L., Chenopodium quinoa W., Cucumis melo L., Cucumis sativus L. Cucurbita maxima 

D., Cucurbita moschata D., y Cucurbita pepo L.) (Purcifull y col., 1984; citado en Cabrera y 

col., 2010). 

Los principales síntomas de la enfermedad son similares en papaya y en cucurbitáceas 

(Gonsalves, 2010). En las hojas se desarrolla un mosaico prominente, clorosis en la lámina y 

manchas aceitosas en casos graves. Los síntomas severos incluyen distorsión en las hojas 

jóvenes y marchitamiento en las puntas, en peciolo y tallos pueden presentarse estrías o rayas 
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de coloración más clara y manchas anulares en el fruto. El VMAP puede causar retraso en el 

crecimiento de la planta, aborto de la flor y baja producción de frutos (Tripathi y col., 2008). 

2.2.4 Diagnóstico del Virus  

El diagnóstico del VMAP es principalmente mediante la evaluación de los síntomas; el 

diagnostico visual es rápido pero no fiable. El virus debe confirmarse mediante diagnósticos 

moleculares, uno de ellos es el Ensayo de Inmunoadsorción Ligado a Enzimas (ELISA), que es 

ampliamente utilizado en diferentes partes del mundo como una técnica rápida y fiable para la 

detección de VMAP en papaya (Kalam y col., 2014). No obstante, la técnica de PCR en tiempo 

real es una técnica de diagnóstico que puede utilizarse para determinar cuantitativamente la 

cantidad de ácidos nucleicos. A menudo la PCR en tiempo real se combina con la PCR de 

transcripción inversa para medir la cantidad de mRNA en una muestra (Pierce, 2009), 

permitiendo así detectar la presencia de virus en plantas y cuantificar las partículas virales de la 

muestra. 

Abreu y col., (2012) mencionaron que la detección de virus por PCR de Transcripción Reversa 

en Tiempo Real (RT-qPCR) permite la cuantificación, lo que podría contribuir a futuros 

experimentos que abordan la biología del virus, y que la PCR de Transcripción Reversa (RT-

PCR) ha sido usada exitósamente en la detección de numerosos virus de plantas y ha mostrado 

ser más sensible que los inmunoensayos. 

Para la detección del virus en las plantas de papaya se utiliza el gen que codifica la CP, ya que 

es uno de los mejor caracterizados en los potyvirus, debido a su utilidad en la taxonomía, 

estudios evolutivos y de diagnóstico (Cabera y col., 2010). 

Se han propuesto métodos de detección del virus de la mancha anular mediante ELISA “DAS” 

(Double Antibody Sandwich), inclusiones virales y microscopía electrónica. Por otra parte Ruiz-

Castro y col., (1997) publicaron la técnica de RT-PCR para la detección del Virus de la Mancha 

Anular de la Papaya en diversos aislados de muestras de Veracruz, Tabasco y Chiapas. Mientras 

que en Tailandia, Nakamura y col., (2014) han utilizado la PCR en tiempo real para la detección 

de papaya genéticamente modificada con resistencia al VMAP.



Justificación                                                                                                                               20 

 

3. JUSTIFICACIÓN 

 De acuerdo al Comité Nacional Sistema Producto Papaya AC. (Propapaya, 2015), México 

ocupa el primer lugar como productor de papaya y también el principal exportador de papaya, 

seguido de Belice y Guatemala. La mayor parte de sus exportaciones son destinadas a Estados 

Unidos y Canadá, con un 84% y 16% de producto respectivamente.  

La papaya probablemente se originó en tierras bajas de América Central, entre el sur de México 

y Nicaragua (Mishra y col., 2007). Actualmente existen plantadas aproximadamente 12,500 

hectáreas de papaya, distribuidas en 8 estados, el 80% de la producción está en Colima, 

Veracruz, Chiapas, Oaxaca, Yucatán y Michoacán; y el 20% restante está en Jalisco, Puebla y 

Sinaloa (Propapaya, 2015).   

El uso de variedades y cultivares tolerantes y/o resistentes constituye actualmente una de las 

alternativas más prometedoras para lograr un manejo efectivo de esta enfermedad, y con ello, 

altas producciones de esta fruta (Rodríguez, y col., 2013). En el CIATEJ, se han realizado cruzas 

de especies silvestres de papaya que presentan tolerancia al VMAP, con variedades comerciales 

como Maradol.  Es importante comprobar que las plantas resultantes de la cruza poseen 

tolerancia como su progenitor silvestre, para ello, se ha propuesto un método de evaluación para 

el VMAP, el cual consiste en emplear la técnica de RT-PCR en tiempo real, que  ha conseguido 

mayor aceptación que la convencional porque además de ser rápida y sensible minimiza los 

riesgos de contaminación (Garcia y col., 2007). 

Una vez obtenidos los resultados del diagnóstico se compararán y relacionarán con la severidad 

e incidencia del VMAP de las plantas, así como con el Índice de la enfermedad, determinando 

así, si presentan tolerancia frente al VMAP. A través de esta evaluación, se permitirá generar 

conocimiento acerca de estas plantas, y realizar posteriormente una etapa de producción de 

semilla, para llevarse a su cultivo masivo en campo. Cabe mencionar que estas plantas 

potencialmente tolerantes, pueden contribuir a la reducción de los efectos del virus en el cultivo, 

aumentando la productividad y calidad de los frutos; además de proveer una solución al sector 

agrícola del país que es un poderoso pilar económico de México, y que actualmente enfrenta 

este problema en sus campos de cultivo. 
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4. PLANTEAMIENTO DEL PROBLEMA 

El VMAP es uno de los principales virus que atacan el cultivo de papaya, se ha reportado que 

especies silvestres poseen tolerancia a este virus. Por lo que actualmente se ha obtenido una 

línea de papaya proveniente de la cruza entre una especie silvestre de papaya Vasconcellea que 

presenta tolerancia al VMAP con papaya de variedad Maradol la cual es la más comercial y a 

su vez susceptible a este virus. 

Por su progenie, se considera que la nueva línea de plantas de papaya posee tolerancia, sin 

embargo, es necesario comprobarlo con un método válido y confiable. Por ello se plantea 

determinar la cantidad de virus de VMAP mediante un diagnóstico por PCR en tiempo real. 

Además, se busca evaluar con escalas numéricas la severidad e incidencia de la enfermedad en 

las plantas de papaya; de tal forma que se relacionen con los resultados del diagnóstico del 

cuantitativo y así conocer si presentan tolerancia al VMAP. 

Cabe mencionar que es una investigación viable, porque se tiene el material vegetal para la 

evaluación y además CIATEJ cuenta con recursos, equipo y conocimiento necesario para 

llevarla a cabo. 
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5. OBJETIVO GENERAL 

Realizar una evaluación del VMAP mediante la técnica de RT-PCR en tiempo real, en plantas 

potencialmente tolerantes con respecto a progenitoras para analizar y comprobar su tolerancia 

y/o resistencia. 

5.1 Objetivos específicos  

 Estandarizar un método cuantitativo para VMAP, basado en RT-PCR en tiempo real. 

 Determinar incidencia y severidad de la enfermedad en las plantas progenitoras y en las 

líneas potencialmente tolerantes y/o resistentes. 

 Comparar los resultados de la evaluación cuantitativa de la carga viral con la incidencia 

de la enfermedad en las plantas. 

 Determinar si las líneas provenientes de las retrocruzas presentan tolerancia y/o 

resistencia al VMAP. 
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6. HIPÓTESIS 

La evaluación de la sintomatología y de la carga viral mediante RT-PCR en tiempo real 

permitirá determinar el grado de tolerancia en plantas de papaya mejoradas genéticamente. 
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7. FUNDAMENTACIÓN 

En el área de Biotecnología Vegetal de CIATEJ, se ha realizado investigación para el desarrollo 

de plantas tolerantes al Virus de la Mancha Anular de la Papaya (VMAP), sin involucrar el uso 

de transgenes. 

En el año 2002 en el CIATEJ se desarrolló la micropropagación y mejoramiento genético de 

Carica papaya variedad Maradol, mediante de cruzas entre Maradol y Carica sp. a partir de las 

cuales se observó tolerancia al VMAP en las plantas de la F1. Además, se continuó haciendo 

retrocruzas entre las plantas más tolerantes de la F1 con Maradol, obteniendo así líneas de 

plantas con frutos parecidos a Maradol (Gutiérrez, 2002). 

Por otro lado, Ortega (2003), realizó una evaluación del Virus de la Mancha Anular y una 

caracterización morfológica y molecular de líneas provenientes de retrocruzas entre Maradol y 

una planta de papaya silvestre (Pajarera), donde se demostró la existencia de tolerancia en la 

planta silvestre, así como en la generación F1 de la cruza. 

En base a estos trabajos  anteriores, ahora se busca comprobar la existencia de tolerancia o 

resistencia en las líneas de papaya provenientes de retrocruzas entre la variedad Maradol y  la 

planta silvestre (Vasconcellea cauliflora).  
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8. METODOLOGÍA 

 

8.1 Sitios de Muestreo 

8.1.1 Plantación comercial de Jalisco 

Localizada en carretera Barra de Navidad-La Huerta, en el municipio de Jaluco, Jalisco, cuyas 

coordenadas son 19° 15’ 57.3’’ latitud norte y 104° 42’ 36.4’’ longitud oeste. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 1. Ubicación geográfica de la plantación comercial de Jalisco. 

 

8.1.2 Campo Experimental “Valle de Apatzingán” del Instituto Nacional de 

Investigaciones Forestales, Agrícolas y Pecuarias (INIFAP) 

Localizado en carretera Pátzcuaro-Apatzingán en el municipio de Parácuaro, Michoacán, cuyas 

coordenadas son 19° 00’ 31.5’’ latitud norte y 102° 13’ 41.7’’ longitud oeste. En este lugar se 

estableció la parcela experimental.  

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 2. Ubicación geográfica del campo experimental Valle de Apatzingán, Michoacán. 
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8.2 Muestreo  

Los pasos que se llevaron a cabo para los muestreos fueron:  

 Se seleccionaron hojas jóvenes de las plantas de papaya de cada línea.  

 Se cortaron las hojas con un cúter desinfectado con etanol. 

 Se colocaron las hojas en un papel húmedo y posteriormente en una bolsa de plástico 

rotuladas con el nombre de la línea, número de planta y fecha. 

 Se almacenaron en hielo. 

 Una vez en el laboratorio se enjuagaron las hojas con agua para quitar restos de polvo. 

 Se almacenaron a -80°C hasta su uso.  

8.3 Evaluación de la incidencia y severidad  

Las plantas que seleccionadas se evaluaron físicamente considerando la sintomatología 

característica del VMAP, utilizando las escalas de evaluación de las enfermedades del arroz 

(International Rice Testing Program 1988), para conocer el índice de incidencia y severidad del 

VMAP en las plantas. 

Cuadro 1. Escala para medir incidencia de la enfermedad en plantas de papaya. 

