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RESUMEN

Muchas especies de insectos albergan bacterias simbiontes intracelulares y su interacción puede
ser parásita, neutral o mutualista. A este último tipo parece pertenecer la asociación de la mosca
blanca, B. tabaci y sus endosimbiontes, quienes le proporcionan nutrientes esenciales y facultan con
caracterı́sticas como tolerancia a altas temperaturas. En este estudio se identificó la presencia de los
endosimbiontes de B. tabaci: Portiera, Hamiltonella y Rickettsia en poblaciones provenientes de
diferentes regiones de Colombia. Se encontró que la co-infección por los tres endosimbiontes fue
más común que la infección por un solo endosimbionte, para la cual el endosimbionte más frecuente
fue Hamiltonella, per o este no se presentó en todas las localidades. Por su parte Portiera no fue el
más frecuente pero se encontró en todas las localidades con una ocurrencia del 100 % seguido por
Hamiltonella (92 %) y Rickettsia (88 %). No se observó asociación de alguno de los endosimbiontes
o combinaciones de estos con la región, localidad o cultivo de procedencia de su hospedero. Al
observar los análisis filogenéticos en base al gen 16S rRNA se obtuvo que las secuencias de Ric-
kettsia fueron todas idénticas, mientras que en Hamiltonella y Portiera se observaron diferencias
para la secuencia de Natagaima para ambos endosimbiontes y la de Mariquita para Portiera, aunque
en general son muy similares independientemente de la región. Al comparar las secuencias de este
estudio con las reportadas en el GenBank, se encontró alta similitud para cada endosimbionte con
su contraparte en el continente Africano, y los paı́ses de China y Japón. Estos resultados sugieren
que Rickettsia tiene un único grupo genético que está infectando la mosca blanca en las diferentes
regiones del paı́s, mientras que para Hamiltonella y Ricketsia se podrı́a sugerir la presencia de dos
grupos genéticos, todos ellos similares a los encontrados en África, China y Japón a excepción de
las dos secuencias mencionadas para Hamiltonella que no se agruparon con secuencia alguna ya
reportada.

Palabras clave: Hamiltonella, Middle East-Asia Minor 1 (MEAM 1, Portiera, Rickettsia.

ABSTRACT

Many insect species host intracellular symbiont bacteria; their interactions can be parasitic, neutral
or mutualistic. The association of the white fly, B. tabaci and its endosymbionts seems to belong
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to the last type. Endosymbionts provide essential nutrients to the insect species and empower it
to overcome and resist high temperatures. In this study, we identified the presence of three en-
dosymbionts: Portiera, Hamiltonella and Rickettsia in B. tabaci populations coming from different
regions of Colombia. We found that the co-infection by these three endosymbionts was the most
common feature, even above the infection caused by only one endosymbiont. A simple infection
was most frequent in Hamiltonella unfected flies but this was not for all localities. In contrast,
despite not being the most common, Portiera was found in every locality with an occurrence of the
100 %, followed by Hamiltonella (92 %) and Rickettsia (88 %). No association of endosymbionts or
a combination of them with the provenance region, locality or crop of their host was found. The
phylogenetic analysis based on the 16S rRNA gene showed that, while the sequences of Rikettsia
were all identical, in the case of Hamiltonella and Portiera, some differences were observed not
only in the Natagaima sequence, for both endosymbionts, but also in the Mariquita sequence for
Portiera. Even though, in general terms, they were very similar independently of their regions of
origin. Finally, after comparing the sequences of this study with the ones reported in the GenBank,
a high similarity for each endosymbiont with their counterpart in the African continent and the
Chinese and Japan countries was found. These results suggest that Rickettsia has a unique genetic
group infecting the white fly in the different regions of the country. Meanwhile for Hamiltonella
and Rickettsia, we can propose the presence of two genetic groups, all of them similar to the ones
found in Africa, China and Japan, excluding the two sequences, as already mentioned above for
Hamiltonella, which do not cluster with any sequence reported before.

Key words: Hamiltonella, Middle East-Asia Minor 1 (MEAM 1, Portiera, Rickettsia

INTRODUCCIÓN

Bemisia tabaci (Gennadius) (Hemyptera: Aleyrodidae) es una de las plagas agrı́colas más importantes

del mundo, al causar innumerables pérdidas en diversos cultivos (Ahmed et al 2010, Gnankiné et al

2013, Gueguen et al 2010, Pan et al 2013), entre los que se destaca la yuca. En paı́ses de Sur América,

África y la India, se presentan limitantes significativos en la producción de este cultivo, tanto por

los daños directos al alimentarse el insecto de la planta como por los indirectos al ser vectores de

virus causantes de enfermedades destacadas como el mosaico de la yuca africana (ACMD) y la

enfermedad de las manchas café (CBSD), responsables de pérdidas agrı́colas significativas en África

(Hélène et al 2015, Ghosh et al 2015, Legg et al 2002, Legg et al 2011). Hasta el momento, ninguna

de estas enfermedades ha sido reportada en Colombia o en Latinoamérica, pero se reconoce el

riesgo potencial de ocurrencia en el Neotrópico, pues ambos virus son transmitidos especie Middle
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East-Asia Minor 1 (MEAM 1) de B. tabaci (Frohlich et al 1999, Brown 2000, Legg et al 2002), la

especie predominante en Colombia (Quintero et al 1998; Quintero et al 2001, Dı́az 2013).

Es de anotar que MEAM1 de B tabaci ha sido recientemente separada de otras especies del complejo

de más de 35 especies cripticas descritas para este insecto morfológicamente indistinguibles pero

ecológica y genéticamente distintas (Ahmed et al 2013, Cathrin & Ghanim 2014, Pinheiro et al

2015), que por mucho tiempo fueron conocidas como biotipos (Fujiwara et al 2015). La mayorı́a de

estas especies son especı́ficas de área, exceptuando los biotipos B y Q, extendidos recientemente

en la mayorı́a de paı́ses del mundo y encontrados en una amplia gama de plantas huésped como

cultivos de hortalizas, algodón y plantas ornamentales (Cathrin & Ghanim 2014, Moreno-Delafuente

et al 2013, Su et al 2013). En América se distinguen tres especies: MEAM 1(previamente conocida

como biotipos B y B2), Mediterranean (MED, antes biotipo Q) como especies invasoras, y New

World (NW previamente biotipo A) como la especie nativa (Dinsdale et al 2010, Hu et al 2011, De

Barro et al 2011), de las cuales MEAM 1 es la especie más agresiva del complejo B. tabaci, cuya

distribución incluye áreas y temporadas con temperaturas estresantes superiores a 42◦C (Oliveira et

al 2001, Perring 2001). Bemisia tabaci fue reportada por primera vez en Colombia en 1995 y desde

ese momento ha ampliado su distribución a casi todos los ecosistemas agrı́colas del paı́s, llegando a

ser la especie predominante y desplazando al biotipo nativo de sus nichos (Dı́az et al 2014).

Como la mayorı́a de los insectos, B. tabaci ha formado y mantenido relaciones ancestrales con

bacterias intracelulares (endosimbiontes), que pueden tener efectos benéficos sobre el “fitness” de

su hospedero (Chen et al 2000, Chiel et al 2009, Bressan 2014). Por lo cual, la endosimbiosis puede

ser una fuerte fuerza evolutiva cuando la adquisición y el mantenimiento de un microorganismo

por el insecto hospedero resultan en la formación de nuevas estructuras o cambios en la fisiologı́a y

el metabolismo de dicho hospedero (Baumann et al1995, Bressan 2014). Asimismo, las bacterias

simbióticas son clave en las interacciones planta-insecto debido a que facilitan la colonización de
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nuevos nichos de alimentación y permiten la especialización en un rango amplio de dietas, además

influencian muchos aspectos de la ecologı́a y juegan un papel clave en el moldeamiento de la

diversificación de muchos grupos de insectos (Clark et al 2010, Feldhaar 2011).

Dentro de la compleja comunidad simbionte bacteriana de B. tabaci se reconoce un endosimbionte

primario (EP), Candidatus Portiera aleyrodidarum, que se encuentra en vesı́culas especializadas

llamadas bacteriocitos (Shan et al 2014, Santos-Garcı́a et al 2012). Este EP proporciona aminoácidos

esenciales y ciertas vitaminas carentes en la dieta natural de B. tabaci, basada en la savia del floema,

rica en hidratos de carbono pero deficiente en aminoácidos esenciales (Feldhaar 2011, Ghosh et al

2015). Por otra parte, están los endosimbiontes secundarios o facultativos (ES), que a diferencia del

EP no son requeridos para la supervivencia y la reproducción de sus hospederos y pueden habitar

una variedad de tejidos incluyendo los bacteriocitos, las glándulas salivales, túbulos de Malpighi

y órganos reproductivos. En la mosca blanca se han reportado siete especies de ES: Hamiltonella,

Rickettsia, Cardinium, Wolbachia, Arsenophonus, Fritschea y Hemipteriphilus, los cuales pueden

ser transmitidos tanto vertical como horizontalmente dentro y entre especies en diferentes escalas de

tiempo evolutivo (Ahmed et al 2013, Brumin et al 2012, Douglas 2009).

Diversos estudios han reportado la importancia y el papel que juegan tanto los EP como los ES

en diferentes especies de insectos. Ejemplo de ello son las hormigas carpinteras, donde el EP

Blochmannia le proporciona aminoácidos esenciales que son deficientes en su dieta. En cucarachas

se encontró que la bacteria intracelular Blattabacterium sp. parece estar involucrada en el reciclaje

de reservas de ácido úrico proporcionando a su hospedero compuestos nitrogenados que pueden ser

usados en épocas de carencia de nitrógeno. Otros estudios indican que la presencia de Hamiltonella

en moscas blancas, incrementa el crecimiento de los insectos cuando son sometidos a ambientes

bajos de nitrógeno, y además, se cree que cuando esta bacteria se encuentra junto a Portiera en los

bacteriocitos puede ejercer funciones complementarias como producir nutrientes esenciales que no
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se producen o que son producidos de manera ineficiente por parte de Portiera y el hospedero cuando

se encuentran bajo estrés nutricional (Douglas 2009, Su et al 2014). En el caso del endosimbionte

Rickettsia, se ha documentado que tiene un papel importante en la tolerancia a altas temperaturas,

incremento en la fecundidad, reducción del tiempo de desarrollo y aumento en la susceptibilidad a

algunos insecticidas (Brumin et al 2011, Kollenberg et al 2014).

