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Resumen

Romay G, Geraup-Pouky F, Cuirinos D, DEMEY ]. 2016. Bemisia tabaci (Gennadius) (Hemiptera: Aleyrodidae):
Historia, situacién actual y su rol como vector de enfermedades virales de plantas en Venezuela. ENToMoTROPICA
31(35): 276-293.

La mosca blanca Bemisia tabaci (Gennadius, 1889) es considerada actualmente como un complejo de 31-36 especies
cripticas sugeridas, de las cuales las especies denominadas Mediterranea (Med) y Medio Oriente-Asia Menor 1
(MEAM]1, por sus siglas en inglés) se encuentran distribuidas a nivel mundial, mientras que especies denominadas
Nuevo Mundo 1y 2 (NW1 y NW2, respectivamente; por sus siglas en inglés) se encuentran distribuidas solo
en el continente americano. En Venezuela, han sido identificadas las especies NW1 y MEAMI, siendo esta
ultima reconocida como un excelente vector de enfermedades virales de plantas. Los virus causantes de estas
enfermedades pertenecen a cinco géneros: Begomovirus, Carlavirus, Crinivirus, Ipomovirus y Torradovirus. Previo
a la introduccién de MEAM1 en América, en Venezuela se conocia principalmente un begomovirus (virus del
mosaico amarillo del tomate) que infectaba cultivos de tomate y papa. Actualmente, al menos 11 begomovirus y un
carlavirus han sido sefialados en el pais, en algunos casos asociados con fuertes epifitias y graves consecuencias para
la agricultura nacional. En el presente estudio se pretende plantear una resefia histérica de B. fabaci en Venezuela,
su estatus taxonémico actual y su relevancia como vector de enfermedades virales que afectan diversos cultivos en
Venezuela.

Palabras clave adicionales: Aleyrodidae, Begomovirus, Carlavirus, complejo de especies, mosca blanca.

Abstract

Romay G, Geraup-Pouky F, CuiriNos D, DEMEY ]. 2016. Bemisia tabaci (Gennadius) (Hemiptera: Aleyrodidae):
History, current status and its role as plant vector of viral diseases in Venezuela. ENTomoTROPICA 31(35): 276-293.

The Whitefly Bemisia tabaci (Gennadius) is currently known as a complex of 31-36 cryptic putative species in
which two species, Mediterranean (Med) and Middle East-Asia Minor 1 (MEAM1) are spread worldwide.
Meanwhile, the putative species New World 1 and 2 are spread only in the Americas. In Venezuela, NW1 and
MEAM1 have been reported and the last one is well known to be an excellent plant viral vector. The viruses
causing these plant diseases belong to five genus: Begomovirus, Carlavirus, Crinivirus, Ipomovirus and Torradovirus.
Prior to the introduction of MEAMI1 in the Western Hemisphere, in Venezuela one begomovirus was mainly
found in tomato and potato crops, the tomato yellow mosaic virus. Currently, at least 11 begomoviruses and one
carlavirus have been reported in the country, even in some cases associated to severe outbreaks with devastating
consequences to the local production. The present study aims to review the history, current taxonomic status of B.
tabaci and its impact as a viral disease vector in several important crops of Venezuela.

Additional key words: Aleyrodidae, Begomoviruss, Carlavirus, species complex, whitefly.
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Introduccion

La mosca blanca del tabaco o de la batata,
1889)
latus (Hemiptera: Aleyrodidae) es una de las

Bemisia  tabaci (Gennadius, sensus
principales amenazas para la produccién de
muchos cultivos a nivel mundial (De Barro et
al. 2011). B. tabaci puede causar dafios directos
como insecto chupador y dafos indirectos
por maduracién desuniforme de los frutos y
desarrollo de hongos sapréfitos sobre el melado
de las excreciones del insecto depositado en
la superficie de la planta, lo cual interfiere
con el funcionamiento de las hojas y mancha
externamente los frutos (Geraud et al. 1995,
Flores-Alafia et al. 2015). Sin embargo, la mayor
importancia como problema fitosanitario deriva
de su capacidad para transmitir enfermedades
virales en varios cultivos ocasionando cuantiosas
pérdidas a escala mundial (Polston y Anderson
1997, Varma y Malathi 2003, Morales 2010). B.
tabaci es cosmopolita, distribuida principalmente
en toda la faja tropical y subtropical del planeta,
aunque también en cultivos bajo invernaderos
de paises de clima templado (Broaden et al.
1989). Africa tropical ha sido sugerida como
la regién de origen de B. tabaci (Oliveira et al.
2001) y su introduccién en América, aunque
no es precisa, se estima ocurrié desde Africa
o Asia en tiempos coloniales a través de la
actividad comercial y trifico de esclavos hacia

este continente (Morales 2010).