 

INCIDENCIA 

Escala Porcentaje  

0 Ninguna incidencia  

1 1-5% 

2 6-10% 

3 11-20% 

4 21-30% 

5 31-40% 

6 41-50% 

7 51-60% 

8 61-80% 

9 81-100% 
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Cuadro 2. Escala para medir severidad de la enfermedad en plantas de papaya. 

 

Escala de 

rango 

Porcentaje de 

Severidad 
Descripción de síntomas 

0 0 No hay síntomas 

1 0-0.9 Moteado muy leve, no magulladuras o rayas en peciolos y tallo. 

2 1-5 

Moteado muy leve, áreas amarillas cubren 1-5% del área de la hoja, 

con algunos anillos en las hojas pero sin síntomas perceptibles en la 

fruta, no magulladuras o rayas en peciolos y tallo. 

3 6-15 Moteado muy leve, áreas amarillas cubren 6-25% del área de la hoja, 

con algunos anillos en las hojas pero sin síntomas perceptibles en la 

fruta, no magulladuras o rayas en peciolos y tallo. 4 16-25 

5 26-35 Moteado muy leve, áreas amarillas cubren 26-50% del área de la hoja, 

anillos en la fruta suaves, no magulladuras o rayas en peciolos o tallos. 6 36-50 

7 51-75 

Moteado, áreas amarillas cubren 51-75% del área de la hoja, evidencia 

clara de anillos en toda la fruta, magulladuras o rayas en los peciolos y 

tallos. 

9 76-100 

Moteado severo, áreas amarillas cubren 75-100% del área de la hoja, 

hojas deformadas y frágiles a distorsión severa con la nervadura 

visible, claramente visibles anillos en toda la fruta, manchas costrosas, 

fruta deformada, cáscara externa rugosa y amarga, carne granulada.  

 

Con el valor de severidad que se obtuvo de cada línea de plantas, se determinó el Índice 

Afectación o de la Enfermedad (IE), el cual es obtenido a través de la fórmula: 

𝐼𝐸(%) =
Σ(𝑎𝑥𝑏)

𝑁𝑥𝐾
𝑥100 

Dónde: IE= Índice de la Enfermedad (%); a= total de plantas en cada grado de la escala; b= 

grado de la escala correspondiente; N= número total de plantas evaluadas; K= grado máximo 

de la escala (K=9). 

Mediante este parámetro se dedujo si la línea de plantas es tolerante, resistente o susceptible a 

la enfermedad causada por el VMAP; En el cuadro 3 se observan los porcentajes 

correspondientes a la característica de la planta.  
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Cuadro 3. Índice de la enfermedad y característica de la planta con respecto al VMAP. 

Índice de la 

Enfermedad (%) 
Característica de la planta 

0-25 Altamente tolerante 

26-50 Moderadamente tolerante 

51-75 Moderadamente susceptible 

75-100 Altamente susceptible 

 

8.4 Selección de iniciadores para amplificar el gen de la CP del VMAP 

 

Los iniciadores que se utilizaron para amplificar el gen de la CP del VMAP mostrados en el 

cuadro 4, se seleccionaron de la bibliografía reportada por ser los que amplificaban un fragmento 

más grande del gen de la CP, ya que la finalidad de esto es secuenciar el amplificado y a partir 

de dicha secuencia realizar diseño de iniciadores, sondas y estándares para el ensayo de PCR en 

tiempo real.   

Cuadro 4. Iniciadores seleccionados para amplificar el gen de la CP del VMAP. 

Nombre  Forward: Secuencia 5'-3' Reverse: Secuencia 5'-3' 
Tamaño 

Producto 
Referencia 

CP1 CTTGARCARGCTCCATTC CTAAAAGCACGGAGG 1238 
Rodríguez y col.  

2014.  

CP2 
GACCATGGCCAAGAATG

AAGCTGTG 

TTTTTTTTCTCTCATTCTA

AGAGGCTC 
1100 

Ruiz Castro y 

col. 1997 

CP3 
GGATCCATGTCCAAAAA

TGAAGCTGTGGATGCT 

TCAATGGCGCATACCCA

GGAGAGT 
~1000 

Bateson y col. 

1994 
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8.5 Extracción de ARN 

 

La extracción de ARN se hizo a partir de hojas de papaya, se utilizó el método de TRIzol, basado 

en la metodología propuesta por Liu, y col., (2013) y MacRae, (2007), con modificaciones en 

el tiempo de incubación en alcohol isopropílico.  

Materiales 

 Reactivo Trizol (Invitrogen) 

 Cloroformo 

 Alcohol isopropílico 

 Etanol al 75% en agua libre de ARNasa 

 Agua libre de ARNasa. 

Procedimiento 

 Moler 0.1 g de hoja con nitrógeno líquido en un mortero, y colocar el polvo en un tubo 

eppendorf.  

 Añadir 1 ml de reactivo TRIzol al tejido molido y dejar reposar a temperatura ambiente 

por 5 minutos.  

 Centrifugar  a 12000 rpm por 5 minutos y remover el sobrenadante a un nuevo tubo. 

 Agregar 200 µl de cloroformo, agitar con fuerza durante 15 segundos e incubar 15 

minutos a -20°C.  

 Centrifugar a 12000 rpm por 15 minutos y transferir la fase acuosa a un nuevo tubo. 

 Agregar 0.5 ml de alcohol isopropílico, mezclar e incubar durante toda la noche a -20°C. 

 Centrifugar a 12,000 rpm por 15 minutos y desechar el sobrenadante. 

 Añadir 1 ml de etanol al 75%, vortear y centrifugar a 12,000 rpm por 5 minutos.  

 Descartar el sobrenadante y dejar secar el pellet durante 10 minutos. 

 Disolver el precipitado en 50 ul de agua libre de ARNasa, succionando suavemente el 

líquido con una micropipeta. 

 Cuantificar el ARN en NanoDrop a 260 nm, comprobar calidad de ARN entre 1.8 y 2.0. 

y almacenar a -20°C o a -80°C para un uso prolongado.  
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8.6 Electroforesis para comprobar la calidad de ARN 

 

Materiales  

 Buffer MOPS 1X (Anexo 1) 

 Agarosa 

 Formaldehido 

 Buffer de carga (Anexo 1) 

Procedimiento  

 Colocar 0.44 g de agarosa en un matraz y agregar 28.8 ml de buffer MOPS 1X, calentar 

a ebullición en microondas alrededor de 40 segundos. Sacar y mezclar gentilmente; 

volver a introducir en lapsos de 15-20 segundos para eliminar los grumos (debe estar 

transparente y sin grumos). 

 Agregar 1.2 ml de formaldehido, mezclar gentilmente sin formar burbujas. 

 Vaciar la solución a la base de electroforesis que ya contiene el peine y esperar unos 

minutos hasta su gelificación.  

 Colocar en la cámara de electroforesis y vaciar buffer MOPS 1X. 

 En tubos de 0.2 ml colocar 5 ul de buffer de carga, 3 ul de agua y 2 ul de RNA, incubar 

5 minutos a 65°C para la desnaturalización del RNA.  

 Posteriormente, cargar las muestras en cada pocillo del gel y correr a 3 Watts por 40 

minutos.  

 Observar en el transiluminador. 
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8.7 Tratamiento con DNasa I 

 

Preparación de la muestra de ARN previo a RT-PCR 

 Preparar tubos de 0.5 µl libres de ARNasa por duplicado y agregar lo siguiente: 

 

 

 

 Incubar por 15 minutos a 37°C en un termociclador.  

 Inactivar la DNasa I agregando 1 µl de EDTA 25 mM a la mezcla de reacción. 

 Incubar por 10 minutos a 65°C en un termociclador, la muestra de ARN está lista para 

su uso en RT-PCR. 

8.8 PCR Punto final 

 

Materiales 

 Kit JumpStart™ Taq ReadyMix™ (Sigma-Aldrich) 

 Forward Primer 

 Reverse Primer 

 Muestra de ADN 

 Agua  

Procedimiento 

 Preparar la mezcla de reacción considerando lo que se presenta a continuación: 

 

 

 

 

Mezcla de Reacción 

Reactivo Volumen 

ARN 1 µl 

DNasa I Buffer  1 µl 

DNasa I Amp. Grade.  1 µl 

Agua DEPC 1 µl 

Mezcla de Reacción 

Reactivos Volumen 

2X JumpStart Mix 10 µl 

Forward Primer 0.4 µl 

Reverse Primer 0.4 µl 

ADN 2 µl 

Agua  7.2 µl 

Volumen total 20 µl 
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 Seguir las siguientes condiciones: 

Parámetro 
Desnaturalización 

inicial 

35 Ciclos 
Extensión 

Final 
Desnaturalización Alineamiento Extensión 

Temperatura 95°C 95°C 40-60°C 72°C 72°C 

Tiempo 

(mm:ss) 
03:00 01:00 01:00 02:00 05:00 

 

 Cuantificar la concentración de ADN en un espectrofotómetro NanoDrop ND1000. 

8.9 Electroforesis para muestras de ADN 

 

Materiales 

 Buffer TAE 1X 

 Agarosa 

 Buffer de carga 

 Gel Red 

Procedimiento 

 Colocar 1 g agarosa en un matraz y agregar 100 ml de buffer TAE, calentar y mezclar 

hasta que la mezcla esté totalmente transparente. 

 Agregar 5 µl de colorante fluorescente GelRed Nuclei Acid Gel Stain, 10,000X 

(Biotium) y mezclar gentilmente evitando formar burbujas.  

 Colocar en la base de la cámara de electroforesis los peines para formar los pocillos y 

agregar el gel, dejar reposar hasta su gelificación.  

 Colocar en la cámara de electroforesis y agregar buffer TAE 1X. 

 Sobre un papel parafilm colocar 2 µl de buffer de carga para cada muestra, 

posteriormente tomar 10 µl de ADN con una micropipeta y mezclarlos con la gota de 

buffer de carga, homogeneizar y colocar en el pocillo correspondiente del gel.  
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 Añadir un marcador de peso molecular de 1 Kb (para la amplificación de la CP del 

VMAP) o 50 Kb (para evaluación de iniciadores y estándares de ADN sintéticos) a uno 

de los pocillos del gel y correr las muestras a 100 V durante 1 hora.  

 Analizar el gel en un transiluminador de luz UV. 

8.10 Recuperación de ADN del gel de electroforesis 

 

Materiales 

 Tubos 1.5 µl 

 Kit Wizard SV Gel and PCR Clean-Up System (Promega) 

 Minicolumna SV 

 Solución Membrane Binding  

 Solución Membrane Wash 

Procedimiento 

1. Disolución del gel de agarosa. 

 Correr el gel de electroforesis con las muestras de ADN de interés.  

 Pesar un tubo de 1.5 ml por cada fragmento de ADN a aislar y anotar su peso. 

 Visualizar el gel bajo luz UV, cortar el fragmento de interés y colocar en un tubo.  

 Pesar nuevamente el tubo con el fragmento  y por diferencia de peso obtener el 

peso del gel.  