Asimismo, los Gottlieb et al (2010) encontró que ES como Hamiltonella puede mediar la transmisión

viral, puesto que han encontrado una asociación entre individuos de B. tabaci con Hamiltonella que

favorece la transmisión de begomovirus TYLCV, en contraste con las moscas blancas que carecen

del endosimbionte, las cuales no pueden transmitir de manera eficiente el virus TYLCV. Este mismo

comportamiento se ha observado en poblaciones de mosca blanca en China e Israel, donde este

endosimbionte se asoció con la adquisición, retención y transmisión eficiente del virus TYLCV por

parte de B. tabaci MED (Kliot et al 2014). De igual manera, se ha observado que Rickettsia también

desempeña un papel en la transmisión viral del TYLCV, observándose que moscas blancas infectadas

por este endosimbionte lo adquieren más, lo conservan por más tiempo y presentan casi el doble

de la eficiencia en la transmisión comparados con individuos adultos no infectados por la bacteria

(Kliot et al 2014). Otros ES como Arsenophonus, también han sido involucrados en la transmisión

viral. Por ejemplo, en la India se encontró que este endosimbionte participa en la transmisión del

virus de la hoja rizada del algodón (CLCuV) por parte de adultos de B. tabaci del grupo genético

Asia II. A pesar de todas estas observaciones, poco se conoce sobre el mecanismo de transmisión de

estos virus, y de la participación que tengan agentes moduladores como los endosimbiontes en este

proceso, los cuales se han visto involucrados en la transmisión de otros begomovirus de importancia

mundial, tal conocimiento limitado se hace aún más estrecho en Colombia, donde a la fecha no se

tiene ningún estudio de los endosimbiontes de la mosca blanca y por ende de su asociación en la

transmisión viral, ya que las investigaciones en esta plaga se han desarrollado en temas como su
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distribución, estructura poblacional, respuesta a altas temperaturas, entre otros. Lo cual refleja la

importancia de realizar estudios a nivel de simbiontes que nos permita un posterior abordaje de la

transmisión viral desde el punto de vista de las interacciones vector-endosimbionte-virus, lo cual

contribuirı́a a dilucidar las relaciones hospedero-huésped en el modelo B. tabaci-endosimbiontes y

el papel que estos juegan en la transmisión viral. Por lo que el objetivo de este estudio es evaluar

la presencia de tres endosimbiontes presentes en B. tabaci, Portiera, Rickettsia y Hamiltonella en

diferentes localidades y cultivos ubicados a lo largo de las cuatro regiones naturales (Caribe, Pacifica,

Andina y Orinoquı́a) de Colombia.

MÉTODOS

Secuencias: Las secuencias analizadas corresponden a amplificados del gen 16s RNA, de los

endosimbiontes Portiera, Rickettsia y Hamiltonella de B. tabaci, obtenidos a partir de individuos

adultos de B. tabaci colectados entre los años 2013 y 2014 de diferentes cultivos en localidades

distribuidas a lo largo de las Regiones Naturales: Llanura del Caribe, del Pacifico, Andina y de

la Orinoquı́a, según el instituto Geográfico Agustı́n Codazzi (Tabla 1). La información geográfica

detallada para los sitios muestreados en el valle del cauca se encuentra en los anexos (Anexo 1).

De cada sitio de muestreo se seleccionaron ocho individuos al azar para extraer su ADN usando un

buffer de lisis y, posteriormente se verificó la presencia de los endosimbiontes Portiera, Rickettsia

y Hamiltonella usando los respectivos cebadores especı́ficos. Las muestras positivas para estos

endosimbiontes fueron enviadas a Macrogen corporation, EE.UU, para su secuenciación. Finalmente,

estas secuencias fueron usadas para realizar los análisis filogenéticos.

Análisis filogenéticos: Las filogenias fueron construidas a partir de aquellas secuencias obtenidas de

cada uno de los endosimbiontes analizados. Para esto, fueron editadas en Sequencher 4.1.4. Aquellas

secuencias consenso se usaron para verificar su homologı́a con el respectivo endosimbionte por
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medio de la herramienta BLASTn del NCBI (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore). Paso seguido,

se tomaron las secuencias consenso de cada endosimbionte, y se realizó un alineamiento múltiple

usando la herramienta ClustalW del software MEGA 6.06 (Tamura et al 2013). Estos alineamientos

fueron evaluados en la herramienta Modeltests de MEGA 6.06 para conocer el mejor modelo de

sustitución nucleotı́dica que se ajustaba a los datos acorde al criterio AIC.

Los árboles filogenéticos para cada endosimbionte fueron construidos empleando el método de

Máxima Verosimilitud (MV) en MEGA 6.06, usando para cada uno el modelo de sustitución de

Jukes-Cantor. En el caso del árbol filogenético que contenı́a los tres endosimbiontes, se usó el

modelo de Kimura dos parámetros. La confiabilidad de cada grupo (“clúster”) para todos los árboles

se evaluó usando 10.000 repeticiones “bootstrap”.

Asimismo, se obtuvieron las secuencias reportadas en otros paı́ses para estos tres endosimbiontes de

mosca blanca usando la base de datos GenBank del NCBI (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore).

Estas secuencias fueron alineadas con las secuencias obtenidas en este estudio, para construir

un árbol filogenético que permitiera comparar y posiblemente detectar similitud entre las cepas

colombianas de estos endosimbiontes y las reportadas en otros lugares del mundo. Para esto se

empleó el modelo de sustitución nucleotı́dica Kimura-2-parámetros con una confiabilidad para cada

“clúster” evaluada por 10.000 repeticiones bootstrap.

RESULTADOS

De los individuos colectados se encontró que 152 estaban infectados por al menos un endosimbionte.

De éstos, 68 muestras estuvieron infectadas por los tres endosimbiontes evaluados. Las infecciones

con dos endosimbiontes fueron menos frecuentes, con nueve individuos para la pareja Hamiltonella-

Rickettsia, ocho para Hamiltonella-Portiera y cinco para Rickettsia-Portiera. Asimismo se detectaron

50 individuos que contenı́an únicamente el ES Hamiltonella, siete únicamente Rickettsia y cinco

7



solo con Portiera (Tabla 1).

A nivel de localidad, la frecuencia de infección del EP Portiera fue del 100 %, siendo detectado en

las 25 localidades ubicadas a lo largo de las cuatro regiones naturales (Pacı́fica, Andina, Orinoquı́a y

Caribe). La frecuencia de los ES Hamiltonella y Rickettsia fue del 92 % y 88 %, respectivamente,

esto debido a que ninguno de los dos fue detectado en Restrepo (Valle del Cauca) y Tibú (Norte de

Santander), ni en Pandi (Cundinamarca) (Tabla 1) en el caso de Rickettsia.

En las localidades de Tibú y Restrepo, se observó una infección única por el EP, y no se detectó la

presencia de los ES. En general a nivel de cultivo, se encontró que las moscas blancas analizadas

presentaron infección múltiple por los tres endosimbiontes, a excepción de los cultivos de las dos

localidades anteriores (maleza y yuca, respectivamente), y de la ahuyama y el pepino en Pandi, en

los que se detectaron tanto el EP como Hamiltonella (Tabla 1).

En cuanto a los análisis filogenéticos moleculares de las secuencias del gen 16s rRNA de los

endosimbiontes Portiera, Hamiltonella y Rickettsia de B. tabaci formaron tres clúster claramente

distinguibles, que corresponden a cada endosimbionte (G1, G2 y G3) (ver anexo 2). Al realizar

el análisis filogenético de cada endosimbionte por separado, se observó para las secuencias de

Portiera un único agrupamiento con un porcentaje de ocurrencia del 86 %, donde solo la secuencia

de Natagaima se separó de este cluster. Asimismo, se observó un agrupamiento entre las secuencias

de Roldanillo, el Higuerón y Mariquita dentro del clúster principal, con un valor bootstrap de 86 %

(Fig. 1). De manera similar, las secuencias del ES Hamiltonella se agruparon casi en su totalidad

en un solo clúster con un valor bootstrap del 99 %, a excepción de las secuencias Natagaima y

Mariquita, las cuales forman un clúster aparte, con un valor de bootstrap de 90 % (Fig. 2). Para

Rickettsia, no se observaron diferencias en las secuencias analizadas, formando un único clúster

con un valor bootstrap de 100 % (Fig. 3). Por otra parte, al comparar las secuencias obtenidas para

el EP con las reportadas en el Genbank se observó que se agruparon en cuatro clúster (P1, P2,

8



P3 y P4). En el primero (P1) se ubicaron la mayorı́a de las secuencias de este estudio junto con

secuencias reportadas para Pakistán, California, África, Brasil, China, India y Japón mostrando

una alta similitud entre sı́ y con un valor bootstrap de 52 %. La secuencia de Natagaima (cultivo

de algodón) que se separó del grupo principal P1, se observó en el grupo P4 con una secuencia de

China y otras de Pakistán, con un valor bootstrap de 78 %. En el grupo P2 se ubicaron secuencias de

California y en P3 de EEUU (Fig. 4). Para el ES Rickettsia, también se observaron cuatro clúster

(R1, R2, R3 y R4) como para Portiera. En el clúster R1 se ubicaron todas las secuencias obtenidas

en este estudio junto con aquellas reportadas para este endosimbionte en África, China y Japón.