Aunque a B. fabaci se le conoce en América
desde finales del siglo XIX (Perring 2001),
su estatus como insecto plaga comenzé a ser
prominente en el continente a partir de la

década de 1980 cuando grandes y repentinos
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brotes poblacionales de este insecto comenzaron
a ser frecuentes (Polston y Anderson 1997, De
Barro et al. 2011).

Estudios realizados sobre dos poblaciones
de B. tabaci, definidas como razas diferentes,
revel6 evidencias biolégicas y moleculares
que sugerian la existencia de dos especies
en lugar de una unica especie, a pesar de ser
indistinguibles morfolégicamente (Perring et
al. 1993). Asi, posteriormente fue propuesta una
nueva especie denominada Bemisia argentifolli
Bellows y Perring, 1994 (Bellows et al. 1994);
para diferenciarla de B. fabaci. El epiteto
especifico asignado a la especie propuesta,
se debi6 a sintomas de plateado en las hojas,
que ésta ultima, puede causar en plantas del
género Cucurbita (Figura 1). La propuesta
de dos especies distintas generé rapidamente
gran controversia, debido a que se consideraba
prematuro separar especies, cuando al mismo
tiempo, eran usados a nivel mundial términos
como biotipos o razas segun el hospedero, para
poblaciones de B. fabaci con comportamiento

biolégico y perfiles genéticos diferentes entre si

(Brown et al. 1995, De Barro et al. 2005).

En el caso de Venezuela, los grandes brotes
de B

a observarse en plantaciones de melén y

poblacionales tabaci  comenzaron
posteriormente en otros cultivos de ciclo corto
a finales de esa misma década (Geraud et al.
1995, Salas y Mendoza 1995). Esta situacién
impulsé las investigaciones alrededor de este
insecto sobre diversos aspectos como su relacién
con plantas hospederas (Salas y Mendoza 1995,
Sanchez etal.1997),diversidad genética y estatus

taxonémico (Salas y Arnal 2001, Tovar et al.
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Figura 1. Sintoma del plateado de la hoja de la cucir-
bita observado en planta de auyama (Cucurbita moschata
Duchesne ex Poir.) con altas poblaciones de B. fabaci, en
el estado Gudrico.

2005, Romay et al. 2011, Alvarado y Laurentin
2013), manejo fitosanitario (Chirinos et al. 2012,
2014, Flores-Alafa et al. 2015), entre otros.

Poco més de 20 afios han transcurrido desde
el inicio de este debate y mds alld de su estatus
taxonémico, B. fabaci continua siendo uno de
los principales problemas fitosanitarios para
la produccién de un gran nimero de cultivos
en todo el mundo, en especial asociado con la
transmisiéon de enfermedades virales (Navas-
Castillo et al. 2011). En este trabajo se pretende
hacer una revisién y andlisis de la evolucién
de B. tabaci como problema fitosanitario en

Venezuela.
Estatus taxonémico actual de Bemisia tabaci

Alrededor de 1 500 especies de moscas blancas
de la familia Aleyrodidae son referidas en el
mundo (Martin y Mound 2007). En Venezuela
se han mencionado 32 especies de las cuales

existen 20 determinadas y 12 no determinadas

(Arnal et al. 1993). La mosca blanca B. fabaci
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tue descrita por primera vez en Grecia en el afio
de 1889, asociada con tabaco (Nicotiana tabacum
L.), bajo el nombre Aleyrodes tabaci Gennadius,
1889 y posteriormente fue también descrita
en los EE.UU bajo el nombre de Aleyrodes
inconspicua  Quaintance asociada con batata
(Ipomoea batata (L.) Lam.) (Brown et al. 1995).
Algunos afios mds tarde ambas especies fueron
sinonimizadas en una tnica especie y reubicada
dentro de un nuevo género denominado Bemisia
Quaintance y Baker, 1914; en el cual esta especie
fue asignada como especie tipo bajo el nombre

de Bemisia tabaci (Gennadius) (Perring 2001).