 Agregar la solución Membrane Binding a un radio de 10 µl de solución por 10 

mg de gel. 

 Vortexear e incubar a 50-65°C por 10 minutos hasta que el gel esté diluido por 

completo.  

 Centrifugar brevemente a temperatura ambiente para asegurar que el contenido 

esté en el fondo.  

2. Purificación. 

 Colocar una minicolumna SV en un tubo por cada fragmento de gel disuelto. 

 Transferir el gel disuelto a la minicolumna ensamblada e incubar por 1 minuto a 

temperatura ambiente.  
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 Centrifugar a 14,000 rpm por 1 minuto. Remover la minicolumna SV y descartar 

el líquido del tubo, regresar la columna al mismo.  

 Lavar la columna agregando 700 µl de solución Membrane Wash y centrifugar 

a 14,000 rpm por 1 minuto. Vaciar el tubo colector y colocar de nuevo la 

minicolumna. Repetir el lavado con 500 µl de Membrane Wash y centrifugar a 

14,000 rpm por 5 minutos. 

 Remover cuidadosamente para no humedecer el fondo de la columna con el flujo. 

Vaciar el contenido del tubo y dejar el tubo abierto (con la columna) por 1-2 

minutos. 

 Transferir cuidadosamete la minicolumna SV a un tubo limpio. Aplicar 50 µl de 

agua libre de nucleasas directo al centro de la columna sin tocarla con la punta 

de la micropipeta. Incubar 1 minuto a 65°C. Centrifugar a 14,000 rpm por 1 

minuto. 

 Descartar la minicolumna y almacenar el tubo con DNA a 4°C o -20°C. 

8.11 Secuenciación 

 

Los amplificados por PCR del gen de la CP del VMAP de las muestras de Jalisco y Michoacán 

se enviaron a secuenciar a la empresa Macrogen USA Corp. con los nombres siguientes: 

1. M1J-CP2F y M1J-CP2R: Planta Maradol 1 de Jalisco con iniciador CP2 Forward y 

Reverse. 

2. M1M-CP2F y M1M-CP2R: Planta Maradol 1 de Michoacán con iniciador CP2 Forward 

y Reverse. 

3. M3J-CP3F y M3J-CP3R: Planta Maradol 3 de Jalisco con iniciador CP3 Forward y 

Reverse. 

4. M3M-CP3F Y M3M-CP3R: Planta Maradol 3 de Michoacán con iniciador CP3 Forward 

y Reverse. 

8.12 Análisis de las secuencias del VMAP de Michoacán y Jalisco 

Las secuencias consenso del VMAP de Michoacán y de Jalisco obtenidas luego de la 

secuenciación se analizaron con el programa UGENE de UNIPRO, versión 1.17.0 y con la 

herramienta Basic Local Alignment Search Tool (BLAST). Se compararon con secuencias del 
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gen de la CP del VMAP reportadas en la base de datos GenBank del National Center for 

Biotechnology Information (NCBI).  

Para realizar los análisis in silico con estas herramientas se les denominó a las secuencias como 

Michoacán-CIATEJ y Jalisco-CIATEJ, de acuerdo a sus respectivas regiones de aislamiento.  

8.13 Diseño, síntesis y evaluación de iniciadores, sondas y estándares de ADN 

A partir de las secuencias Michoacán-CIATEJ y Jalisco-CIATEJ se buscó un fragmento de 

ADN específico de cada secuencia y se diseñaron iniciadores, sondas y estándares que 

solamente amplificaran dicho aislado. Los diseños se realizaron en la empresa T4 Oligo, 

Irapuato Gto., siguiendo las recomendaciones de la qPCR guide (Wang y Seed, 2006). 

Para la evaluación de los iniciadores de Michoacán y Jalisco, se utilizaron dos muestras de 

ADNc obtenidas de los aislados de Michoacán y Jalisco y se llevó a cabo una PCR punto final, 

utilizando los iniciadores correspondientes para cada región, los resultados se analizaron en un 

gel de electroforesis para ADN.  

Con respecto a los estándares sintéticos la evaluación se realizó con una PCR punto final, 

utilizando como muestra los estándares de Michoacán y Jalisco con sus respectivos iniciadores, 

así como una muestra positiva al VMAP de Michoacán y Jalisco, los resultados se observaron 

en un gel de electroforesis para ADN.   

Además se realizó una curva estándar para probar diluciones y un ensayo de eficiencia para 

determinar las condiciones de temperatura y tiempo, así como las concentraciones óptimas de 

iniciadores y sonda para el ensayo de PCR en tiempo real. Se utilizó una muestra positiva al 

VMAP para la curva estándar, la cual tenía 5 puntos con una concentración de 100 a 0.01 ng/µl. 

Para el ensayo de eficiencia se incluyeron muestras positivas al VMAP con los iniciadores 

forward y reverse con  concentraciones de 0.1, 0.3 y 0.5 µM y sonda con concentraciones de 0.1 

y 0.05 µM. 
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8.14 Curva estándar para cuantificación del virus 

Para realizar la curva estándar se utilizó el estándar de ADN diseñado a partir de las secuencias 

del virus. La curva estándar podría tener una serie de cinco a siete diluciones con un número de 

copias conocidas del estándar de ADN; se siguieron los lineamientos dados en la guía Applied 

Biosystems StepOne and StepOnePlus. Real-Time PCR Systems. Standard Curve Experiments 

(2008).  

8.15 PCR Transcripción Reversa 

Se llevó a cabo la PCR de Transcripción Reversa (RT-PCR), basada en la metodología propuesta 

por Abreu y col., (2012), y siguiendo las instrucciones de manufactura del Kit Super Script III 

First-Strand Synthesis Super Mix for qRT-PCR (Invitrogen). En este procedimiento a partir de 

una muestra de ARN se genera una copia de ADN complementario (ADNc) por una 

transcripción reversa.  

Materiales:  

 Kit Super Script III First-Strand Synthesis Super Mix for qRT-PCR (Invitrogen). 

Procedimiento: 

 Combinar los siguientes componentes del kit en un tubo en hielo. Para múltiples 

reacciones preparar una mezcla maestra sin la muestras de ARN: 

 

Mezcla de Reacción 

Reactivos Volumen 

Buffer RT 2X 10 µl 

Enzima RT 2 µl 

ARN (Hasta 1 µg ) X µl 

Agua DEPC Hasta completar 20 µl 

 

 Mezclar el contenido del tubo e incubar a 25°C por 10 minutos.  

 Incubar a 50°C por 30 minutos. 

 Terminar la reacción incubando a 85°C por 5 minutos.  
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 Agregar 1 µl de RNasa H e incubar a 37°C por 20 minutos.  

 Usar el ADNc para PCR en tiempo real o almacenar a -20°C.  

8.16 PCR Tiempo Real 

 

Se realizó la técnica de PCR en tiempo real utilizando el Kit Maxima Probe qPCR Master Mix 

(2X), ROX Solution provided (Thermo Scientific), siguiendo las instrucciones de manufactura.  

 Preparar una mezcla de reacción agregando los siguientes componentes (excepto el 

template de ADN). 

Mezcla de Reacción 

Reactivos Volumen 

Maxima Probe qPCR Master Mix (2X) 5 µl 

Forward Primer 1 µl 

Reverse Primer 1 µl 

Sonda 1 µl 

ROX 0.06 µl 

ADN 1 µl 

Agua libre de nucleasas 0.94 µl 

Volumen total 10 µl 

 

 Mezclar la mezcla maestra completamente y dispensar el volumen apropiado dentro de 

los pocillos de la placa de PCR. 

 Agregar el ADN (≤500 ng por reacción) a los pocillos que contienen la mezcla maestra. 

 Mezclar gentilmente las reacciones sin crear burbujas. Centrifugar brevemente si es 

necesario. Las burbujas pueden interferir con la detección fluorescente. 

 Programar el termociclador de acuerdo a las recomendaciones siguientes, colocar las 

muestras en el termociclador e iniciar el programa.  

 

Etapa Temperatura °C Tiempo 
Número de 

ciclos 

Pre-Tratamiento 50 2 min 1 

Desnaturalización 

Inicial 
95 10 min 1 

Desnaturalización 95 15 s 

40 Alineamiento 60 30 s 

Extensión 72 30 s 
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8.17 Evaluación de resultados 

Se analizaron las secuencias Michoacán y Jalisco CIATEJ con el programa UGENE, Unipro 

versión 1.1.17; se realizó una prueba de Kruskal-Wallis para los datos de severidad de cada 

genotipo en los dos muestreos, para determinar si existía diferencia entre ellos. Así mismo con 

la severidad obtenida se calculó el índice de la enfermedad y se determinó la tolerancia de cada 

genotipo. Además se hizo un análisis de varianza (ANOVA) para los datos obtenidos de la carga 

viral de cada genotipo en ambos muestreos, así como una prueba de rangos múltiples, para 

determinar si existía diferencia entre ellos.  
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9. RESULTADOS Y DISCUSIONES 

 

9.1 Muestreo 

9.1.1 Michoacán 

Se llevaron a cabo dos muestreos en el campo experimental “Valle de Apatzingán” Michoacán, 

el primero de ellos se realizó a finales del mes de Enero de 2015, y el segundo se efectuó en 

Mayo de 2016. En ambos muestreos se colectaron hojas de cada planta que conformaban los 

siete genotipos (Maradol, Criolla, Chica 2, M4, 54, 89 y 90).  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 3. Primer muestreo de la plantación de papaya en INIFAP, Michoacán. 

 

9.1.2 Jalisco  

En Jalisco se llevó a cabo un muestro, realizado en Mayo de 2015, en una plantación de Maradol, 

donde se eligieron 20 plantas que presentaron las sintomatología característica del VMAP. 

9.2 Amplificación de los genes de la CP del VMAP 

El ADN obtenido de las plantas seleccionadas de ambos muestreos (Michoacán y Jalisco) 

amplificado con los iniciadores CP2 y CP3, se observó en un gel de electroforesis, comprobando 

así la presencia del VMAP y el tamaño del producto amplificado (Figura 4).  
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Figura 4. Gel de electroforesis para seleccionar iniciadores de amplificación de la CP del VMAP. Líneas: a, f y k 

escalera de 1kb; b, g y l Control de no amplificación (NTC); c y d muestra Michoacán y Jalisco con iniciadores 

CP1; h e i muestra de Michoacán y Jalisco con iniciadores CP2; m y n muestra de Michoacán y Jalisco con 

iniciadores CP3; e, j y o muestra control negativo 

Como puede observarse, el par de iniciadores CP1 (líneas c y d) no amplificó para el gen de la 

CP, mientras que con el par CP2 y CP3 (líneas h e i, m y n) sí se llevó a cabo la amplificación 

con aproximadamente 1100 pb para CP2 y aproximadamente 900 pb para CP3.  

9.3 Secuenciación 

El ADN amplificado con los iniciadores CP2 y CP3 se secuenció en la empresa Macrogen, USA 

Corp., los electroferogramas correspondientes a cada par de iniciadores con las muestras de 

ADN de las regiones de Jalisco y Michoacán se muestran en el Anexo 2.   