Asimismo, dentro de este mismo clúster, se formó un sub-agrupamiento de las secuencias de China,

Israel y Australia, con un valor bootstrap de 46 %. En el clúster R2 se encuentran secuencias de

África y Pakistán; mientras que en el R3 se observaron solo secuencias de África. Finalmente,

en el R4 se observaron secuencias de África, India, Pakistán y China con pequeñas diferencias

entre sı́ (Fig. 5). Por su parte, las secuencias del ES Hamiltonella se agruparon formando un solo

clúster con las secuencias de África, China, Japón, Corea del Sur, Francia e India, con un valor

bootstrap de 56 %; sin embargo, las secuencias de Natagaima y Mariquita, junto con la secuencia de

Shandong, reportada en China, se separaron del agrupamiento principal, sugiriendo diferencias con

las demás (Fig. 6) lo cual es consistente con el árbol filogenético generado solo con las secuencias

de Hamiltonella obtenidas en este estudio.

DISCUSIÓN

Las bacterias endosimbiontes juegan un papel fundamental en las interacciones planta-insecto al

influenciar muchos aspectos de la ecologı́a del insecto, a tal punto de facilitar la colonización de

nuevos nichos de alimentación, confiriéndoles especialización a una amplia gama de dietas. En

este estudio se evaluó la presencia de tres endosimbiontes en individuos de B. tabaci provenientes
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de diferentes localidades en Colombia, y se observó que para el total de los adultos de B. tabaci

analizados, la co-infección por multiples endosimbiontes es más frecuente que la infección única,

con valores de 59 % (90/152) y 41 % (62/152), respectivamente. Esto es congruente con estudios que

reportan la ocurrencia de co-infecciones con valores incluso mayores al 60 % (Gueguen et al 2010,

Chiel et al 2007, Tajebe 2014). Los resultados obtenidos muestran que la combinación más frecuente

corresponde a la presencia de los tres endosimbiontes al mismo tiempo, con un 45 % (68/152). La

siguiente combinación más observada aún con un valor bajo fue la de Hamiltonella-Rickettsia 0.06

(9/152), que ha sido reportada como única para individuos MEAM1 (Zchori-Fein et al 2014). Las

otras combinaciones (Portiera-Hamiltonella y Portiera-Rickettsia) no superaron el 0.05 %, lo cual

podrı́a estar sugiriendo que estas no ofrecen mayores beneficios para el “fitness” de B. tabacı́.

Por otra parte, al observar cada endosimbionte por localidad, se encontró que el EP Portiera estaba

presente en todas ellas, lo cual puede deberse a que este EP juega un papel importante en la

supervivencia y desarrollo de su hospedero, pues diferentes estudios soportan la idea de que el EP

de B. tabaci le provee nutrientes esenciales que son limitados o carentes en su dieta (Su et al 2013,

Gnankiné et al 2013). De igual manera, se encontró que el ES más frecuente fue Hamiltonella con

una frecuencia del 92 %. Esto es congruente con estudios realizados en Senegal, Croacia, China

e Israel (Gueguen et al 2010, Skaljac et al 2010, Chu et al 2011,Thierry et al 2011, Guo et al

2014, Hélène et al 2015), donde se ha observado a Hamiltonella con altos porcentajes de frecuencia

(cercanos a 100 %) y se asume que esta frecuencia es debida a los diversos papeles que puede

cumplir este endosimbionte en su hospedero, como por ejemplo: suprimir las defensas inducidas

de las plantas (Su et al 2015), impedir el desarrollo de larvas de avispas endoparásitas, en áfidos lo

cual les confiere resistencia; esto se debido a que el ES impide la manipulación de los bacteriocitos

por parte de la larva, y de esta manera no le permite prosperar en el hospedero. Sin embargo, no

se descarta la idea que la bacteria actúe en conjunto con el sistema inmune del áfido para lograr
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dicho cometido mediante procesos como el encapsulamiento (Bensadia et al 2005, Oliver et al

2003). Asimismo, se ha observado que los ES facilitan la transmisión viral debido a la presencia

de proteı́nas chaperonas GroEl que se unen y protegen las partı́culas del virus durante su tránsito

por el cuerpo del insecto (Jiu et al 2006, Li et al 2010, Liu et al 2009, Bing et al 2013). Acorde

con esto, se podrı́a suponer que la alta frecuencia de Hamiltonella en los individuos de este estudio

puede deberse a que este ES esté proporcionando algún beneficio para el “fitness” de los adultos de

B. tabaci. Por otra parte, estos resultados también podrı́an sugerir que esta especie de mosca blanca

tiene el potencial para transmitir begomovirus en Colombia, como el TYLCV con una alta eficiencia.

Pues al comparar las secuencias de Hamiltonella obtenidas en este estudio con las reportadas en

el GenBank para otros lugares del mundo, se encontró una alta similitud con secuencias de China,

paı́s en el cual se ha reportado que B. tabaci es altamente eficiente transmitiendo este virus, y esta

alta eficiencia en la transmisión viral ha sido asociada a altas frecuencias Hamiltonella en estas

poblaciones de mosca blanca (Bing et al 2013).

Otra causa a la que se le puede atribuir las altas frecuencias de este ES encontradas en las poblacio-

nes estudiadas, puede deberse a que este ES realiza funciones complementarias como mutualista

nutricional, sintetizando aminoácidos y vitaminas (a excepción de tiamina y pantotenato) esenciales

y no esenciales, que pueden ser poco o no producidos por el EP en su hospedero B. tabaci (Degnan

et al 2009,Su et al 2014). Debido a la importancia de las funciones que este ES desempeña dentro

de su hospedero, se ha propuesto incluso ser considerado como un EP, lo cual podrı́a explicar por

qué en este estudio su frecuencia fue mayor a la observada en el EP en los adultos de B. tabaci

analizados. Pues podrı́a suponerse que Hamiltonella está supliendo el papel de Portiera, tal como se

ha propuesto para otros ES, como la -proteobacteria quién compensó la pérdida del EP Buchnera

en áfidos. En este caso, se ha observado que Buchnera contribuye al crecimiento y reproducción

de su hospedero, pero cuando no está presente ocasiona retrasos en el crecimiento y esterilidad
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de su hospedero; sin embargo, cuando este EP no está presente y ocurre la infección con el ES

(-proteobacteria), el áfido se desarrolla normalmente y es capaz de reproducirse (Bensadia et al

2005).

Por otra parte el ES Rickettsia también presentó altas frecuencias de infección en las diferentes

localidades estudiadas, con una incidencia del 88 %, que coincide con resultados obtenidos en

estudios como el de Cass et al (2015) llevado a cabo en poblaciones de B. tabaci de California,

Arizona y el oeste de Texas. Lo mismo fue encontrado en poblaciones de laboratorio colectadas

China, en Tunisia (2005) y las Antillas (2004) (Cass et al 2015). Se cree que la prevalencia de esas

altas tasas de infección es debida a que este endosimbionte puede proporcionar beneficios en el

“fitness” de su insecto hospedero como: aumentar la fecundidad y la tasa de supervivencia (Gueguen

et al 2009). Además, se ha observado que es capaz de influenciar la respuesta al estrés térmico en la

mosca blanca, confiriéndole protección a altas temperaturas (Brumin 2011, Himler et al 2011) , lo

que facilita la invasión y colonización de nuevas áreas por parte de su hospedero (Singh et al 2012).

Al observar la incidencia de los tres endosimbiontes en las regiones Naturales de Colombia no se

detectó ningún patrón que permitiese asociar algún endosimbionte o combinación de endosimbiontes

con alguna de éstas. A nivel de localidad, los resultados tampoco exhiben un patrón de presencia-

ausencia de los endosimbiontes estudiados lo cual difiere de lo reportado en otros estudios, donde se

ha encontrado que la frecuencia de infección de endosimbiontes varı́a entre ubicaciones geográficas

(Chiel et al 2007, Chu et al 2011, Thierry et al 2011), y que estas diferencias pueden deberse a

diferencias en las prácticas de manejo agrı́cola que incluyen la conservación de enemigos naturales

de los hospederos, uso de insecticidas, fechas de siembra, entre otras. Sin embargo, en este estudio

estos factores no parecen estar afectando los endosimbiontes. Otro factor que se ha descrito como

fuente de variación de las frecuencias de los endosimbiontes es el cultivo de procedencia del

hospedero, ya que pueden haber perdidas de estos cuando los hospederos se mueven de una planta a
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otra, pero estas diferencias no fueron evidentes en este estudio a pesar de que las moscas blancas

colectadas provenı́an de diferentes cultivos asociados a la localidad de muestreo (Cass et al 2015).

Finalmente, los análisis filogenéticos con base al gen 16S rRNA sugieren que todas las secuencias

del ES Rickettsia para este estudio son idénticas entre sı́, evidenciando la presencia de un único grupo

genético en las regiones naturales de Colombia analizadas en este estudio. Por su parte, para el EP y

para Hamiltonella se sugiere la presencia de dos posibles grupos genéticos. En el caso de Portiera, el

primero corresponde al de la secuencia de Natagaima en algodón y el segundo a todas las secuencias

restantes del análisis que se agruparon en un único clúster con un porcetaje de bootstrap de 86 %.

En cuanto a Hamiltonella, un grupo genético estarı́a construido por las secuencias de Natagaima y

Mariquita, y el otro grupo por las secuencias restantes de este endosimbionte agrupadas en un único

clúster con un porcentaje bootstrap del 99 %. Esto es consistente con lo observado en los arboles

filogenéticos para estos dos endosimbiontes, cuando se comparan las secuencias de cada uno de

ellos obtenidas en este estudio, con sus respectivas contrapartes en el GenBank. Con este análisis se

encontró que para Portiera, la secuencia de Natagaima se agrupó con secuencias de China y Pakistán,

las cuales muestran diferencias con respecto a otras secuencias de este endosimbionte reportadas en

estos paı́ses. El otro grupo genético aparente es representado por la mayorı́a de secuencias de este

endosimbionte, las cuales mostraron alta similitud con secuencias reportadas en Pakistán, África,

China, USA, India, Japón y Brasil. En el caso de Hamiltonella, las secuencias de Natagaima y

Mariquita se agruparon juntas, pero no lo hicieron con alguna de las reportadas para otros lugares

del mundo, lo cual podrı́a deberse a que se trate de un grupo genético que aún no ha sido reportado.