Hasta 1978, unas 16 especies descritas dentro
del género Bemisia pasaron a ser sinonimias
de B. tabaci (Perring 2001). Los problemas de
sinonimia con esta especie se debieron en buena
parte a las dificultades para distinguir caracteres
de interés taxonémico en adultos de moscas
blancas. Los adultos tienen algunos caracteres
morfolégicos que pueden permitir la separacion
de especies, sin embargo, en la mayoria de los
casos, estos caracteres son mds efectivos para
la clasificacién taxonémica a nivel de género
o incluso a niveles superiores (Gill 2012). Los
caracteres morfoldgicos del cuarto instar ninfal
(N4) en su fase final, cominmente denominado
pupa, poseen mayor valor taxonémico como
criterios de clasificacién (Brown et al. 1995).
Entre los caracteres morfol6gicos de la pupa
usados en la taxonomia de moscas blancas
resaltan: los bordes del cuerpo, el orificio
vaciforme, poros, patrén de setas, papillas en el
dorso, suturas de muda y morfologia de patas
(Gill 2012). Sin embargo, algunos de estos

caracteres varian notablemente dependiendo de
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la planta hospedera sobre la cual se desarrolla el
insecto y otros factores tales como variaciones
de temperatura y humedad (Gill y Brown 2010).
Neil y Bents (1999) observaron que ninfas de B.
tabaci podian desarrollar mayor nimero de setas
dorsales cuando la planta hospedera presentaba
superficie foliar pubescente, a diferencia de
aquellas plantas hospederas con superficie foliar
glabra donde las setas dorsales podian incluso
estar ausentes. Estos mismos autores refieren
que la morfologia de ninfas en Trialeurodes
vaporariorum Westwood (1856), también puede
variar notablemente segin la pubescencia de
la superficie foliar del hospedero. Asi pues, la
plasticidad morfoldgica del dltimo instar ninfal
de moscas blancas es evidenciada mas alld del
género Bemisia y revela ciertas dificultades para
su uso con fines taxondémicos, requiriéndose

herramientas complementarias.

Herramientas moleculares como criterio de
clasificaciéon taxonémica y caracterizacion de
poblaciones

Como se mencioné anteriormente, poblaciones
de B. tabaci morfolégicamente indistinguibles,
pero que difieren en su comportamiento
biolégico, han sido consideradas como razas
segin hospedero y mds comunmente como
biotipos dentro de esta especie. Estos pueden
ser  diferenciados mediante  marcadores
moleculares lo cual permite mostrar perfiles
genéticos o bioquimicos disimiles. A partir
de la década de 1980, comenzaron a aplicarse
herramientas moleculares con el fin de apoyar
los avances alcanzados en el estudio de las
evidencias biolégicas diferenciales en B. tabaci

(Brown et al. 1995). Inicialmente se estudiaron
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de

esterasas (aloenzimas) que permitieron separar

los patrones electroforéticos generales
grupos dentro de B. fabaci (Prabhaker et al.
1987). Posteriormente los andlisis moleculares
de poblaciones incluyeron perfiles de ADN.
Los primeros marcadores de ADN usados
en B. tabaci, se basaron en la técnica de
amplificacién aleatoria del polimorfismo del
ADN mediante el uso de la reaccion en cadena
de la polimerasa (RAPD-PCR, por sus siglas
en inglés) (Brown et al. 1995). Adicionalmente,
otras técnicas basadas en marcadores de ADN
han sido utilizadas. Entre estas se encuentran
el polimorfismo de la longitud de fragmentos
amplificados (AFLP, por sus siglas en inglés)
(Cervera et al. 2000), amplificacién de regiones
microsatélites o también llamadas secuencias
cortas repetidas (SSR, por sus siglas en inglés)
(De Barro et al. 2003, Tsagkarakou y Roditakis
2003), amplificacién de regiones especificas
del ADN mitocondrial que codifican al ARN
ribosomal mtl6S y a la enzima citocromo
oxidasa I (mtCO1) (Frohlich et al. 1999), asi
como regiones intergénicas ribosomales del
espaciador del transcrito 1 (I'T'S1, por sus siglas
en inglés) (De Barro et al. 2005).