9.4 Análisis de secuencias de aislados de Michoacán y Jalisco  

Los productos obtenidos de la secuenciación de las muestras se analizaron en BLAST 

(blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi) para determinar con qué secuencias de la CP del VMAP 

reportadas en el GenBank de NCBI se alineaban, se seleccionaron las 20 secuencias más 

cercanas, principalmente de México, Japón, China, Vietnam, Venezuela, Cuba, entre otras.  

a   b        c  d   e   f    g       h   i    j  k   l        m  n  o  

  750 pb  

  500 pb 

  250 pb 

 1000 pb  
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Como se puede observar en la figura 5, el ecotipo del virus de Michoacán comparte un 97% de 

identidad con un aislado del virus encontrado en Colima con el número de accesión AF309968.1 

y con otro aislado de Jalisco con el número de accesión AF19482.1. Por otro lado, en la figura 

6 se observa que el ecotipo del virus de Jalisco comparte un 98% de identidad con un aislado de 

Nayarit con número de accesión AF319487.1. 

Figura 5. Alineamiento de la secuencia del gen  CP del VMAP de Michoacán con otras secuencias similares 

reportadas. 

 

Figura 6. Alineamiento de la secuencia del gen CP del VMAP de Jalisco con otras secuencias similares reportadas.  
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Las secuencias Michoacán y Jalisco CIATEJ, junto con las 20 seleccionadas, se introdujeron al 

programa UGENE versión 1.17.0 (Unipro, Rusia) y  se realizó un alineamiento para observar 

variaciones y diseñar los iniciadores, las sondas y las secuencias estándar. Se puede observar en 

la figura 7 que las secuencias de Jalisco y Michoacán (delimitadas con el recuadro rojo) 

presentan variaciones de bases entre una y otra, y además con las otras 20 secuencias 

seleccionadas (recuadro negro). Cabe mencionar que en esta imagen se presenta sólo un 

fragmento de las secuencias, sin embargo se tienen más variaciones. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 7. Secuencias del gen CP del VMAP de Jalisco y Michoacán comparadas con secuencias reportadas del 

VMAP de diferentes países. 

 

9.5 Análisis in silico de las secuencias Michoacán y Jalisco CIATEJ con secuencias 

mexicanas. 

A partir del alineamiento realizado en BLAST, se eligieron las siguientes 12 secuencias de la 

CP del VMAP encontradas en México para el análisis in silico: Jalisco-AF319482.1, Colima-

AF309968.1, Nayarit-AF319487.1, Michoacán-AF319485.1, San Luis Potosi-AF319502.1, 

Tamaulipas-AF319494.1, Veracruz-AF319505.1, Chiapas-AF319501.1, Oaxaca-AF319489.1, 

Tabasco-AF319503.1, Quintana Roo-AF319491.1, Yucatán_AF319499.1; las cuales se 

analizaron y compararon con las secuencias de Michoacán y Jalisco CIATEJ  en el programa 

UGENE versión 1.17.0.  (Unipro, Rusia).  
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También se realizó una matriz de porcentaje de identidad o similitud entre las secuencias 

mexicanas a nivel de aminoácidos (Cuadro 5), en la cual se observó que entre la secuencia 

Michoacán y Jalisco CIATEJ existe una similitud de 95%. 

Por otro lado, se observó que la secuencia de Michoacán-CIATEJ tuvo el porcentaje de similitud 

más alto con la secuencia de aminoácidos Colima-AF309968.1 con un 97%; y el menor 

porcentaje de similitud lo tuvo con Chiapas-AF319501.1, Michoacan-AF319485.1 y 

SanLuisPotosi-AF319502.1 con un 92%. 

Con respecto a la secuencia Jalisco-CIATEJ esta presentó el porcentaje de similitud más alto 

con la secuencia de aminoácidos Nayarit-AF319487.1 con un 98%; mientras que el menor 

porcentaje de similitud lo tuvo con la secuencia de Chiapas-AF319501.1 con un 92%.  

Cuadro 5. Matriz de porcentaje de identidad de aminoácidos entre secuencias del gen CP del VMAP encontradas 

en México. 

Matriz de porcentaje de identidad 

    1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 

Michoacán-CIATEJ 1 100 95 92 97 97 92 96 93 93 92 93 93 93 94 

Jalisco-CIATEJ 2 95 100 93 96 95 93 98 94 93 94 94 93 93 94 

Chiapas-AF319501.1 3 92 93 100 93 93 93 94 93 94 93 94 93 93 95 

Colima-AF309968.1 4 97 96 93 100 98 94 97 94 93 94 95 94 95 95 

Jalisco-AF319482.1 5 97 95 93 98 100 93 97 94 93 94 95 94 95 95 

Michoacán-AF319485.1 6 92 93 93 94 93 100 94 95 93 93 94 93 94 95 

Nayarit-AF319487.1 7 96 98 94 97 97 94 100 95 94 95 95 95 95 95 

Oaxaca-AF319489.1 8 93 94 93 94 94 95 95 100 93 93 94 94 94 95 

QuintanaRoo-AF319491.1 9 93 93 94 93 93 93 94 93 100 93 94 93 94 95 

SanLuisPotosi-AF319502.1 10 92 94 93 94 94 93 95 93 93 100 95 94 94 95 

Tabasco-AF319503.1 11 93 94 94 95 95 94 95 94 94 95 100 98 98 95 

Tamaulipas-AF319494.1 12 93 93 93 94 94 93 95 94 93 94 98 100 98 94 

Veracruz-AF319505.1 13 93 93 93 95 95 94 95 94 94 94 98 98 100 95 

Yucatan-AF319499.1 14 94 94 95 95 95 95 95 95 95 95 95 94 95 100 

 

Para complementar lo anterior y tener un panorama más gráfico se realizó un árbol filogenético 

con las secuencias de aminoácidos (Figura 8), en el cual se puede observar que la secuencia de 

Michoacán-CIATEJ está muy relacionada con las secuencias reportadas de Colima-AF309968.1 
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y Jalisco-AF319482.1; por otro lado, Jalisco-CIATEJ y Nayarit-AF319487.1, resultaron estar 

muy cercanas. 

La variación del gen de la CP de VMAP ha sido observada en diferentes partes del mundo, como 

lo muestra el estudio de Silva-Rosales y col. (2000), donde se observan los porcentajes de 

identidad entre las secuencias de México con secuencias de Australia, Norteamérica, y Asia, 

presentando un menor porcentaje de identidad los aislados de México con respecto a los de Asia. 

La variación del VMAP de una región a otra podría asociarse con una diferencia en la tolerancia 

al virus, lo que podría explicar la mayor severidad del ecotipo de Michoacán. Sin embargo, los 

cambios en la CP, generalmente se asocian a las diferentes regiones geográficas. 

 

 

Figura 8. Árbol filogenético de las secuencias de aminoácidos de diferentes aislados mexicanos del VMAP.  

La CP del VMAP es una de las proteínas mejor caracterizadas en los potyvirus y su composición 

de aminoácidos ha sido utilizada exitosamente en criterios taxonómicos para la diferenciación 

de virus (Shukla y Ward, 1989). En los aminoácidos de esta proteína están presentes motivos 

conservados como el triplete Ácido aspártico-Alanina-Glicina (DAG) relacionado con la 

transmisión del potyvirus por el áfido (Atreya y col., 1990); la región repetida de ácido 

glutámico y lisina (EK); la caja WCIEN en la región central de la proteína; QMKAAA en la 

región C-terminal (Srinivasulu y Gopal, 2011). Como se observa en la figura 9, en el mismo 



Resultados y Discusiones                                                                                                           45 

 

orden éstos repetidos están presentes en las secuencias Michoacán y Jalisco CIATEJ, lo cual 

confirma que se trata del VMAP. 

 

 

Figura 9. Aminoácidos repetidos característicos del VMAP. 

9.6 Diseño de oligos para evaluación de la carga viral con PCR en tiempo real 

Los oligos seleccionados para el ensayo de PCR tiempo real se muestran en el cuadro 6. 

Mientras que el estándar de ADN sintético se presenta en el cuadro 7. 

Cuadro 6. Iniciadores y sondas diseñados para el ensayo de PCR en tiempo real. 

 Iniciadores Sonda 

Muestras de 

Jalisco 

>F 

CATTAAGCCATT

TAGCATCACTTG 

>R 

CAGTATAATCCG

AAACAGATTGAC 

TCATTCAAGCTGTAA

TCATTTTTCACTCCC 

Características 

Long: 24 pb 

Tm: 60.3°C 

Tm ES: 33.6°C 

Long: 24 pb 

Tm: 60.3°C 

Tm ES: 32°C 

Long: 30 pb 

Tm: 66.7°C 

Tm ES: 11.6°C 

Fluoróforo: FAM 

Muestras de 

Michoacán 

>F 

AGAAATCGAAAG

CGTATCTAGCAA 

>R 

CCGTCATTTAGG

CAGATTATGG 

TCAGTCAAATTCCTT

TTTATTCCATACCGC 

Características 

Long: 24 pb 

Tm: 60.3°C 

Tm ES: 33.2°C 

Long: 22 pb 

Tm: 60.1°C 

Tm ES: 24.5°C 

Long: 30 pb 

Tm: 66.7°C 

Tm ES: 14.4°C 

Fluoróforo: JOE 
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Cuadro 7. Estándares diseñados para muestras de Jalisco y Michoacán. 

Muestra Secuencia del estándar Longitud 

Jalisco 

CATTAAGCCATTTAGCATCACTTGCATTTCATTATCATT

CAAGCTGTAATCATTTTTCACTCCCTCATACCACTTCTC

AAATTGTGACTGAGTGGCACGAGTGTTAGAAATGTCAA

TCTGTTTCGGATTATACTG 

135 pb 

Michoacán 

AGAAATCGAAAGCGTATCTAGCAAGGCTAATGTCAGTC

AAATTCCTTTTTATTCCATACCGCGGCATGTACTTCTCA

GTAGCATTCCTCTTTGCAATATATGCTTCTGCCGCGTTA

CTAAAGTGAGCCATAATCTGCCTAAATGACGG 

148 pb 

 

9.7 Evaluación de iniciadores, sondas y estándares para qPCR 

En la evaluación de los iniciadores de Michoacán y Jalisco se obtuvo el fragmento de 

amplificación esperado de 148 pb para muestras de Michoacán y 135 pb para muestras de 

Jalisco, como se observa en la figura 10.  

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 10. Gel de electroforesis en agarosa con iniciadores para las secuencias de Michoacán y Jalisco. Líneas: a 

corresponde al marcador de 50 pb; b y c muestra de Michoacán con sus respectivos iniciadores; d y e muestras de 

Jalisco con sus respectivos iniciadores; f muestra blanco. 

 

  a   b   c   d   e   f 

  150 pb 

  1000 pb 

     50 pb 
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Los estándares sintéticos para el VMAP de Michoacán y Jalisco evaluados se muestran en la 

figura 11, donde se pudo observar que ambos tienen el tamaño esperado de 148 pb y 135 pb.  