Mientras que las demás secuencias de este endosimbionte mostraron similitud con secuencias de

Hamiltonella del continente Africano, de China, India, Japón, Francia y Corea del Sur. Lo anterior

sugiere que esta es una cepa común, que se ha expandido en gran parte del mundo, probablemente

propiciado por el transporte de material vegetal contaminado con moscas blancas que portan en
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su interior esta bacteria, favoreciendo la migración de este insecto a diferentes localidades y con

él sus endosimbiontes. En el caso del ES Rickettsia, sus secuencias muestran gran similitud con

secuencias del continente Africano, China y Japón. Con base en lo anterior, se puede observar que

las secuencias de los tres endosimbiontes tienen en común el compartir similitud con secuencias

de África, China y Japón, lo cual puede deberse al origen propuesto para B. tabaci, la cual se cree

es originaria de África tropical de donde se dispersó hacia Europa y Asia, y posteriormente fue

introducida al neotrópico principalmente por transporte de material de plantas contaminadas con

este insecto (Cuellar & Morales 2006).

En general, a pesar de que se encontraron algunas secuencias diferentes para los endosimbiontes

Portiera y Hamiltonella, la mayorı́a muestran gran similitud entre sı́ tanto dentro como entre

las regiones analizadas, lo cual podrı́a estar asociado con la hipótesis propuesta por Dı́az et al

(2015) donde las poblaciones de la mosca blanca de la región sureste de Colombia son derivadas

de la región Caribe, por transporte de material vegetal debido a actividades humanas. Dichos

desplazamientos desde el Caribe también pudieron haber ocurrido hacia las otras regiones del paı́s,

lo cual soportarı́a el hecho de que no se evidencien diferencias en las secuencias entre regiones en

cuanto a sus endosimbiontes. En conclusión, en la mayorı́a de localidades se encontró la presencia

de los tres endosimbiontes evaluados y no se observaron asociaciones de algún endosimbionte o

combinaciones de los mismos con la región natural a la que pertenecen. De igual manera, tampoco

se observó asociación alguna con respecto al cultivo de procedencia de la mosca blanca hospedera.

Con base en los resultados obtenidos en este estudio, se recomienda analizar una mayor cantidad de

individuos por localidad y más localidades por región, lo cual proporcionarı́a datos más robustos

que permitirı́an esclarecer lo que sucede con las secuencias de los individuos de Natagaima y

Mariquita, las cuales parecen ser diferentes a las demás. Además se sugiere incrementar el número

de ES a evaluar, pues es posible que existan otras especies que aún no han sido caracterizadas en
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Colombia. Finalmente se deben realizar estudios para determinar el papel que están desempeñando

estas bacterias al interior de su hospedero B. tabaci en las distintas regiones de Colombia, dado

que estos son afectados por factores como la temperatura, aplicación de insecticidas, cultivos, entre

otros.
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Gnankiné, O., Mouton, L., Henri, H., Terraz, G., Houndeté, T., Martin, T., Vavre, F. and Fleury,
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Tabla 1. Cantidad de adultos de mosca blanca infectados con cada uno de los endosimbiontes
analizados (Portiera, Hamiltonella y Rickettsia), en relación al cultivo y a las localidades de colecta,
las cuales fueron clasificadas de acuerdo a la Región Natural de la cual provienen.

Región Depto Localidad Cultivo Hamiltonella Rickettsia Portiera
Pacı́fica Valle Zarzal-El Placer Melón 1 1 1
Pacı́fica Valle Zarzal-Limones Melón 1 1 1
Pacı́fica Valle Roldanillo Berenjena 1 1 1
Pacı́fica Valle Roldanillo-Rey Bajo Melón 1 1 1
Pacı́fica Valle Roldanillo-El Higuerón Melón 4 2 4
Pacı́fica Valle Roldanillo-Remolino Melón 1 1 1
Pacı́fica Valle Roldanillo Melón 4 4 3
Pacı́fica Valle Roldanillo Tomate 4 4 3
Pacı́fica Valle La Unión-El Caney Ajı́ 1 1 1
Pacı́fica Valle La Unión-San Rafael Melón 1 2 1
Pacı́fica Valle La Unión Papaya 1 1 1
Pacı́fica Valle La Unión-Martindosa Pimentón 1 1 2
Pacı́fica Valle Bolı́var-Ciudad Bolı́var Frijol 1 1 1
Pacı́fica Valle Bolı́var-El Rosal Melón 1 2 1
Pacı́fica Valle Trujillo-Huasano Melón 1 1 1
Pacı́fica Valle Trujillo-Huasano Sandı́a 7 8 7
Pacı́fica Valle La Victoria-San Pedro Melón 1 1 1
Pacı́fica Valle La Victoria-San Pedro Melón 2 1 1
Pacı́fica Valle La Victoria Sandı́a 1 1 1
Pacı́fica Valle Toro-San Antonio Melón 1 1 1
Pacı́fica Valle Toro-San Pacho Melón 1 1 1
Pacı́fica Valle Toro Pimentón 1 1 1
Pacı́fica Valle Vijes-Vı́a Panorama Sandı́a 1 1 3
Pacı́fica Valle Vijes Ajı́ tabasco 1 1 1
Pacı́fica Valle Vijes-Carambolo Melón 1 1 1
Pacı́fica Valle Rozo-La Torre Melón 1 1 1
Pacı́fica Valle Palmira-El Bolo Alisal Melón 1 1 1
Pacı́fica Valle Palmira-Corpoica Melón 1 1 1
Pacı́fica Valle Palmira-CIAT Frijol 1 5 3
Pacı́fica Valle Pradera-Km 1 Habichuela 0 1 1
Pacı́fica Valle Pradera-Urbano Habichuela 4 0 0
Pacı́fica Valle Pradera 0 6 4 4
Pacı́fica Valle Pradera 0 6 4 4
Pacı́fica Valle Pradera 0 8 6 2
Pacı́fica Valle Ricaurte-Los Lagos Melón 4 1 3
Pacı́fica Valle Ricaurte Tomate 0 0 0
Pacı́fica Valle Restrepo Yuca 0 0 1
Pacı́fica Cauca Cajibı́o-La Viuda Tomate 2 1 1
Pacı́fica Cauca Cajibı́o-La Viuda Tomate 3 1 1
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Región Depto Localidad Cultivo Hamiltonella Rickettsia Portiera
Andina Tolima Ibagué-La Meseta Habichuela 1 1 1
Andina Tolima Ibagué Pepino 1 1 1
Andina Tolima Mariquita-Mariquita Aguacate 1 1 1
Andina Tolima Mariquita-Mariquita Tomate 2 2 1
Andina C/marca Fusagasugá-Chinauta Pepino 1 1 1
Andina C/marca Pandi-Casco Urbano Pepino 2 0 1
Andina C/marca Pandi-Casco Urbano Ahuyama 1 0 1
Andina N. STDr Tibú-Campo Giles Maleza 0 0 1
Orinoquı́a Meta Lejanı́as-Baja Cristalina Tomate 6 6 7
Orinoquı́a Meta La Libertad-Corpoica Soya 1 1 1
Orinoquı́a Meta La Libertad-Corpoica Yuca 1 1 1
Orinoquı́a Meta Natagaima-Corpoica Algodón 4 5 1
Caribe Magdalena Magdalena-Zona Bananera Melón 1 1 1
Caribe Atlántico Atlántico-Suan Fea Melón 1 1 1
Caribe Guajira Guajira-Distracción Melón 1 1 1
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Figura 1. Árbol filogenético para las secuencias nucleotı́dicas del gen 16S rRNA del endo-
simbionte Portiera. El porcentaje de soporte de cada clúster es dado por 10.000 repeticiones
bootstrap

Figura 2. Árbol filogenético para las secuencias nucleotı́dicas del gen 16S rRNA del en-
dosimbionte Hamiltonella. El porcentaje de soporte de cada clúster es dado por 10.000
repeticiones bootstrap

Figura 3. Árbol filogenético para las secuencias nucleotı́dicas del gen 16S rRNA del endo-
simbionte Rickettsia. El porcentaje de soporte de cada clúster es dado por 10.000 repeticiones
bootstrap.

Figura 4. Árbol filogenético para las secuencias nucleotidicas del gen 16S rRNA del endo-
simbionte Portiera obtenidas en este estudio junto con las secuencias para este endosimbionte
reportadas en el Genbank. El porcentaje de soporte de cada clúster es dado por 10.000 repeti-
ciones bootstrap.

Figura 5. Árbol filogenético para las secuencias nucleotı́dicas del gen 16S rRNA del endo-
simbionte Rickettsia obtenidas en este estudio junto con las secuencias para este endosim-
bionte reportadas en el Genbank. El porcentaje de soporte de cada clúster es dado por 10.000
repeticiones bootstrap.