En el estudio de moscas blancas, los marcadores
moleculares han tenido diversas aplicaciones.
Por una parte, los marcadores RAPD, AFLP
y SSR han sido usados para estudios de
diversidad, estructura de poblaciones y flujo
genético (Hadjistylli et al. 2010). Por otra
parte, las secuencias de ADN ribosomal ITS1
y las mitocondriales mtCO1 y mt16S han sido
examinadas para inferir relaciones filogenéticas

entre los diversos grupos que conforman a B.
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tabaci (Frohlich et al. 1999, De Barro et al. 2000).
Entre estos marcadores, las secuencias mtCO1
aportan mayor proporcién de sitios informativos
lo cual ha privilegiado ampliamente su uso
en el establecimiento de sistemas de cédigo
de barras para identificacién (Brown 2010).
Otro marcador molecular usado es la region
18S ribosomal del genoma de moscas blancas,
sin embargo, esta regién no permite distinguir
entre grupos de B. fabaci (Campbell 1993),
por lo que su aplicacién es mds apropiada para
andlisis filogenéticos entre niveles taxonémicos

superiores dentro de la familia Aleyrodidae.

En Venezuela, han sido realizados varios
estudios sobre la caracterizacién molecular
de poblaciones de B. fabaci mediante el uso
de perfiles isoenzimiticos (Tovar et al. 2005),
perfiles de ADN basados en marcadores RAPD
(Salasy Arnal 2001; Alvarado y Laurentin 2013),
SSR y secuencias mtCO1 (Romay et al. 2011).
El primer estudio molecular sobre B. tabaci
en Venezuela fue realizado por Salas y Arnal
(2001), quienes mediante marcadores RAPD
detectaron la presencia del biotipo B de B. zabaci.
Para esta determinacion, los autores evaluaron
poblaciones provenientes de los estados Aragua
y Lara. Posteriormente, la presencia de este
biotipo fue también confirmada en los estados
Barinas, Falcén, Mérida, Portuguesa, Nueva
Esparta, Sucre, Trujillo y Zulia mediante
marcadores SSR (Romay et al. 2011). Tovar
et al. (2005) y Alvarado y Laurentin (2013)
evaluaron la variabilidad genética de poblaciones
de B. tabaci en cultivos de ajonjoli y pimentdn,
respectivamente. Tovar et al. (2005) observaron

una diversidad genética total de 0,42 la cual no
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estuvo correlacionada con un patrén geografico
para las 7 subpoblaciones analizadas en ese
estudio, mientras Alvarado y Laurentin (2013)
observaron una diversidad genética total de 0,38
con diferenciacién entre las dos subpoblaciones
evaluadas que se encontraban separadas un
kilémetro de distancia. Es importante sefalar
que la comparacién de resultados entre ambos
estudios puede ser limitada debido al uso de

técnicas moleculares muy diferentes.

El complejo de especies B. tabaci: ;Desuso del
término biotipo?

Como consecuencia del desarrollo y auge de
las técnicas moleculares, ha sido posible la
descripcién de nuevos biotipos y para el afio
2011 se contabilizaban 33 biotipos dentro de
esta especie, siendo los biotipos denominados B
y Q_los mds diseminados a nivel mundial con
graves consecuencias en el desarrollo de epifitias
virales (De Barro et al. 2011). Cruzamientos
entre algunos biotipos han mostrados diferentes
niveles de aislamiento reproductivo y en otros
casos se han obtenido generaciones fértiles (De
Barro et al. 2005, Liu et al. 2012). En conjunto,
la gran variabilidad biolégica y molecular de
B. tabaci ha llevado a considerarla como un
complejo de especies (De Barro et al. 2011). El
término “complejo” busca agrupar organismos
que perteneciendo a diferentes especies exhiben
patrones fenotipicos muy similares entre si y su
separacién en diferentes grupos taxonémicos
incluye perfiles genéticos que
distinguirlos (Almeida y Araujo 2013). El uso