 

 

 

Figura 11. Gel de electroforesis en agarosa con estándares sintéticos de Michoacán y Jalisco. Líneas: a y b 

corresponden al estándar sintético de Michoacán; c y d corresponden a una muestra de Michoacán positiva al 

VMAP; e muestra blanco; f y g marcador molecular de 50 pb; h e i corresponden al estándar sintético de Jalisco; j 

y k  corresponden a una muestra de Jalisco positiva al VMAP; l muestra blanco. 

La curva estándar de prueba se realizó con una muestra de Michoacán positiva al VMAP, y se 

muestra en la figura 12, ésta curva resultó tener una R2 de 0.996, una pendiente de -3.497 y una 

eficiencia del 93.161%, por lo tanto se considera aceptable. Ya que de acuerdo al manual de 

Step One (Applied Biosystems, 2006), una pendiente próxima a -3.3 indica una eficiencia de 

amplificación de la PCR óptima del 100%. Mientras que el valor de R2 perfecto sería 1.0, sin 

embargo, un valor deseable de R2 es que sea >0.99. Por otro lado, es deseable que los valores 

del CT (Ciclo Umbral) sean >8 y <35. En lo que respecta a este ensayo sólo una muestra salió 

fuera del ciclo deseable.  
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Figura 12. Curva estándar de la muestra positiva de Michoacán. Valor R2=0.996. 

En cuanto al ensayo de eficiencia la combinación de iniciadores de 0.3 µM y sonda de 0.1 µM 

resultó ser la mejor, ya que en las demás combinaciones no se obtuvo señal de amplificación. 

Cabe mencionar que estas combinaciones fueron las utilizadas para la curva estándar de prueba 

mostrada en la figura 12. Así que, esta combinación de iniciadores y sonda se utilizó para el 

ensayo final con las muestras obtenidas de la plantación de Apatzingán, Michoacán.  

En la figura 13 se muestra una curva estándar realizada con el estándar sintético como muestra 

y diluciones de concentración conocida del mismo cuya pendiente fue de -3.24, su R2 de 0.993 

y el porcentaje de eficiencia de 103.527%. De acuerdo al manual de Step One (Applied 

Biosystems, 2006), se consideró una curva adecuada para el ensayo de cuantificación con PCR 

tiempo real.  
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Figura 13. Curva estándar utilizando estándar de ADN sintético para muestras de Michoacán. Valor R2=0.993.  

 

9.8 Seguimiento de parámetros físico ambientales  

En la estación climatológica del Instituto Nacional de Investigaciones Forestales, Agrícolas y 

Pecuarias (INIFAP), se evaluaron la temperatura (máxima, media y baja), lluvia, velocidad del 

viento, evapotranspiración, radiación y humedad relativa; los valores registrados de estos 

parámetros a lo largo del experimento se muestran en el Anexo 3.  

El 14 de marzo de 2015 se registró una granizada que dañó totalmente el experimento ubicado 

en el campo experimental “Valle de Apatzingán”. El fenómeno involucró además de granizo, 

lluvias y vientos huracanados, causando un severo daño en el área foliar, perdida de flores y 

frutos en todas las líneas de plantas de papaya en estudio (Figuras 14 y 15).  
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Figura 14. Plantación de estudio afectada en el campo experimental “Valle de Apatzingán” Michoacán. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
Figura 15. Daño causado por fenómeno meteorológico en marzo de 2015 en la línea criolla (a), M4 (b), 89 (c) y 

90 (d).  
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La figura 16 muestra el promedio de las temperaturas baja, media y alta durante los meses de 

febrero, marzo y abril de 2015. El mes de marzo, cuando se registró el fenómeno meteorológico 

que dañó la plantación, tiene una media de temperatura de 19°C, el registro completo de éste 

mes se encuentra en el Anexo 4.  

 

 

Figura 16. Promedio de Temperatura registrada los meses de febrero, marzo y abril de 2015. 

En el cuadro 8 se registran los datos de algunos parámetros evaluados en la estación 

climatológica del campo experimental “Valle de Apatzingán” durante los días 12 al 16 de marzo 

de 2015, se puede observar que la temperatura baja osciló entre los 13.6 y los 18.7, además, el 

día 14 de marzo hubo 69.87 mm de lluvia y los vientos oscilaron entre 0.8 y 2.60 m/s.  

Cuadro 8. Datos promedio registrados durante los días del fenómeno meteorológico en Apatzingán, Michoacán.  

 

Fecha 
Temperatura 

Lluvia (mm) 
Velocidad del 

viento  (m/s) 

Humedad 

relativa (%) Baja Media Máxima 

12/03/2015 13.6 24 33.9 0 0.87 50.50 

13/03/2015 17.4 25 32.7 0 0.93 48.33 

14/03/2015 17.6 21 25.5 69.87 0.80 86.08 

15/03/2015 16.7 18 19.9 9.9 2.60 97.04 

16/03/2015 18.7 23 28.6 0 1.73 80.88 
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Durante éste fenómeno se perdieron algunas plantas de diferentes líneas, en el cuadro 9 se 

muestra el registro.  

Cuadro 9. Registro de plantas que se perdieron y sobrevivieron al fenómeno meteorológico de marzo de 2015 en 

Apatzingán, Michoacán.  

 

Línea 
Número de plantas 

pérdidas 

Número de plantas 

que sobrevivieron 

Maradol 0 10 

Criolla 0 10 

M4 3 11 

Chica 3 12 

54 3 1 

89 0 4 

90 0 1 

Algunas especies de Vasconcellea tales como V. cauliflora, V. pubescens, V. quercifolia y V. 

stipulata contienen genes útiles para resistencia al VMAP (Drew y col., 2005). Sin embargo, 

González y Trujillo, (2005), realizaron un estudio con Vasconcellea cauliflora, en el cual se 

inocularon plantas con cepas del VMAP y las exponían a diversas temperaturas, observándose 

sintomatología característica del virus después de 14 días de su inoculación; asociando las 

temperaturas mayores a 30°C, así como la intensidad luminosa, como factores que propician la 

aparición temprana del virus.  

La temperatura tiene un rol muy importante en el crecimiento de la planta; y esto al mismo 

tiempo influye en el movimiento de los virus y la concentración de cada célula infectada, 

afirmando que la aparición de los síntomas no siempre va de acuerdo a las altas concentraciones 

de los virus (Gibbs y Harrison, 1976). En Septiembre de 2014, varios estados entre ellos 

Michoacán presentaron temperaturas máximas (iguales o mayores a 40°C) más cálidas de lo 

normal (CONAGUA, 2014), mientras que en Junio de 2015 los valores mensuales más altos de 

la temperatura media (entre 30 y 35°C) se concentraron en el noroeste del país y en Michoacán 

principalmente (CONAGUA, 2015). 

En el estado de Michoacán, la densidad y diversidad poblacional de áfidos vectores de virus es 

elevada, debido a la existencia de agroecosistemas mezclados que son colonizados por estos 

insectos y comparten el mismo nicho ecológico de la papaya (Hernández-Castro y col., 2004).  
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Vasconcellea cauliflora es una especie que tiene genes que confieren tolerancia al VMAP, sin 

embargo, en el estudio mencionado, se hace referencia que a condiciones de temperatura alta, 

la planta podría presentar susceptibilidad al virus. En este caso de estudio, las plantas de papaya 

estuvieron sometidas a cambios de temperaturas, ya que Michoacán presentó temperaturas altas 

y bajas en 2014 y 2015, que afectaron la plantación, entonces se puede asociar la presencia de 

la enfermedad en las plantas tolerantes, debido a factores ambientales como la temperatura, 

provocando la susceptibilidad de las plantas, aunado a esto, la presencia de múltiples vectores 

en los ecosistemas de Michoacán que transmiten el VMAP.  

9.9 Frutos obtenidos en las líneas de papaya del “Valle de Apatzingán” 

Al finalizar el segundo muestreo a los 532 ddp, se registró el número de frutos producidos por 

cada planta de cada línea (Cuadro 10). 

Cuadro 10. Frutos producidos por cada línea de plantas de papaya del Campo experimental “Valle de 

Apatzingán”.  

 

Línea Planta Frutos Total de Frutos 

Maradol 

1 14 

66 

2 19 

3 6 

7 5 

10 22 

Criolla 

2 18 

69 
3 3 

5 9 

7 39 

M4 
1 13 

57 
9 44 

Chica 2 

4 47 

131 
7 32 

9 14 

12 38 

54 1 3 3 

89 

2 2 

74 3 4 

4 68 

90 1 22 22 
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Maradol, posee el potencial genético para producir 108 frutos de 2 kg por planta a lo largo de 

su vida productiva (Garrido y Reyes, 2001). El cultivar Maradol se evaluó en las condiciones 

del campo experimental “Las Huastecas”, que está localizado en Carretera Tampico-Mante Km. 

55; donde anualmente el número de frutos varía en función del manejo y las condiciones del 

clima, con un promedio de 45 frutos por planta durante un ciclo de cultivo (Vázquez y col., 

2010). En el presente trabajo, las líneas que destacaron por tener al menos una planta con una 

producción alta de frutos fueron Criolla, M4, Chica 2, 89 y 90; la línea 89 tuvo una planta con 

una producción de 68 frutos, por lo cual es importante considerar el material genético de ésta 

planta, ya que tiene una buena producción de frutos.  

9.10 Evaluación de incidencia y severidad  

La evaluación de la enfermedad con la escala presentada en la metodología para incidencia y 

severidad se presenta en el cuadro 11. Los cuadros más específicos de cada síntoma con su 

respectiva incidencia y severidad se encuentran en el Anexo 5.  

Cuadro 11. Promedio de incidencia y severidad de la enfermedad a los 97 y 532 ddp. 

 

 97 ddp 532 ddp 

Línea 

No. De 

plantas 

evaluadas 

Media de 

Incidencia 

Media de 

Severidad 

Media de 

Incidencia 

Media de 

Severidad 

Maradol 10 9 5 8 6 

Criolla 10 9 3 3 3 

M4 11 8 4 7 2 

Chica 2 12 9 3 7 4 

54 1 9 4 9 4 

89 4 9 3 6 3 

90 1 9 3 9 2 

 

A lo largo del tiempo que las plantas estuvieron en campo, se observó una recuperación visual 

en la incidencia y severidad de la enfermedad. En el caso de la línea Criolla (Planta progenitora 

con tolerancia) la incidencia descendió del valor más alto en la escala 9 hasta un valor de 3, por 

otro lado, la severidad en dichas plantas permaneció en el mismo valor de 3. Esto quiere decir 

que la planta se mantuvo en un rango de severidad fijo frente a la enfermedad del VMAP.  