Figura 6. Árbol filogenético para las secuencias nucleotidicas del gen 16S rRNA del en-
dosimbionte Hamiltonella obtenidas en este estudio junto con las secuencias para este
endosimbionte reportadas en el Genbank. El porcentaje de soporte de cada clúster es dado
por 10.000 repeticiones bootstrap.
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 P.60-Pradera

 P.C4-Palmira-CIAT

 P.60-Pradera

 P.59-Pradera

 
P.59-Pradera

 
P.58-Pradera

 
P.56-Ricaurte-Los Lagos-Melón

 
P.56-Ricaurte-Los Lagos-Melón

 
P.56-Ricaurte-Los Lagos-Melón

 

P.53-Trujillo-Huasano-Sandía

 

P.53-Trujillo-Huasano-Sandía

 

P.53-Trujillo-Huasano-Sandía

 

P.53-Trujillo-Huasano-Sandía

 

P.53-Trujillo-Huasano-Sandía

 

P.53-Trujillo-Huasano-Sandía

 

P.40-Lejanías-Baja Cristalina-Tomate

 

P.40-Lejanías-Baja Cristalina-Tomate

 

P.40-Lejanías-Baja Cristalina-Tomate

 

P.40-Lejanías-Baja Cristalina-Tomate

 

P.33-Atlántico-Suan Fea-Melón

 

P.32.2-Magdalena-Zona Bananera-Melón

 

P.29-Ibagué-0-Pepino

 

P.24-Palmira-Corpoica-Melón

 

P.23-Palmira-El Bolo Alisal-Melón

 

P.22-Rozo-La Torre-Melón

 

P.21-Vijes-Carambolo-Melón

 

P.20-Vijes-0-Ají Tabasco

 

P.19-Vijes-Vía Panorama-Sandía

 

P.18-Toro-San Antonio-Melón

 

P.17-Toro-0-Pimentón

 

P.16-Toro-San Pacho-Melón

 

P.15-La Victoria-San Pedro-Melón

 

P.14-La Victoria-0-Melón

 

P.13-La Victoria-San Pedro-Melón

 

P.12-Trujillo-Huasano-Melón

 

P.11-Bolívar-El Rosal-Melón

 

P.10.1-Bolívar-Ciudad Bolívar-Frijol

 

P.9.2-La Unión-Martindosa-Pimentón

 

P.9.1-La Unión-Martindosa-Pimentón

 

P.8-La Unión-0-Papaya

 

P.7-La Unión-San Rafael-Melón

 

P.6-La Unión-El Caney-Ají

 

P.5-Roldanillo-Remolino-Melón

 

P.4-Roldanillo-0-Berenjena

 

P.3-Roldanillo-El Rey Bajo-Melón

 

P.1-Zarzal-El Placer-Melón

 

P.2-Zarzal-Limones-Melón

 

P.19-Vijes-Vía Panorama-Sandía

 

P.55-Roldanillo-El Higuerón-Melón

 

P.55-Roldanillo-El Higuerón-Melón

 

P.31-Mariquita-Mariquita-Tomate

 

P.27-Natagaima-Corpoica-Algodón

 

Candidatus Hamiltonella defensa

86

98

86

0.5
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 H.7-La-Unión-San Rafael-Melón

 H.9-La-Unión-Martindosa-Pimentón

 
H.6-La-Unión-El Caney-Ají

 
H.66-Pradera

 
H.65-Pradera

 

H.65-Pradera

 

H.65-Pradera

 

H.60.3-Pradera

 

H.60.2-Pradera

 

H.60.1-Pradera

 

H.5-Roldanillo-Remolino-Melón

 

H.59.1-Pradera

 

H.58.7-Pradera

 

H.58.4-Pradera

 

H.58.3-Pradera

 

H.58.2-Pradera

 

H.58.1-Pradera

 

H.56-Ricaurte-Los Lagos-Melón

 

H.56-Ricaurte-Los Lagos-Melón

 

H.56-Ricaurte-Los Lagos-Melón

 

H.56-Ricaurte-Los Lagos-Melón

 

H.55-Roldanillo-El Higuerón-Melón

 

H.55-Roldanillo-El Higuerón-Melón

 

H.55-Roldanillo-El Higuerón-Melón

 

H.55-Roldanillo-El Higuerón-Melón

 

H.53.8-Trujillo-Huasano-Sandía

 

H.53.7-Trujillo-Huasano-Sandía

 

H.53.6-Trujillo-Huasano-Sandía

 

H.53.4-Trujillo-Huasano-Sandía

 

H.10-Bolívar-Ciudad-Bolívar-Frijol

 

H.11-Bolivar-El Rosal-Melón

 

H.12.2-Trujillo-Huasano-Melón

 

H.13-La Victoria-San Pedro-Melón

 

H.14-La Victoria-0-Melón

 

H.15.1-La Victoria-San Pedro-Melón

 

H.16.2-Toro-San Pacho-Melón

 

H.17-Toro-0-Pimentón

 

H.19-Vijes-Vía Panorama-Sandía

 

H.20-Vijes-0-Ají Tabasco

 

H.21-Vijes-Carambolo-Melón

 

H.22-Rozo-La Torre-Melón

 

H.23-Palmira-El Bolo Alisal-Melón

 

H.24-Palmira-Corpoica-Melón

 

H.27.3-Natagaima-Corpoica-Algodón

 

H.3-Roldanillo-El Rey Bajo-Melón

 

H.40.2-Lejanías-Baja Cristalina-Tomate

 

H.40.4-Lejanías-Baja Cristalina-Tomate

 

H.40.5-Lejanías-Baja Cristalina-Tomate

 

H.40.6-Lejanías-Baja Cristalina-Tomate

H.40.7-Lejanías-Baja Cristalina-Tomate

H.4-Roldanillo-0-Berenjena

H.53.1-Trujillo-Huasano-Sandía

H.53.2-Trujillo-Huasano-Sandía

H.53.3-Trujillo-Huasano-Sandía

H.27.6-Natagaima-Corpoica-Algodón

H.31-Mariquita-Mariquita-Tomate

Candidatus Portiera

90

99

0.02
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R.53.3-Trujillo-Huasano-Sandía