de secuencias de ADN ha dado una nueva

permiten

herramienta para la distincién y separacién de

especies morfolégicamente  indistinguibles,
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trayendo como consecuencia el incremento
exponencial de nuevos complejos de especies
sefialadas en la literatura (Bickford et al. 2007).
En el caso de B. fabaci, Dinsdale et al. (2010)
evaluaron 549 secuencias mtCO1 de individuos
provenientes de América, Asia, Africa, Europa
y Oceania. En ese estudio los autores realizaron
andlisis filogenéticos bayesianos y de secuencias
a pares, llegando a la conclusién que el complejo
B. tabaci estaba conformado por 24 grupos que
mostraron 3,5 % de divergencia genética, lo cual
fue consistente con estudios de delimitacién
de especies en otros grupos de insectos donde
mtCO1. Sin

embargo, aunque es ampliamente usado, este

fueron wusadas las secuencias
planteamiento es debatido por Lee et al. (2013),
quienes proponen 4 % de divergencia genética
como criterio para la demarcacién de especies

en el complejo B. fabaci.

Con base en los estudios moleculares previos,
De Barro et al. (2011) propusieron sustituir
el término biotipo por el de especies cripticas
sugeridas segin el patrén geogrifico de
distribucién que muestran estas especies.
Aunque no es undnimemente adoptada, esta
propuesta ha sido tomada en cuenta por la
mayoria de la literatura publicada a partir de
2011 sobre B. tabaci 'y consultada en el presente
estudio. El nimero de especies sugeridas de
este complejo varia actualmente entre 31 y 36
(Boykin et al. 2013, Lee et al. 2013, Firdaus et
al. 2013, Barbosa et al. 2014). Como parte del
debate sobre la taxonomia y sistematica de B.
tabaci, Liu et al. (2012) plantean la necesidad
de aplicar el concepto de especie biolégica para

lo cual se requieren nuevos estudios sobre los
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patrones de aislamiento reproductivo dentro de

este complejo de especies.

En América hasta el presente han sido
identificadas cuatro especies sugeridas dentro
del complejo B. tabaci (Cuadro 1). Entre éstas,
se encuentran las especies denominadas B. zabaci
Mediterranea (MED, anteriormente referida
como biotipo Q) y B. fabaci Medio Oriente-
Asian Menor 1 (MEAM]I, siglas en inglés y
anteriormente referida como biotipo B) las
cuales son consideradas especies invasivas con
capacidad de desplazar las especies consideradas
nativas o indigenas dentro del complejo (Perring
2001, De Barro et al. 2011, Hu et al. 2011).
Como se observa en el Cuadro 1, en Venezuela

han sido sefialadas las especies sugeridas New

World 1 (NW1) y MEAM1.
En

de complejos de especies para los cuales la

agricultura existen diversos ejemplos
identificacién precisa de sus miembros tiene
especial interés en aspectos de bioseguridad,

de

cuarentenarias y la certificacién de zonas libres

tales como establecimiento medidas
de una de las especies en particular (Boykin et
al. 2012). Entre estos casos se pueden referir
los complejos de moscas de frutas Anastrepha
fraterculus (Wiedemann) (1830) y Bactrocera
dorsalis (Hendel 1912) (Smith-Caldas et al.
2001, Clarke et al. 2005). De manera similar
ocurre con el complejo B. tabaci, la especie
MED es reconocida por su capacidad de
desarrollar resistencia a insecticidas (Ghanim
y Kontsedalov 2007, Gauthier et al. 2014),

mientras la especie MEAMI1 es reconocida por

su gran capacidad para transmitir begomovirus

(Bedford et al. 1994, Morales 2010)
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Cuadro 1. Especies sugeridas en América dentro del complejo B. tabaci.