Resultados y Discusiones                                                                                                           55 

 

Con respecto a la línea M4, la incidencia del virus bajó de 8 a 7, mientras que la severidad 

también tuvo una disminución de 4 a 2, a los 97 y 532 días después de la plantación (ddp) 

respectivamente. Para la línea 89, el valor de la incidencia registrado a los 97 ddp fue de 9, 

mientras que a los 532 ddp la incidencia de la enfermedad se registró en 6, por otro lado el nivel 

de severidad se mantuvo en un valor de 3 a los largo del tiempo, un comportamiento similar al 

de la línea Criolla. Finalmente, la línea 90, permaneció con una incidencia de 9 tanto a los 97 

ddp como a los 532 ddp, sin embargo, tuvo una recuperación en la severidad de la enfermedad 

registrando un valor de 3 a los 97 ddp y un valor de 2 a los 532 ddp, es decir a pesar de que la 

enfermedad permaneció en toda planta, la severidad de ésta disminuyó. 

En la figura 17 se muestra con porcentajes el grado de incidencia en los genotipos entre el 

muestreo 1 (97 ddp) y el muestreo 2 (532 ddp), observándose una disminución en la incidencia 

en la mayoría de las líneas, sin embargo un 40% de las plantas de Maradol no disminuyeron su 

incidencia, permaneciendo en el grado más alto en la escala de incidencia de la enfermedad. 

 

 

Figura 17. Porcentaje de incidencia en los genotipos de papaya en los muestreos 1 y 2. 
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Se realizó una prueba de Kruskal-Wallis para evaluar la medianas de la severidad dentro de los 

genotipos a los 97 ddp, de acuerdo al cuadro 12, el valor-P es menor que 0.05, por lo tanto existe 

una diferencia estadística significativa entre las medianas entre un grupo y otro con un nivel de 

confianza del 95%.  

Cuadro 12. Prueba de Kruskal-Wallis para Severidad por Genotipo a los 97 ddp. 

 

Genotipo 
Tamaño 

Muestra 
Rango Promedio 

89-1 4 11.75 

Chica-1 12 17.4167 

Criolla-1 8 11.75 

M4-1 10 28.85 

Maradol-1 9 34.1667 
Estadístico = 24.5526   Valor-P = 0.0000618797 

También, se llevó a cabo una prueba de Kruskal-Wallis para evaluar la medianas de la severidad 

dentro de los genotipos a los 532 ddp, de acuerdo al cuadro 13, el valor-P es menor que 0.05, 

por lo tanto existe una diferencia estadística significativa entre las medianas con un nivel de 

95% de confianza.  

Cuadro 13. Prueba de Kruskal-Wallis para Severidad por Genotipo a los 532 ddp 

Genotipo Tamaño Muestra Rango 

Promedio 

89-1 4 11.75 

Chica-1 12 17.4167 

Criolla-1 8 11.75 

M4-1 10 28.85 

Maradol-1 9 34.1667 
Estadístico = 16.331   Valor-P = 0.00260565 

Se realizó una comparación en el porcentaje de severidad de cada uno de los genotipos entre el 

muestreo 1 (97 ddp) y el muestreo 2 (532 ddp) como se observa en la figura 19. En el muestreo 

1, Maradol tuvo un 60% de severdad grado 5, mientras que Criolla tuvo un 60% en severidad 3, 

de igual manera destaca la línea 89 con un 75% de severidad 3, esto refleja la susceptibilidad de 

Maradol al VMAP. Por otro lado en el muestreo 2, Criolla mantuvo su 60% de severidad entre 
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el grado 3 y 2, del mismo modo la línea 89 el 75% de severidad osciló entre el grado 3, 2 y 1, 

comparándolos con Maradol que el 40% de la severidad incrementó a 9 en la escala.  

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 18. Porcentaje de severidad del VMAP de los genotipos de papaya ente un el muestreo 1 y 2.  

De acuerdo al índice de la enfermedad a los 532 ddp (cuadro 14) se determinó que Maradol es 

moderadamente susceptible, mientras que la línea Criolla resultó ser moderadamente tolerante, 

así como las líneas M4 y 54; mientras que las líneas 89 y 90 altamente tolerantes.  

Alviar, y col. (2012), realizaron un estudio con el híbrido de papaya Sinta, proveniente de la 

línea Cariflora, que es considerada tolerante al VMAP, éstas líneas de papaya se compararon 

con la variedad Solo, la cual es susceptible al virus. Midieron el índice de la enfermedad para 

establecer una clasificación entre resistencia y diferentes grados de tolerancia, resultando Sinta 

y Cariflora como papayas moderadamente tolerantes. De la misma manera, en este estudio las 

líneas Criolla, M4, y 54 se catalogaron como moderadamente tolerantes al VMAP, evaluando 

el índice de la enfermedad en las plantas.  

El termino tolerancia de acuerdo a Rubio y col.,  (2003) es considerada una característica del 

huésped que le permite soportar una infección viral sistémica, desarrollando síntomas más 

ligeros que el huésped susceptible. La tolerancia es usada para describir un huésped que puede 
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ser infectado por un virus específico, el cual se puede replicar e invadir sin causar síntomas 

severos o disminuir grandemente el crecimiento de la planta o su rendimiento (Cooper y Jones, 

1983). Otra definición de tolerancia es la capacidad de un huésped para reducir el efecto de la 

infección en su estado físico (Pagán y col., 2009). 

De acuerdo a lo anterior, las plantas Criolla, M4, 54, 89 y 90 resultaron tener un grado de 

tolerancia frente al VMAP, ya que la severidad de sus síntomas así como la incidencia de los 

mismos fue reducida, además el crecimiento normal de la planta no fue afectado a lo largo de la 

presencia del VMAP, comparado con las plantas de la variedad Maradol que son susceptibles 

al VMAP, el cual presentó pérdidas de plantas por la severidad de la enfermedad.   

Otro aspecto importante sobre la tolerancia a enfermedades causadas por virus propuesto por 

Bengyella (2015), es que la tolerancia podría ser efectiva en el control de una enfermedad 

causada por un único virus, pero no es efectiva en el caso de infecciones con mezclas de virus. 

Las plantas de papaya pueden ser infectadas por el Virus de la Mancha Anular y por el Virus 

del Mosaico de la Papaya y sufrir síntomas mucho más severos en contraste de una infección 

por un único virus (Conover, 1964), además de que los síntomas del Virus del Mosaico han sido 

también asociados con infecciones del VMAP, causando confusión entre ellos. 
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Cuadro 14. Índice de la enfermedad de las plantas de papaya. 

 

Línea 

No. De 
Plantas 

Probadas 

No. De plantas infectadas 
Índice de la 
Enfermedad 

Observación 
97 días 532 días 

97 
días 

532 
días 

M 10 10(6^4+3^3+1^2) 
10(4^9+1^6+1^5+

1^4+2^3+1^2) 
38.89 65.56 

Moderadamente 
susceptible 

C 10 10(2^3+6^2+2^1) 10(3^4+4^3+2^2) 33.33 34.57 
Moderadamente 

tolerante 

M4 11 
11(3^5+5^4+1^3

+1^2+1^1) 
11(6^3+5^2) 41.41 28.28 

Moderadamente 
tolerante 

Chica 12 12(6^4+4^3+2^1) 
12(4^6+3^5+2^4+

2^3+1^2) 
35.19 50.93 

Moderadamente 
susceptible 

54 1 4(3^3+1^2) 1(1^4) 44.44 44.44 
Moderadamente 

tolerante 

89 4 4(1^3+3^2) 
4(1^7+1^3+1^2+1

^1) 
36.11 22.22 

Altamente 
tolerante 

90 1 1(1^2) 1(1^2) 33.33 22.22 
Altamente 
tolerante 

 

9.11 Análisis de la carga viral 

La carga viral analizada a los 97 ddp  y 532 ddp se muestra en los cuadros 15 y 16 

respectivamente, y de manera gráfica en la figura 20; en el Anexo 6 se encuentran los cuadros 

más  de éstos análisis. Cómo puede observarse entre un muestreo y otro, en todas las líneas de 

plantas de papaya hubo una disminución en la carga viral, siendo las más significativas las líneas 

Chica 2, M4 y 89. 

Cuadro 15. Carga viral analizada en las líneas de plantas a los 97 ddp.  

 

Muestra Cq 
Copias/µg de RNA 

total 
Log10 de Copias/µg de 

RNA total  
Desv. 

Estandar  

Maradol  17.799 3.31E+09 9.493 0.174 

Criolla 20.845 5.59E+09 8.660 1.670 

Chica 2 20.168 1.25E+10 10.116 0.195 

M4 23.545 1.41E+10 10.021 0.290 

89 22.9 1.81E+10 10.223 0.211 
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Cuadro 16. Carga viral analizada en las líneas de plantas a los 532 ddp. 

 

Muestra Cq 
Copias/µg de RNA 

total 
Log10 de Copias/µg de 

RNA total 
Desv. 

Estándar 

Maradol 19.92 1.67E+08 8.186 0.231 

Criolla 18.94 3.79E+08 8.373 0.536 

Chica 2 21.75 1.84E+07 7.965 0.318 

M4 20.86 1.11E+08 7.746 0.150 

89 19.85 3.34E+08 8.282 0.560 
 

 

En la figura 19 se observa de manera gráfica la disminución en la carga viral de los genotipos 

entre el muestreo 1 (97 ddp) y muestreo 2 (532 ddp). 

 
 

Figura 19. Carga viral de las líneas de papaya muestreadas en el “Valle de Apatzingán” a los 97 ddp y 532 ddp 

El Análisis de Varianza (Cuadro 17) muestra que existe una diferencia significativa entre las 

medias de la carga viral entre un genotipo y otro, con un nivel de 95% de confianza.   
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Cuadro 17. Tabla ANOVA para Carga Viral por Genotipo a los 97 ddp. 

 

Fuente Suma de 

Cuadrados 

Gl Cuadrado 

Medio 

Razón-F Valor-P 

Entre grupos 1.52462 4 0.381154 6.12 0.0031 

Intra grupos 1.05866 17 0.0622742   

Total (Corr.) 2.58328 21    
 

Se realizó una prueba de múltiples rangos para la carga viral a los 97 ddp, en el cuadro 18 se 

puede observar que Maradol y Criolla tienen una media similar compartiendo un grupo en la 

prueba, por otro lado las líneas Chica, M4, 89 y Criolla forman otro grupo diferente.  

Cuadro 18. Pruebas de Múltiple Rangos para Carga Viral por Genotipo a los 97 ddp.  

 

Genotipo Casos Media Grupos 

Homogéneos 

Maradol-1 5 9.494             X 

Criolla-1 3 9.85333 XX 

Chica-1 5 10.022    X 

M4-1 5 10.116    X 

89-1 4 10.2225    X 

Método: 95.0 porcentaje LSD 

El Análisis de Varianza realizado para carga viral a los 532 ddp (Cuadro 19) muestra que no 

existe una diferencia significativa entre las medias de la carga viral entre un genotipo y otro, 

con un nivel de 95% de confianza.   

Cuadro 19. Tabla ANOVA para Carga viral por Genotipo a los 532 ddp. 