R.53.4-Trujillo-Huasano-Sandía

R.53.2-Trujillo-Huasano-Sandía

R.53.1-Trujillo-Huasano-Sandía

R.4-Roldanillo-0-Berenjena

R.40.8-Lejanías-Baja Cristalina-Tomate

R.40.7-Lejanías-Baja Cristalina-Tomate

R.40.6-Lejanías-Baja Cristalina-Tomate

R.40.5-Lejanías-Baja Cristalina-Tomate

R.40.4-Lejanías-Baja Cristalina-Tomate

R.40.2-Lejanías-Baja Cristalina-Tomate

R.3-Roldanillo-El Rey Bajo-Melón

R.34-Guajira-Distracción-Melón

R.33-Atlántico-Suan Fea-Melón

R.32.2-Magdalena-Zona Bananera-Melón

R.29-Ibagué-0-Pepino

R.27.6-Natagaima-Corpoica-Algodón

R.27.5-Natagaima-Corpoica-Algodón

R.27.4-Natagaima-Corpoica-Algodón

R.24-Palmira-Corpoica-Melón

R.23-Palmira-El Bolo Alisal-Melón

R.22-Rozo-La Torre-Melón

R.21-Vijes-Carambolo-Melón

R.20-Vijes-0-Ají Tabasco

R.1-Zarzal-El Placer-Melón

R.19-Vijes-Vía Panorama-Sandía

R.18-Toro-San  Antonio-Melón

R.17-Toro-0-Pimentón

R.16-Toro-San Pacho-Melón

R.15-La Victoria-San Pedro-Melón

R.14-La Victoria-0-Melón

R.13-La Victoria-San Pedro-Melón

R.12-Trujillo-Huasano-Melón

R.11.2-Bolívar-El Rosal-Melón

R.11.1-Bolívar-El Rosal-Melón

R.10-Bolívar-Ciudad  Bolívar-Frijol

R.53.5-Trujillo-Huasano-Sandía

R.53.6-Trujillo-Huasano-Sandía

R.53.7-Trujillo-Huasano-Sandía

R.53.8-Trujillo-Huasano-Sandía

R.55-Roldanillo-El Higueron-Melón

R.56-Ricaurte-Los Lagos-Melón

R.58.1-Pradera

R.58.2-Pradera

R.58.3-Pradera

R.58.7-Pradera

R.59.1-Pradera

R.59.2-Pradera

R.5-Roldanillo-Remolino-Melón

R.60.1-Pradera

R.60.2-Pradera

R.65.1-Roldanillo

R.65.2-Roldanillo

R.66-Roldanillo

R.6-La Unión-El Caney-Ají

R.7.1-La Unión-San Rafael-Melón

R.7.2-La Unión-San Rafael-Melón

R.8-La Unión-0-Papaya

R.9-La Unión-Martindosa-Pimentón

R.C1-CIAT-Frijol

R.C2-CIAT-Frijol

R.C4-CIAT-Frijol

Candidatus Hamiltonella defensa

0.02
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 P.8-La Unión-0-Papaya

 P.9.1-La Unión-Martindosa-Pimentón

 P.7-La Unión-San Rafael-Melón

 P.6-La Unión-El Caney-Ají

 P.60-Pradera

 P.60-Pradera

 P.5-Roldanillo-Remolino-Melón

 P.59-Pradera

 P.59-Pradera

 P.58-Pradera

 P.56-Ricaurte-Los Lagos-Melón

 P.56-Ricaurte-Los Lagos-Melón

 P.56-Ricaurte-Los Lagos-Melón

 P.53-Trujillo-Huasano-Sandía

 P.53-Trujillo-Huasano-Sandía

 P.53-Trujillo-Huasano-Sandía

 P.53-Trujillo-Huasano-Sandía

 P.53-Trujillo-Huasano-Sandía

 P.53-Trujillo-Huasano-Sandía

 P.4-Roldanillo-0-Berenjena

 P.40-Lejanías-Baja Cristalina-Tomate

 P.40-Lejanías-Baja Cristalina-Tomate

 P.40-Lejanías-Baja Cristalina-Tomate

 P.40-Lejanías-Baja Cristalina-Tomate

 P.3-Roldanillo-El Rey Bajo-Melón

 P.33-Atlántico-Suan Fea-Melón

 P.32.2-Magdalena-Zona Bananera-Melón

 P.2-Zarzal-Limones-Melón

 P.29-Ibagué-0-Pepino

 P.24-Palmira-Corpoica-Melón

 P.23-Palmira-El Bolo Alisal-Melón

 P.22-Rozo-La Torre-Melón

 P.21-Vijes-Carambolo-Melón

 P.20-Vijes-0-Ají tabasco

 P.1-Zarzal-El Placer-Melón

 P.19-Vijes-Vía Panorama-Sandía

 P.18-Toro-San Antonio-Melón

 P.17-Toro-0-Pimentón

 P.16-Toro-San Pacho-Melón

 P.15-La Victoria-San Pedro-Melón

 P.14-La Victoria-0-Melón

 P.13-La Victoria-San Pedro-Melón

 P.12-Trujillo-Huasano-Melón

 P.11-Bolívar-El Rosal-Melón

 P.10.1-Bolívar-Ciudad Bolívar-Frijol

 LN829858.2-clone-Pakistán

 LN829855.1-clone-Pakistán

 LN829853.2-clone-Pakistán

 LN829849.1-clone-Pakistán

 LN829845.1-clone-Pakistán

 LN829842.1-clone-Pakistán

 LN829840.2-clone-Pakistán

 LN829847.1-clone-Pakistán

 LN829839.2-clone-Pakistán

 LN829837.1-clone-Pakistán

 LN829850.1-clone-Pakistán

 LN829832.1-clone-Pakistán

 LN829835.1-clone-Pakistán

 LN829830.1-clone-Pakistán

 LN829829.1-clone-Pakistán

 LN829826.2-clone-Pakistán

 LN829825.1-clone-Pakistán

 LN829824.1-clone-Pakistán

 LN829822.2-clone-Pakistán

 LN829821.2-clone-Pakistán

 LN829819.1-clone-Pakistán

 LN829812.2-clone-Pakistán

 LN829811.2-clone-Pakistán

 LN829810.2-clone-Pakistán

 LN829807.1-clone-Pakistán

 LN829805.1-clone-Pakistán

 LN829802.2-clone-Pakistán

 LN829800.2-clone-Pakistán

 LN829796.2-clone-Pakistán

 LN829787.1-clone-Pakistán

 LN829779.1-clone-Pakistán

 LN829778.1-clone-Pakistán

 LN829774.1-clone-Pakistán

 LN829771.2-clone-Pakistán

 LN829769.2-clone-Pakistán

 LN829766.1-clone-Pakistán

 LN829768.2-clone-Pakistán

 LN829762.1-clone-Pakistán

 LN829761.1-clone-Pakistán

 LN829801.2-clone-Pakistán

 LN829813.2-clone-Pakistán

 LN829760.1-clone-Pakistán

 LN829799.1-clone-Pakistán

 LN829759.1-clone-Pakistán

 LN829756.1-clone-Pakistán

 LN829754.1-clone-Pakistán

 LN829745.2-clone-Pakistán

 LN829724.1-clone-Pakistán

 LN829723.1-clone-Pakistán

 LN829720.1-clone-Pakistán

 LN829719.2-clone-Pakistán

 LN829718.1-clone-Pakistán

 LN829715.2-clone-Pakistán

 LN829711.1-clone-Pakistán

 LN829709.1-clone-Pakistán

 P.C4-Palmira-CIAT

 Z11925.1-California

 P.9.2-La Unión-Martindosa-Pimentón

 LN829707.1-clone-Pakistán

 LN829797.1-clone-Pakistán

 LN829780.1-clone-Pakistán

 LN829834.2-clone-Pakistán

 KM386389.1-clone-África

 KJ957765.1-Brasil

 KF773136.1-China

 LN829716.2-clone-Pakistán

 LN829772.2-clone-Pakistán

 LN829777.1-clone-Pakistán

 LN829781.2-clone-Pakistán

 LN829782.1-clone-Pakistán

 LN829783.2-clone-Pakistán

 JX428696.1-strain-Ptab16 MED-China

 JX428695.1-strain-Ptab15 AsiaI-China

 JX428694.1-strain-Ptab14 MED-China

 JX428693.1-strain-Ptab13 MED-China

 JX428692.1-strain-Ptab12 AsiaI-China

 JX428691.1-strain-Ptab11 MEAM1-China

 JX428690.1-strain-Ptab10 China1-China

 JX428689.1-strain-Ptab9 AsiaI-China

 JX428687.1-strain-Ptab7 MEAM1-China

 JX428686.1-strain-Ptab6 China1-China

 KM386390.1-clone-P2-África

 LN829721.1-clone-4 1 5-Pakistán

 JX428685.1-strain-Ptab5 AsiaI-China

 JX428684.1-strain-Ptab4 AsiaI-China

 JN896337.1-India

 JN204494.1-strain-Varanasi-India

 JN204490.1-strain-Nagpur-India

 JN204488.1-strain-Ludhiana-India

 JN204487.1-strain-Indore-India

 JN204486.1-strain-Delhi-India

 JN204484.1-strain-Bhatinda-India

 JN204483.1-strain-Anand-India

 LN829814.2-clone-31 2 6-Pakistán

 GQ169045.1-China

 GQ169046.1-isolate-AP1-China

 GQ169044.1-isolate-QP1 16S-China

 AY860529.1-China

 AY429624.1-Peking-China

 AY429624.1-China

 AY429623.1-Peking-China

 AY429623.1-China

 AY429622.1-Peking-China

 AY429622.1-China

 AY429620.1-China

 AY429620.1-Peking-China

 AB981341.1-strain-35 Q1/P-Japón

 AB981347.1-strain-38 AsiaII6/P-Japón

 AF400451.1-clone-AZA-USA

 AF400452.1-clone-AZB-USA

 AF400455.1-clone-CULMX-USA

 AF400456.1-clone-BZ8-USA

 AF400457.1-clone-IND34-USA

 AF400458.1-clone-ISR5-USA

 AF400459.1-clone-JATPR-USA

 AF400460.1-clone-KEN3-USA

 AF400463.1-clone-TANZ15 16S-USA

 AF400468.1-clone-UG39-USA

 AF400450.1-clone-AUS-USA

 AF400453.1-clone-CALA-USA

 LN829755.1-clone-Pakistán

 LN829823.1-clone-Pakistán

 LN829727.1-clone-Pakistán

 LN829728.1-clone-Pakistán

 LN829729.2-clone-Pakistán

 LN829731.2-clone-Pakistán

 LN829737.2-clone-Pakistán

 LN829744.1-clone-Pakistán

 LN829749.2-clone-Pakistán

 LN829741.1-clone-Pakistán

 LN829739.2-clone-Pakistán

 LN829740.1-clone-Pakistán

 LN829804.1-clone-Pakistán

 JN204491.1-strain-Akola-India

 JN204493.1-strain-Surat-India

 LN829764.2-clone-Pakistán

 LN829865.1-clone-Pakistán

 JN204489.1-strain-Lucknow-India

 LN829738.1-clone-Pakistán

 LN829751.2-clone-Pakistán

 LN829827.2-clone-Pakistán

 LN829791.1-clone-Pakistán

 LN829792.1-clone-Pakistán

 LN829788.1-clone-Pakistán

 LN829846.1-clone-Pakistán

 AF400454.1-clone-CAMW15-USA

 JN204492.1-strain-Sirsa-India

 JX428681.1-strain-Ptab1 AsiaII 1-China

 JX428682.1-strain-Ptab2 AsiaII 1-China

 JX428683.1-strain-Ptab3 AisaII 7-China

 JX428688.1-strain-Ptab8 AsiaII 7-China

 AB981345.1-strain-25 MEAM1/P-Japón

 LN829750.2-clone-Pakistán

 AF400464.1-clone-TANZ18-USA

 AF400466.1-clone-UG23-USA

 LN829841.1-clone-Pakistán

 LN829852.1-clone-Pakistán

 LN829748.1-clone-Pakistán

 LN829843.2-clone-Pakistán

 LN829848.1-clone-Pakistán

 LN829767.1-clone-Pakistán

 LN829795.1-clone-Pakistán

 LN829789.2-clone-Pakistán

 LN829790.1-clone-Pakistán

 LN829765.2-clone-Pakistán

 LN829820.1-clone-Pakistán

 LN829775.1-clone-Pakistán

 LN829776.2-clone-Pakistán

 P.55-Roldanillo-El Higuerón-Melón

 P.55-Roldanillo-El Higuerón-Melón

 LN829854.1-clone-Pakistán

 LN829833.1-clone-Pakistán

 LN829753.1-clone-Pakistán

 LN829770.1-clone-Pakistán

 LN829722.2-clone-Pakistán

 LN829743.2-clone-Pakistán

 LN829710.1-clone-Pakistán

 LN829763.1-clone-Pakistán

 LN829816.1-clone-Pakistán

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

88

99

84

78

36

94

62

86

45

97

53

94

88

40

85

61

86

70

52

63

63

64

63

63

63

63

58

48

63

49

62

62

32

62

63

41

42

0,02

P1

P2
P3

P4

 AF400465.1-clone-TANZ3-USA

  LN829809.1-clone-Pakistán

  LN829708.1-clone-Pakistán

  LN829794.1-clone-Pakistán

 64  LN829838.1-clone-Pakistán

  LN829857.1-clone-Pakistán

  LN829726.1-clone-Pakistán

  LN829742.1-clone-Pakistán

  LN829828.1-clone-Pakistán

  LN829831.1-clone-Pakistán

  LN829786.1-clone-Pakistán

 37  LN829746.1-clone-Pakistán

 52  LN829747.1-clone-Pakistán

  JN204485.1-strain-Barnala-India

 57  LN829758.1-clone-Pakistán

  LN829714.1-clone-Pakistán

 63  LN829717.1-clone-Pakistán

 52  LN829734.2-clone-Pakistán

  LN829736.1-clone-Pakistán

 62  LN829735.2-clone-Pakistán

  LN829844.1-clone-Pakistán

 37  LN829773.2-clone-Pakistán

  LN829856.1-clone-Pakistán

 AY860528.1-China

 63 AB981346.1-strain-34 JpL/P-Japón

  LN829752.1-clone-Pakistán

 AY371188.1-China

 41 AY429619.1-China

 96 AY429619.1-Peking-China

  LN829713.1-clone-Pakistán

 63  LN829836.1-clone-Pakistán

  P.19-Vijes-Vía Panorama-Sandía

 AF400461.1-clone-MEX12-USA

 AB981344.1-strain-23 MEAM1/P-Japón 

 56  LN829798.1-clone-Pakistán

  LN829725.2-clone-Pakistán

  LN829730.1-clone-Pakistán

  P.31-Mariquita-Mariquita-Tomate

 AY429621.1-China

 98 AY429621.1-Peking-China

 AF400462.1-clone-MEX4-USA

  LN829757.2-clone-Pakistán

 9  LN829866.1-clone-Pakistán

 AF400469.1-clone-UG25-USA

 AF400467.1-clone-UG26-USA

 JX281794.1-clone-China

  P.27-Natagaima-Corpoica-Algodón

  LN829815.2-clone-Pakistán

 100
 LN829817.1-clone-Pakistán

  LN829818.2-clone-Pakistán

� Rickettsia
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 R.65-Roldanillo-Tomate