Nomenclatura previa
utilizada (Biotipos)

Especie sugerida

Presencia en América

Referencia

New World1 (NW1)

A, C, D, F, Jatropha, N,

R, Sida
New World 2 (NW2) A
Middle East Asia Minor 1
(MEAM 1)
B, B2
Mediterranean (MED) Q,J, L, Africa
subsahariana, biotipos
“Silverleaf”

Argentina, Belice, Bolivia,
Brasil, Colombia, El Salvador,
Guadalupe, Guatemala,
Honduras, Martinica, México,
Nicaragua, Panamd, Puerto
Rico, Republica Dominicana,

USA, Venezuela
Argentina, Bolivia, Brasil

Antigua y Barbuda, Belice,
Bolivia, Colombia, Costa Rica,
Cuba, Granada, Guadalupe,
Honduras, Jamaica, Martinica,
Panam4, Puerto Rico,
Republica Dominicana,
Trinidad y Tobago, Uruguay,
USA, Venezuela
Argentina, Bermuda, Brasil,
Canadi, Guatemala, México,
Uruguay, USA

Bedford et al. 1994, Brown et
al. 1995, Barbosa et al. 2014,
De Barro et al. 2011, Romay
et al. 2011, Dinsdale et al.
2010

Alemandri et al. 2012,
Barbosa et al. 2014

Bedford et al. 1994, Brown et
al. 1995, Brown et al. 2002,
Lima et al. 2002, De Barro et
al. 2011, Mufiz et al. 2011,
Romay et al. 2011, Salas y
Arnal 2001, Viscarret et al.
2003

Bethke et al. 2009, Grille
et al. 2011, McKenzie et al.
2012, Barbosa et al. 2015

Especies cripticas sugeridas dentro del
complejo B. tabaci en Venezuela

Como se mencioné previamente, hacia finales
de la década de 1980 comenzaron a producirse
serios brotes poblacionales de B. fabaci y en
consecuencia dafios directos en varios cultivos
de diferentes regiones del pais (Cermeli 1992,
Geraud-Pouey et al. 1995, Salas y Mendoza
1995).

poblacionales también fueron observados a escala

Al mismo tiempo fuertes brotes
mundial y estuvieron asociados principalmente
con la dispersién, para la misma época, de la
mosca blanca MEAM1 (De Barro et al. 2011).
En Venezuela, aunque la existencia de la especie
MEAMI1 se demostré posteriormente (Salas y

Arnal 2001), las fuertes infestaciones de mosca
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blancas ocurridas a finales de esa década hacen
suponer que se traté del mismo fenémeno
mundial de dispersién de la mosca MEAM1. No
obstante esta suposicién podria ser confirmada
en futuros estudios de diversidad basados en
colecciones de B. fabaci realizadas en los afios

mencionados y actualmente preservadas.

En Venezuela la descripcién de las especies
NW1 y MEAM1 fue determinada mediante el
uso de marcadores SSR y mtCO1, sugiriendo
un notable predominio (35:1) de la especie
invasora MEAM1 con respecto a la especie
nativa NW1 (Romay et al. 2011). En este
estudio incluimos un anilisis de coordenadas
principales (ACoP), basado en siete marcadores

SSR usados en el estudio previamente referido,
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en el cual se evalda la diversidad genética de la
especie MEAM1 que resulté predominante en
Venezuela (102 de 104 individuos recolectados
en el pais). En la figura 2 se ilustra como las
dos primeras coordenadas explican el 35,2 %
de la variabilidad total y permiten inferir la
formacion de seis grupos genéticos diferentes.
La diversidad genética promedio para cada
grupo varié entre 0,221 y 0,225 sin observarse
diferencias significativas entre ellos (datos no
mostrados). Es importante resaltar que estas
poblaciones de la especie MEAMI1 fueron
recolectadas en plantas de tomate (Solanum
lycopersicum L.), melon (Cucumis melo L.), papa
(Solanum  tuberosum 1..), tabaco (Nicotiana
tabacum 1..) y col (Brassica oleracea L.), en las
cuales la diversidad genética promedio de
esta especie varié entre 0,219 y 0,225, siendo
0,224 la diversidad total. Estos resultados no
muestran variabilidad entre poblaciones de la
especie MEAM1 que puedan estar asociadas
al hospedero en el cual fueron recolectadas. El
notable predominio de la especie MEAMI1 en
Venezuela tiene consecuencias importantes para
el desarrollo de cultivos horticolas en el pais,
debido a la capacidad de estas especies para
transmitir enfermedades virales, tal como fue

mencionado previamente.