 

Fuente 
Suma de 

Cuadrados 
Gl 

Cuadrado 

Medio 
Razón-F Valor-P 

Entre grupos 0.770027 4 0.192507 1.24 0.3540 

Intra grupos 1.54987 10 0.154987   

Total (Corr.) 2.31989 14    

 

La prueba de múltiples rangos para la carga viral a los 532 ddp se muestra en el cuadro 20, y se 

puede observar que todos los grupos son iguales a un 95% de confianza.  



Resultados y Discusiones                                                                                                           62 

 

Cuadro 20. Pruebas de Múltiple Rangos para Carga viral por Genotipo a los 532 ddp. 

 

Genotipo Casos Media 
Grupos 

Homogéneos 

Chica-2 3 7.74667 X 

M4-2 3 7.96667 X 

Maradol-2 3 8.18667 X 

89-2 3 8.28 X 

Criolla-2 3 8.37333 X 
Método: 95.0 porcentaje LSD 

Se observó una disminución en la carga viral (Figura 19) y en la severidad (Figura 18) entre el 

primer muestro y el segundo. Esto puede asociarse con una recuperación de la planta. La 

recuperación es un fenómeno caracterizado por la infección sistémica del virus asociada con 

síntomas, seguida de una disminución y desaparición de los síntomas en las hojas jóvenes de la 

planta recuperada (MacDiarmid, 2005), esto puede ser desencadenado por la misma planta por 

el mecanismo de silenciamiento de ARN.  

Bengyella (2015) sugirió que la planta puede tener alojamiento viral sin recuperación cuando 

los síntomas severos y la carga viral alta persisten, sin embargo el anfitrión continúa en 

crecimiento; por otra parte, una planta presenta tolerancia cuando la carga viral y los síntomas 

son más bajos en comparación con una planta susceptible, y el anfitrión muestra un crecimiento 

comparable a las plantas sanas. Además, menciona que el alojamiento viral sin recuperación y 

la susceptibilidad se diferencian en que en ésta última el anfitrión es finalmente matado por el 

virus.  

En el caso de las líneas Criolla, M4, 89 y 90 se observó una recuperación, debido a que la 

severidad e incidencia de la enfermedad disminuyeron y en algunos casos se mantuvieron bajas 

con el paso del tiempo con respecto a Maradol, que es considerada susceptible; sin embargo, la 

carga viral de éstas líneas siempre estuvo más alta que la planta susceptible.  

Considerando esto, se ha reportado que puede existir una recuperación de la planta, a pesar de 

que no haya una disminución en la carga viral, como es el caso de un estudio realizado en N. 

benthamiana infectada con el Virus del Anillado Necrótrico del Tomate (ToRSV), en el cual se 

buscaba investigar el papel del silenciamiento de ARN durante la recuperación, se midió la 

concentración de ARN del virus y no se observó un cambio significativo en la acumulación del 
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virus (Jovel, y col. 2007). Esto propone que no en todos los casos la recuperación en el fenotipo 

de una planta es inducida por la disminución de la carga viral.  

Por otro lado Bruening (2006), mencionó que la tolerancia es usada para referirse a los sistemas 

en los cuales los síntomas son grandemente reducidos en intensidad o en ausencia, pero la carga 

viral no es reducida o solo ligeramente reducida relativo a la infección de referencia. Además 

menciona entre los ejemplos de sistemas de virus-huésped que exhiben tolerancia genotípica el 

Virus de la Mancha Anular. En el caso de las líneas evaluadas en éste estudio se puede 

considerar que existe dicha tolerancia a pesar de que la carga viral no es menor a la carga viral 

de las plantas susceptibles. 

Cooper y Jones (1983) encontraron que el decremento en la concentración viral en un huésped 

infectado puede ser causado por resistencia a multiplicación y/o invasión viral, y en tales 

circunstancias, las plantas son resistentes al virus y tolerantes a la enfermedad. Considerando 

esto las líneas evaluadas M4, 89 y 90, pueden presentar estas características, debido a su 

comportamiento frente a la infección por el VMAP, puesto que la concentración de virus 

disminuyó y además presentaron una notoria recuperación en la sintomatología de la 

enfermedad causada por éste virus. 
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10. CONCLUSIONES 

Las secuencias de la CP del VMAP denominadas Jalisco-CIATEJ y Michoacán-CIATEJ, se 

consideran ecotipos diferentes a otros reportados en la base de datos del NCBI. 

La plantación ubicada en el campo experimental “Valle de Apatzingán” Michoacán fue afectada 

por un fenómeno meteorológico que provocó granizadas, lluvias y vientos fuertes el 14 de marzo 

de 2015, provocando graves daños en el área foliar de las plantas y la pérdida de frutos y flores. 

A pesar de ello las plantas recuperaron sus hojas y continuaron con su crecimiento.  

El agroecosistema de la zona de Michoacán donde se llevó a cabo el experimento, así como los 

cambios de temperaturas que se dieron durante ese tiempo, pudieron influir en la aparición del 

VMAP, en su multiplicación y severidad en las plantas de papaya analizadas.  

Al menos una planta de cada línea analizada produjo frutos; la más destacada fue una planta de 

la línea 89, la cual produjo 68 frutos, comparada con Maradol cuya producción más alta fue de 

22 frutos en una planta. Esto significa que a pesar de la presencia del VMAP en la línea 89, la 

producción de frutos se vio menos afectada. Es importante conservar semilla de ésta planta para 

futuros ensayos. 

La línea Criolla, correspondiente al progenitor tolerante presentó las más baja incidencia y uno 

de los más bajos valores de severidad de la enfermedad causada por el VMAP a los 532 ddp, 

con un valor de 3 en las escalas de ambos parámetros. Es necesario seguir mejorando las nuevas 

líneas con las características de su progenitor tolerante.  

La línea 89, presentó severidad con valor de 3 en la escala, similar a lo registrado en la línea 

Criolla, además disminuyó la incidencia de la enfermedad de un valor de 9 a 6.  

Las líneas M4 y 90 presentaron un valor de 2 en la severidad de la enfermedad, el valor más 

bajo registrado en la evaluación, sin embargo la línea M4 tuvo una incidencia de 7 a diferencia 

de la línea 90, cuya incidencia fue de 9. La línea 90 sólo era una planta, por lo no fue 

representativa, sin embargo mostró buenos resultados, así que es necesario seguir produciendo 

plantas de ésta la línea para continuar con su evaluación. 
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Las plantas Criolla, M4, 54, 89 y 90 presentaron una recuperación de la enfermedad, ya que 

disminuyeron sus valores de incidencia y severidad de los 97 ddp a los 532 ddp, además 

presentaron una disminución en la carga viral. 

Las líneas Maradol y Chica 2 de acuerdo al índice de la enfermedad se catalogaron como 

moderadamente susceptibles; las líneas Criolla, M4 y 54 fueron moderadamente tolerantes; 

mientras que 89 y 90 resultaron ser altamente tolerantes al VMAP.  

Las líneas M4, 89 y 90 mostraron grados de resistencia a la enfermedad debido a la disminución 

de sus cargas virales y de la severidad de sus síntomas. 

La línea de la variedad Maradol, resultó ser la más susceptible al virus, ya que fue la única que 

tuvo pérdida de plantas por efecto de la enfermedad causada por el VMAP.  



Perspectivas                                                                                                                                66 

 

11. PERSPECTIVAS 

Obtener plantas de las líneas Criolla, M4, 89 y 90, para llevar a cabo una nueva evaluación en 

los estados de Jalisco, Colima y Michoacán. 

Continuar con el mejoramiento de las líneas que presentaron grados de tolerancia al VMAP, 

para incrementar dicha característica y observar una mejor respuesta a la infección. De tal 

manera que el rendimiento en producción y calidad de frutos sea uniforme en todas las líneas 

probadas en campo.  

Realizar una prueba en invernadero con plantas de las líneas evaluadas, e inocular con diferentes 

concentraciones del VMAP, para analizar la respuesta de la planta a la enfermedad, la severidad 

e incidencia de la misma, así como la carga viral. Con la finalidad de observar su 

comportamiento frente al VMAP sin la interacción de otros factores como la temperatura, la 

presencia de múltiples vectores virales o patógenos diferentes.  
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13. ANEXOS 
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ANEXO 1: Buffer de Carga para electroforesis de ARN 

Buffer de carga 

Mezclar: 

 500 µl de formamida 

 100 µl de MOPS 10X 

 100 µl (glicerol 80% + 0.2% azul bromofenol) 

 120 µl formaldehido  

 2 µl de Bromuro de Etidio (EtBr) (10 mg/ml) 
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ANEXO 2: Electroferogramas de la secuenciación del gen CP del VMAP de Michoacán y 

Jalisco. 

 

 

Figura A-1. Electroferograma de Planta Maradol 1 de Michoacán (M1M-CP2F) con iniciador CP2 Forward.  
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Figura A-2. Electroferograma de Planta Maradol 1 de Michoacán (M1M-CP2R) con iniciador CP2 Reverse.   
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Figura A-3. Electroferograma de Planta Maradol 1 de Jalisco (M1J-CP2F) con iniciador CP2 Forward 
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Figura A-4. Electroferograma de Planta Maradol 1 de Jalisco (M1J-CP2R) con iniciador CP2 Reverse. 
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Figura A-5. Electroferograma de Planta Maradol 3 de Jalisco (M3J-CP3F) con iniciador CP3 Forward. 
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Figura A-6. Electroferograma de Planta Maradol 3 de Jalisco (M3J-CP3R) con iniciador CP3 Reverse. 
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Figura A-7. Electroferograma de Planta Maradol 3 de Jalisco (M3M-CP3F) con iniciador CP3 Forward. 
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Figura A-8. Electroferograma de Planta Maradol 3 de Jalisco (M3M-CP3R) con iniciador CP3 Reverse. 
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ANEXO 3: Registro general de estación climatológica.  

Cuadro A-1. Valores promedio de los parámetros del clima evaluados a lo largo del experimento por la INIFAP. 

 

Año Mes 
Temperatura Lluvia 

(mm) 

Vel. Viento 

(Promedio) 

(m/s) 

Eto 

suma 

diaria 

Radiación  

suma 

diaria 

Humedad 

relativa 

promedio Media Máxima Baja 

2014 

Julio 27 34 22 131.54 0.95 4.03 5685.8 77.49 

Agosto 28 34 23 23.32 1.08 3.49 4886.7667 75.77 

Septiembre 27 32 23 147.02 1.13 2.72 3849.4667 82.26 

Octubre 27 33 23 36.06 0.52 2.98 4102.7333 78.88 

Noviembre 25 32 20 28.69 0.82 2.84 3720.2 70.86 

Diciembre 24 32 18 1.77 0.38 2.91 3605.4333 63.56 

2015 

Enero 26 34 18 0 0.93 3.27 3884.8 56.8 

Febrero 26 33 19 0.5 1.7 3.48 4021.9286 57.06 

Marzo 27 34 19 80.78 1.44 3.84 4581.7097 57.35 

Abril 29 37 21 0.25 1.60 5.16 6136.5333 49.11 

Mayo 30 38 23 41.39 2.77 5.45 6295.8387 52.19 

Junio 29 36 24 46.99 1.88 4.38 5533.6333 69.34 

Julio 28 34 23 126.2 0.88 4.34 5910.2581 73.59 

Agosto 29 35 23 106.13 1.13 4.5 5938.5484 70.97 

Septiembre 28 35 24 68.05 1.33 3.62 4663.6 73.78 

Octubre 28 35 23 195.09 1.42 3.15 3865.3226 71.43 

Noviembre 27 33 22 0 0.49 2.85 3820.0333 78.49 

Diciembre 25 32 19 12.66 0.49 2.89 3811.7742 74.42 

2016 

Enero 24 32 17 12.17 0.56 3.05 3840.9355 63.23 

Febrero 27 35 18 0 1.37 3.86 4428.931 50.42 

Marzo 27 35 18 15.5 2.38 4.28 4765.4516 49.29 
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ANEXO 4: Registro de estación climatológica completo de Marzo de 2015.  