 R.66-Roldanillo-Melón

 R.65-Roldanillo-Tomate

 R.5-Roldanillo-Remolino-Melón

 R.56-Ricaurte-Los Lagos-Melón

 R.55-Roldanillo-El Higuerón-Melón

 R.4-Roldanillo-0-Berenjena

 R.3-Roldanillo-El Rey Bajo-Melón

 R.34-Guajira-Distracción-Melón

 R.33-Atlántico-Melón

 R.32.2-Magdalena-Zona Bananera-Melón

 R.29-Ibagué-0-Pepino

 R.27.6-Natagaima-Corpoica-Algodón

 R.27.5-Natagaima-Corpoica-Algodón

 R.27.4-Natagaima-Corpoica-Algodón

 R.24-Palmira-Corpoica-Melón

 R.23-Palmira-El Bolo Alisal-Melón

 R.22-Rozo-La Torre-Melón

 R.21-Vijes-Carambolo-Melón

 R.20-Vijes-0-Ajíi Tabasco

 R.1-Zarzal-El Placer-Melón

 R.19-Vijes-Vía Panorama-Sandía

 R.18-Toro-San Antonio-Melón

 R.17-Toro-0-Pimentón

 R.16-Toro-San Pacho-Melón

 R.15-La Victoria-San Pedro-Melón

 R.14-La Victoria-0-Melón

 R.13-La Victoria-San Pedro-Melón

 R.12-Trujillo-Huasano-Melón

 R.11.2-Bolívar-El Rosal-Melón

 R.11.1-Bolívar-El Rosal-Melón

 R.10-Bolívar-Ciudad Bolívar-Frijol

 KM386382.1-clone-África

 KM386379.1-clone-África

 KM386378.1-clone-África

 KM386377.1-clone-África

 KM386376.1-clone-África

 KM386374.1-clone-África

 KM386372.1-clone-África

 JQ994282.1-isolate-China

 JQ994281.1-isolate-China

 JQ994280.1-isolate-China

 JQ009303.1-strain-China

 JF795501.1-clone-MEAM1-China

 JF414590.1-isolate-Goyang

 GU563842.1-isolate-Japón

 GU563840.1-isolate-China

 GU563838.1-isolate-China

 GU563836.1-isolate-China

 GU563832.1-isolate-China

 R.6-La Unión-El Caney-Ají

 R.7.1-La Unión-San Rafael-Melón

 R.7.2-La Unión-San Rafael-Melón

 R.8-La Unión-0-Papaya

 R.9-La Unión-Martindosa-Pimentón

 R.c1-Palmira-CIAT-Frijol

 R.C2-Palmira-CIAT-Frijol

 R.c4-Palmira-CIAT-Frijol

 GU563830.1-isolate-China

 GU563837.1-isolate-China

 GU563839.1-isolate-China

 GU563841.1-isolate-China

 GU563834.1-isolate-China

 GU563828.1-isolate-China

 GU563843.1-isolate-China

 GU563827.1-isolate-China

 GU563826.1-isolate-China

 FJ915603.1-strain-China

 FJ915602.1-strain-China

 FJ915601.1-strain-China

 EU760763-Francia

 EU760762.1-Francia

 DQ077707.1-Israel

 DQ077707.1-Israel

 GU563829.1-isolate-China

 GU563831.1-isolate-China

 GU563844.1-isolate-China

 GU563833.1-isolate-China

 JF795498.1-clone-China

 GU563835.1-isolate-China

 LN829696.2-clone-Pakistán

 LN829699.2-clone-Pakistán

 LN829697.2-clone-Pakistán

 LN829695.2-clone-Pakistán

 JQ305704.1-isolate-África

 LN829698.1-clone-Pakistán

 KM386375.1-clone-África

 KM386380.1-clone-África

 LN829693.1-clone-Pakistán

 KM386386.1-clone-África

 KM386387.1-clone-África

 KM386385.1-clone-África

 KM386384.1-clone-África

 KM386383.1-clone-África

 KM386381.1-clone-África

 JN204497.1-strain-India

 JN204501.1-strain-India

 JN204495.1-strain-India

 LN829690.1-clone-Pakistán

 LN829704-clone-Pakistán

 JF795500.1-clone-China

 JN204499.1-strain-India

 JF795499.1-clone-China

 JN204496.1-strain-India

 LN829703.2-clone-Pakistán

 JN204498.1-strain-India

 LN829701.2-clone-Pakistán

 JN204500.1-strain-India

 LN829691.1-clone-Pakistán

 LN829692.1-clone-Pakistán

 LN829694.1-clone-Pakistán

 LN829705.2-clone-Pakistán

 LN829700.1-clone-Pakistán

 LN829702.1-clone-Pakistán

 LN829706.1-clone-Pakistán

 Candidatus Hamiltonella defensa

87

82

63100

39

99

100

81

58

46

0.02

R1

R2

R3

R4
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KT159970.1-isolate-Tanzania

KT159971.1-isolate-Tanzania

JQ994279.1-isolate-China

JQ994278.1-isolate-China

JQ946082.1-isolate-China

JQ009300.1-strain-China

JN018063.1-Africa-Bangladesh

JF795506.1-clone-China

JF795505.1-clone-MEAM1(B)-China

JF414588.1-isolate-Corea-Goyang

HM452320.1-strain-Corea del Sur

HM452319.1-strain-Corea del Sur

HM452318.1-strain-Corea del Sur

HM452317.1-strain-Corea del Sur

HM452316.1-strain-Corea del Sur

HM452315.1-strain-Corea del Sur

HM452314.1-strain-Corea del Sur

HM452313.1-strain-Corea del Sur

H.9-La Unión-Martindosa-Pimentón

H.7-La Unión-San Rafael-Melón

H.6-La Unión-El Caney-Ají

H.66-Pradera

H.65-Pradera

H.65-Pradera

H.65-Pradera

H.60.3-Pradera

H.60.2-Pradera

H.60.1-Pradera

H.5-Roldanillo-Remolino-Melón

H.59.1-Pradera

H.58.7-Pradera

H.58.4-Pradera

H.58.3-Pradera

H.58.2-Pradera

H.58.1-Pradera

H.56-Ricaurte-Los Lagos-Melón

H.56-Ricaurte-Los Lagos-Melón

H.56-Ricaurte-Los Lagos-Melón

H.56-Ricaurte-Los Lagos-Melón

H.55-Roldanillo-El Higuerón-Melón

H.55-Roldanillo-El Higuerón-Melón

H.55-Roldanillo-El Higuerón-Melón

H.55-Roldanillo-El Higuerón-Melón

H.53.8-Trujillo-Huasano-Sandía

H.53.7-Trujillo-Huasano-Sandía

H.53.6-Trujillo-Huasano-Sandía

H.53.4-Trujillo-Huasano-Sandía

H.53.3-Trujillo-Huasano-Sandía

H.53.2-Trujillo-Huasano-Sandía

H.53.1-Trujillo-Huasano-Sandía

H.4-Roldanillo-0-Berenjena

H.40.7-Lejanías-Baja Cristalina-Tomate

H.40.6-Lejanías-Baja Cristalina-Tomate

H.40.5-Lejanías-Baja Cristalina-Tomate

H.40.4-Lejanías-Baja Cristalina-Tomate

H.40.2-Lejanías-Baja Cristalina-Tomate

H.3-Roldanillo-El Rey Bajo-Melón

H.27.3-Natagaima-Corpoica-Algodón

H.24-Palmira-Corpoica-Melón

H.23-Palmira-El Bolo Alisal-Melón

H.22-Rozo-La Torre-Melón

H.21-Vijes-Carambolo-Melón

H.20-Vijes-0-Ají Tabasco

H.19-Vijes-Vía Panorama-Sandía

H.17-Toro-0-Pimentón

H.16.2-Toro-San Pacho-Melón

H.15.1-La Victoria-San Pedro-Melón

H.14-La Victoria-Melón

H.13-La Victoria-San Pedro-Melón

H.12.2-Trujillo-Huasano-Melón

H.11-Bolívar-El Rosal-Melón

H.10-Bolívar-Ciudad Bolívar-Frijol

GU563882.1-isolate-China

GU563881.1-isolate-China

GU563879.1-isolate-China

GU563878.1-isolate-China

GU563876.1-isolate-China

GU563875.1-isolate-China

GU563874.1-isolate-China

AB981351.1-strain-Japón

AB981349.1-strain-Japón

AB981348.1-strain-Japón

AB981350.1-strain-Japón

EU567085.1-isolate-Francia

GU563864.1-isolate-China

GU563865.1-isolate-China

GU563867.1-isolate-China

GU563868.1-isolate-China

GU563869.1-isolate-China

GU563871.1-isolate-China

GU563872.1-isolate-China

GU563866.1-isolate-China

GU563870.1-isolate-China

GU563873.1-isolate-China

GU563877.1-isolate-China

GU563880.1-isolate-China

GU563862.1-isolate-China

GU563863.1-isolate-China

KJ541956.1-strain-India

KJ541956.1-strain-India

H.27.6-Natagaima-Corpoica-Algodón

H.31-Mariquita-Mariquita-Tomate

HM345956.1-strain-China

Candidatus Portiera

92

56

64

0.02
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APÉNDICES

Anexo I: Información geográfica detallada de los sitios de muestreo y los hospederos en el
departamento del Valle del Cauca

Municipio Coordenadas Hospedero
Altura(m) Longitud Latitud

Zarzal 941,7 N 4◦23.541’ O 76◦ 04.734’ Melón
965 N04◦ 20.430’ O 76◦ 11.641’ Melón

Roldanillo 965 N 4◦ 25.365’ O 76◦ 08.834’ Melón,Berenjena
935,1 N04◦ 28.591’ O 76◦ 05.698’ Melón

La Unión 942,3 N 4◦31.396’ O 76◦05.091’ Ajı́
934,6 N 4◦31.916’ O 76◦03.351’ Melón,Papaya
946,3 N 4◦32.390’ O 76◦05.288’ Pimentón