Cuadro A-2. Datos de estación climatológica del mes de Marzo 2015.  

 

Fecha 
Temperatura Lluvia 

(mm) 

Vel. Viento 

(Promedio) 

(m/s) 

Eto 

suma 

diaria 

Radiación  

suma 

diaria 

Humedad 

relativa 

promedio Media Máxima Baja 

01/03/2015 27 36.3 16.1 0 1.13 4.37 4938 37.83 

02/03/2015 28 37.2 18.1 0 1.20 4.41 4907 39.38 

03/03/2015 28 37.4 17.8 0 1.07 4.37 4889 40.13 

04/03/2015 29 37.9 18.1 0 1.27 4.48 4874 39.92 

05/03/2015 29 38.2 19.6 0 2.48 4.39 4787 45.88 

06/03/2015 30 36.9 22.8 0 2.74 4.3 4817 52.29 

07/03/2015 30 38.3 22.3 0 1.40 4.58 4862 41.92 

08/03/2015 30 37.6 21.8 0 2.03 4.32 4496 41.48 

09/03/2015 27 34.8 20.2 0.51 1.27 4.31 5053 51.46 

10/03/2015 23 30.4 18.3 0.25 0.53 1.92 1953 71.13 

11/03/2015 23 31.6 14.5 0 1.40 3.8 5160 65.71 

12/03/2015 24 33.9 13.6 0 0.87 4.11 5174 50.50 

13/03/2015 25 32.7 17.4 0 0.93 3.65 4100 48.33 

14/03/2015 21 25.5 17.6 69.87 0.80 1.19 1402 86.08 

15/03/2015 18 19.9 16.7 9.9 2.60 0.51 972 97.04 

16/03/2015 23 28.6 18.7 0 1.73 1.89 2621 80.88 

17/03/2015 24 30.3 20 0.25 1.14 2.62 3748 83.13 

18/03/2015 26 34.1 19.1 0 1.33 3.71 4827 69.29 

19/03/2015 27 36.7 18.9 0 1.34 4.24 5244 59.50 

20/03/2015 27 34.7 20.9 0 1.73 3.85 4967 69.33 

21/03/2015 28 34.9 22.1 0 1.00 3.96 5046 67.04 

22/03/2015 28 35.8 20.7 0 1.47 4.25 5246 62.17 

23/03/2015 28 34.7 21.2 0 1.80 4.16 5307 65.50 

24/03/2015 28 35.7 20.8 0 2.20 4.47 5333 56.38 

25/03/2015 28 35.6 20.1 0 1.67 4.68 5422 47.71 

26/03/2015 28 35.2 20.6 0 1.73 4.55 5442 48.96 

27/03/2015 27 34.1 20.4 0 0.80 3.95 4852 54.63 

28/03/2015 28 34.9 20.2 0 1.87 4.55 5359 51.50 

29/03/2015 28 35.2 20.3 0 1.13 4.63 5505 50.21 

30/03/2015 28 35.2 20.3 0 0.87 4.53 5369 50.83 

31/03/2015 28 35.2 19.7 0 1.20 4.38 5361 51.75 

MEDIA 27 34 19 80.78 1.44 3.84 4581.7097 57.35 
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ANEXO 5: Cuadros de evaluación de la enfermedad en las líneas de papaya probadas en 

el campo experimental “Valle de Apatzingán”. 

Cuadro A-3. Evaluación de la enfermedad a los 97 ddp en la línea Maradol. 

 

Línea Planta Incidencia Severidad  

Maradol 

1 9 5 

2 9 5 

3 9 3 

4 9 5 

5 9 5 

6 9 5 

7 9 4 

8 9 5 

9 9 4 

10 9 4 

Media   9 5 
 

 

Cuadro A-4. Evaluación de la enfermedad a los 97 ddp en la línea Criolla. 

 

Línea Planta Incidencia Severidad  

Criolla 

1 9 2 

2 9 4 

3 9 3 

4 9 3 

5 9 3 

6 9 3 

7 9 3 

8 9 3 

9 9 2 

10 9 4 

Media    9 3 
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Cuadro A-5. Evaluación de la enfermedad a los 97 ddp en la línea M4. 

 

Línea Planta Incidencia Severidad  

M4 

1 8 1 

2 8 2 

3 8 4 

4 8 3 

5 8 4 

6 8 4 

7 8 5 

8 8 4 

9 8 4 

10 8 5 

11 8 4 

12 8 5 

13 8 4 

14 8 1 

Media   8 4 
 

Cuadro A-6. Evaluación de la enfermedad a los 97 ddp en la línea Chica 2. 

 

Línea Planta Incidencia Severidad  

Chica 2 

1 9 1 

2 9 1 

3 9 4 

4 9 3 

5 9 3 

6 9 3 

7 9 3 

8 9 4 

9 9 4 

10 9 4 

11 9 4 

12 9 4 

13 9 4 

14 9 3 

Media   9 3 

 



Anexos                                                                                                                                       87 

 

Cuadro A-7. Evaluación de la enfermedad a los 97 ddp en las líneas 54, 89 y 90. 

 

Línea Planta Incidencia Severidad  

54 

1 9 4 

2 9 4 

3 9 3 

4 9 4 

Media   9 4 

89 

1 9 3 

2 9 3 

3 9 4 

4 9 3 

Media   9 3 

90 1 9 3 

Media   9 3 
 

Cuadro A-8. Evaluación de la enfermedad a los 532 ddp en la línea Maradol. 

 

Línea 
Planta

s 

Aclareo de 

nervadura

s 

Manchas 

clorótica

s 

Mano 

de 

chang

o 

Mancha

s 

aceitosas 

Frutos 

producido

s 

Altur

a 

Medi

a 

I S I S I S I S I S 

Marado

l 

1 9 5 9 3 6 3 7 1 14 2.8 

8 6 

2 9 9 9 9 6 3 7 4 19 3.1 

3 9 5 9 3 6 5 7 5 6 2.6 

4 9 9 9 9 9 9 9 9     

5 9 9 9 9 9 9 9 9     

6 9 9 9 9 9 9 9 9     

7 9 3 9 3 6 2 7 2 5 2.5 

8 9 9 9 9 9 9 9 9     

9 9 5 9 3 6 5 7 3   2.6 

10 9 2 9 1 6 2 7 2 22 3.05 
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Cuadro A-9. Evaluación de la enfermedad a los 532 ddp en la línea Criolla. 

 

Línea Plantas 

Aclareo de 

nervaduras 

Manchas 

cloróticas 

Mano 

de 

chango 

Manchas 

aceitosas 
Frutos 

producidos 
Altura 

Media 

I S I S I S I S I S 

Criolla 

1 2 5 3 3 2 1 3 1   4.2 

3 3 

2 2 5 3 5 2 3 3 2 18 3.7 

3 2 5 3 5 2 3 3 2 3 3.7 

4 2 5 3 3 2 4 3 1   3.3 

5 2 5 3 9 2 7 3 1 9 2.5 

6 2 5 3 3 2 1 3 1   4.2 

7 2 5 3 7 2 3 3 1 39 3.6 

8 2 2 3 3 2 3 3 1   4 

9 2 2 3 1 2 5 3 1   3.2 

10 2 3 3 3 2 5 3 1   3.7 

 
 

Cuadro A-10. Evaluación de la enfermedad a los 532 ddp en la línea M4. 

 

Línea Plantas 

Aclareo de 

nervaduras 

Manchas 

cloróticas 

Mano 

de 

chango 

Manchas 

aceitosas 
Frutos 

producidos 
Altura 

Media 

I S I S I S I S I S 

M4 

1 6 3 9 3 6 1 8 2 13 3.8 

7 2 

2 6 3 9 3 6 1 8 2   4.3 

3 6 3 9 3 6 1 8 2   2.8 

4 6 3 9 3 6 1 8 2   2.9 

5 6 3 9 3 6 3 8 2   3.9 

6 6 2 9 5 6 1 8 3   3.5 

7 6 2 9 5 6 1 8 2   2.7 

8                     

9 6 2 9 5 6 1 8 2 44 4.2 

10 6 2 9 5 6 1 8 2   3.2 

11                     

12 6 2 9 5 6 1 8 2   3 

13 6 2 9 2 6 1 8 2   4.3 

14                     
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Cuadro A-11. Evaluación de la enfermedad a los 532 ddp en la línea Chica 2. 

 

Línea Plantas 

Aclareo de 

nervaduras 

Manchas 

cloróticas 

Mano 

de 

chango 

Manchas 

aceitosas 
Frutos 

producidos 
Altura 

Media 

I S I S I S I S I S 

Chica 2 

1 7 3 8 5 7 3 5 3   4.7 

7 4 

2 7 3 8 7 7 3 5 3   4.6 

3                     

4 7 1 8 3 7 2 5 1 47 3.15 

5 7 3 8 7 7 3 5 5   3.7 

6 7 3 8 7 7 5 5 5   4.6 

7 7 2 8 5 7 3 5 2 32 4.1 

8 7 3 8 9 7 5 5 3   4.4 

9 7 7 8 9 7 3 5 3 14 3.7 

10 7 5 8 9 7 5 5 3   5.4 

11 7 5 8 9 7 5 5 3   4.2 

12 7 3 8 5 7 2 5 1 38 3.9 

13                     

14 7 5 8 9 7 3 5 5   4.4 

 

 
Cuadro A-12. Evaluación de la enfermedad a los 532 ddp en las líneas 54, 89 y 90. 

 

Línea Plantas 

Aclareo de 

nervaduras 

Manchas 

cloróticas 

Mano 

de 

chango 

Manchas 

aceitosas 
Frutos 

producidos 
Altura 

Media 

I S I S I S I S I S 

54 1 9 3 9 3 9 3 9 5 3 4.05 9 4 

89 

1 8 9 5 7 6 5 5 5   2.35 

6 3 
2 8 2 5 2 6 2 5 5 2 3.6 

3 8 1 5 1 6 1 5 1 4 3.8 

4 8 2 5 2 6 1 5 2 68 4.2 

90 1 9 1 9 2 9 5 9 1 22 3.35 9 2 

 

 

 

 

  