Bolı́var 949,2 N 4◦19.926’ O 76◦11.001’ Frijol
952 N 4◦23’46.08” O 76◦18’18.41” Melón

Trujillo 960,1 N 4◦14.141’ O 76◦14.553’ Melón
La Victoria 941 N 4◦27.190’ O 76◦03.052’ Melón,Sandı́a

954 N 4◦30.526’ O 76◦02.737’ Melón
Toro 939 N4◦40.303’ O 76◦01.820’ Melón,Pimentón

939,4 N 4◦40.273’ O 76◦01.859’ Melón
Vijes 957 N 3◦22’30.6” O 76◦32’02.2” Sandia,Ajı́

984 N 3◦42’39.5” O 76◦25’26.1” Melón
Rozo 971 N 3◦37’23.3” O 76◦25’51.0” Melón
Palmira 981 N 3◦27’45.8” O 76◦21’19.7” Melón

1.014 N 3◦30’52.8” O 76◦18’58.3” Melón
Pradera 1.040 N 3◦26’ O 76◦14’ Frijol

1.000 N 3◦25’09” O 76◦14’34” Frijol
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Anexo II: Árbol filogenético para las secuencias nucleotı́dicas del gen 16S rRNA del endosimbionte
Portiera, Hamiltonella y Rickettsia. El porcentaje de soporte de cada clúster es dado por 10.000
repeticiones bootstrap
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 H.7-La Unión-San Rafael-Melón

 H.9-La Unión-Martindosa-Pimentón

 H.6-La Unión-El Caney-Ají

 H.66-Pradera

 H.65-Pradera

 H.65-Pradera

 H.65-Pradera

 H.60.3-Pradera

 H.60.2-Pradera

 H.60.1-Pradera

 H.5-Roldanillo-Remolino-Melón

 H.59.1-Pradera

 H.58.7-Pradera

 H.58.4-Pradera

 H.58.3-Pradera

 H.58.2-Pradera

 H.58.1-Pradera

 H.56-Ricaurte-Los Lagos-Melón

 H.56-Ricaurte-Los Lagos-Melón

 H.56-Ricaurte-Los Lagos-Melón

 H.56-Ricaurte-Los Lagos-Melón

 H.55-Roldanillo-El Higuerón-Melón

 H.55-Roldanillo-El Higuerón-Melón

 H.55-Roldanillo-El Higuerón-Melón

 H.55-Roldanillo-El Higuerón-Melón

 H.53.8-Trujillo-Huasano-Sandía

 H.53.7-Trujillo-Huasano-Sandía

 H.53.6-Trujillo-Huasano-Sandía

 H.53.4-Trujillo-Huasano-Sandía

 H.53.3-Trujillo-Huasano-Sandía

 H.53.2-Trujillo-Huasano-Sandía

 H.53.1-Trujillo-Huasano-Sandía

 H.4-Roldanillo-0-Berenjena

 H.40.7-Lejanías-Baja Cristalina-Tomate

 H.40.6-Lejanías-Baja Cristalina-Tomate

 H.40.5-Lejanías-Baja Cristalina-Tomate

 H.40.4-Lejanías-Baja Cristalina-Tomate

 H.40.2-Lejanías-Baja Cristalina-Tomate

 H.3-Roldanillo-El Rey Bajo-Melón

 H.27.3-Natagaima-Corpoica-Algodón

 H.24-Palmira-Corpoica-Melón

 H.23-Palmira-El Bolo Alisal-Melón

 H.22-Rozo-La Torre-Melón

 H.21-Vijes-Carambolo-Melón

 H.20-Vijes-0-Ají Tabasco

 H.19-Vijes-Vía Panorama-Sandía

 H.17-Toro-0-Pimentón

 H.16.2-Toro-San Pacho-Melón

 H.15.1-La Victoria-San Pedro-Melón

 H.14-La Victoria-0-Melón

 H.13-La Victoria-San Pedro-Melón

 H.12.2-Trujillo-Huasano-Melón

 H.11-Bolívar-El Rosal-Melón

 H.10-Bolívar-Ciudad Bolívar-Frijol

 H.27.6-Natagaima-Corpoica-Algodón

 H.31-Mariquita-Mariquita-Tomate

 JN204476.-Arsenophonus

 P.27-Natagaima-Corpoica-Algodón

 P.31-Mariquita-Mariquita-Tomate

 P.55-Roldanillo-El Higueron-Melón

 P.55-Roldanillo-El Higueron-Melón

 P.11-Bolívar-El Rosal-Melón

 P.10.1-Bolívar-Ciudad Bolivar-Frijol

 P.12-Trujillo-Huasano-Melón

 P.13-La Victoria-San Pedro-Melón

 P.14-La Victoria-0-Melón

 P.15-La Victoria-San Pedro-Melón

 P.16-Toro-San Pacho-Melón

 P.17-Toro-0-Pimentón

 P.18-Toro-San Antonio-Melón

 P.19-Vijes-Vía Panorama-Sandía

 P.19-Vijes-Vía Panorama-Sandía

 P.1-Zarzal-El Placer-Melón

 P.20-Vijes-0-Ají Tabasco

 P.21-Vijes-Carambolo-Melón

 P.22-Rozo-La Torre-Melón

 P.23-Palmira-El Bolo Alisal-Melón

 P.24-Palmira-Corpoica-Melón

 P.29-Ibagué-0-Pepino

 P.2-Zarzal-Limones-Melón

 P.32.2-Magdalena-Zona Bananera-Melón

 P.33-Atlántico-Suan Fea-Melón

 P.3-Roldanillo-El Rey Bajo-Melón

 P.40-Lejanías-Baja Cristalina-Tomate

 P.40-Lejanías-Baja Cristalina-Tomate

 P.40-Lejanías-Baja Cristalina-Tomate

 P.40-Lejanías-Baja Cristalina-Tomate

 P.4-Roldanillo-0-Berenjena

 P.53-Trujillo-Huasano-Sandía

 P.53-Trujillo-Huasano-Sandía

 P.53-Trujillo-Huasano-Sandía

 P.53-Trujillo-Huasano-Sandía

 P.53-Trujillo-Huasano-Sandía

 P.53-Trujillo-Huasano-Sandía

 P.56-Ricaurte-Los Lagos-Melón

 P.56-Ricaurte-Los Lagos-Melón

 P.56-Ricaurte-Los Lagos-Melón

 P.58-Pradera

 P.59-Pradera

 P.59-Pradera

 P.5-Roldanillo-Remolino-Melón

 P.60-Pradera

 P.60-Pradera

 P.6-La Unión-El Caney-Ají

 P.7-La Unión-San Rafal-Melón

 P.8-La Unión-0-Papaya

 P.9.1-La Unión-Martindosa-Pimentón

 P.9.2-La Unión-Martindosa-Pimentón

 P.C4-Palmira-CIAT

 R.C4-CIAT-Frijol

 R.10-Bolívar-Ciudad Bolívar-Frijol

 R.11.1-Bolívar-El Rosal-Melón

 R.11.2-Bolívar-El Rosal-Melón

 R.12-Trujillo-Huasano-Melón

 R.13-La Victoria-San Pedro-Melón

 R.14-La Victoria-0-Melón

 R.15-La Victoria-San Pedro-Melón

 R.16-Toro-San Pacho-Melón

 R.17-Toro-0-Pimentón

 R.18-Toro-San Antonio-Melón

 R.19-Vijes-Vía Panorama-Sandía

 R.1-Zarzal-El Placer-Melón

 R.20-Vijes-0-Ají Tabasco

 R.21-Vijes-Carambolo-Melón

 R.22-Rozo-La Torre-Melón

 R.23-Palmira-El Bolo Alisal-Melón

 R.24-Palmira-Corpoica-Melón

 R.27.4-Natagaima-Corpoica-Algodón

 R.27.5-Natagaima-Corpoica-Algodón

 R.27.6-Natagaima-Corpoica-Algodón

 R.29-Ibagué-0-Pepino

 R.32.2-Magdalena-Zona Bananera-Melón

 R.33-Atlántico-Suan Fea-Melón

 R.34-Guajira-Distracción-Melón

 R.3-Roldanillo-El Rey Bajo-Melón

 R.40.2-Lejanías-Baja Cristalina-Tomate

 R.40.4-Lejanías-Baja Cristalina-Tomate

 R.40.5-Lejanías-Baja Cristalina-Tomate

 R.40.6-Lejanías-Baja Cristalina-Tomate

 R.40.7-Lejanías-Baja Cristalina-Tomate

 R.40.8-Lejanías-Baja Cristalina-Tomate

 R.4-Roldanillo-0-Berenjena

 R.53.1-Trujillo-Huasano-Sandía

 R.53.2-Trujillo-Huasano-Sandía

 R.53.3-Trujillo-Huasano-Sandía

 R.53.4-Trujillo-Huasano-Sandía

 R.53.5-Trujillo-Huasano-Sandía

 R.53.6-Trujillo-Huasano-Sandía

 R.53.7-Trujillo-Huasano-Sandía

 R.53.8-Trujillo-Huasano-Sandía

 R.55-Roldanillo-El Higuerón-Melón

 R.56-Ricaurte-Los Lagos-Melón

 R.58.1-Pradera

 R.58.2-Pradera

 R.58.3-Pradera

 R.58.7-Pradera

 R.59.1-Pradera

 R.59.2-Pradera

 R.5-Roldanillo-Remolino-Melón

 R.60.1-Pradera

 R.60.2-Pradera

 R.65.1-Roldanillo

 R.65.2-Roldanillo

 R.66-Roldanillo

 R.6-La Unión-El Caney-Ají

 R.7.1-La Unión-San Rafael-Melón

 R.7.2-La Unión-San Rafael-Melón

 R.8-La Unión-0-Papaya

 R.9-La Unión-Martindosa-Pimentón

 R.C1-CIAT-Frijol

 R.C2-CIAT-Frijol

87

100

80

45

99

62

99

99

100

0.02

G1

G2

G3