Virus transmitidos por el complejo B. fabaci

en Venezuela

B. tabaci es especialmente relevante como
vector de virus de plantas (Navas-Castillo et al.
2011). La incidencia de muchos de estos virus
ha reducido mds del 50 %, y en algunos casos
hasta el 100 % del rendimiento de cultivos

tales como tomate (Solanum lycopersicum L.),
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algodén  (Gossypium  hirsutum L.), caraota
(Phaseolus vulgaris L.) y yuca (Manihot esculenta
Crantz) (Polston y Anderson 1997, Navas-
Castillo et al. 2000, Varma y Malathi 2003).
Los virus transmitidos por este complejo

de

Carlavirus (familia Betaflexiviridae), Crinivirus

especies pertenecen a cinco géneros:
(familia Closteroviridae), Ipomovirus (familia
Potyviridae), Torradovirus (familia Secoviridae)
y Begomovirus (familia Geminiviridae) (Navas-
Castillo et al. 2011). En América, ha sido
seflalada al menos una especie dentro de cada
uno de estos cinco géneros transmitidos por B.
tabaci (Verbeek etal. 2008, Morales 2010, Romay
et al. 2014a). Para B. tabaci son reconocidos
dos modos de transmisién de enfermedades
virales, la transmisién semi-persistente en la
cual las particulas virales tienen un periodo de
retencion de horas a unos dias en el sistema
digestivo y la transmisién persistente en la cual
el periodo de retencién de particulas virales en
la hemolinfa es de dias o durante toda la vida
del insecto (Ng y Falk 2006). Este ultimo modo
de transmisién puede ser persistente-circulativa,
donde las particulas virales permanecen en el
sistema circulatorio del vector sin replicarse,
y persistente-propagativo en el cual el virus
permanece en el sistema circulatorio y es capaz

de replicarse usando la maquinaria celular del

vector (Ng y Falk 2006).

En Venezuela, los virus transmitidos por
moscas blancas pertenecen principalmente
al género Begomovirus y mds recientemente
se ha encontrado una especie viral del género
Carlavirus infectando caraota (Cuadro 2).

Una breve descripcién de estos dos géneros
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Figura 2. Anilisis de Coordenadas Principales basado en
marcadores 7 SSR de 102 individuos de la especie sug-
erida MEAM1 del complejo de especies B. zabaci en Ven-
ezuela. Grupos genéticos observados para esta especie son
representados en colores diferentes.

es presentada a continuacién, asi como de las
especies dentro de estos grupos que han sido

sefialadas en el pais.

Begomovirus

Los begomovirus, como miembros de la familia
Geminiviridae, son particulas que contienen
ADN de cadena simple circular cubierta de
una cdpside icosahédrica geminada (particula
viral formada por dos porciones gemelas) de
aproximadamente 18 nm de didmetro (Hull
2002). La mayoria de los begomovirus contienen
dos distintas moléculas de d4cido nucleico,
ADN-A y ADN-B, de aproximadamente 2,5
a 2,7 kb cada una, por lo que su genoma es
definido como bipartito (Brown et al. 2012),
aunque algunos miembros, como Tomato
yellow leaf curl (TYLCV), poseen un solo
tipo de ADN o monopartito cuyo tamafio es

de aproximadamente 2,7 kb (Hull 2002). Los
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begomovirus representan el grupo de virus
de plantas con mayor nimero de especies
reconocidas mundialmente (Navas-Castillo et al.
2011). El origen de esta amplia diversidad es en
parte atribuida a los eventos de recombinacién
genética no solo entre aislados del mismo virus,
sino también entre especies e incluso géneros,
lo cual favorece el incremento de variantes con
mayor virulencia por esta via, en perjuicio de los

sistemas agricolas (Varma y Malathi 2003).

En Venezuela, hasta finales de los afios 80, el
begomovirus de mayor importancia fue el virus
del mosaico amarillo del tomate (VMAT),
con presencia principalmente en los estados
Aragua, Carabobo y Lara (Debrot et al. 1963,
Lastra y Uzcategui 1975), extendiéndose a otras
zonas productoras posteriormente (Cuadro 2).
El VMAT también fue encontrado en papa,
aunque con mucha menor frecuencia que en
tomate (Debrot y Centeno 1985). Poco después,
fue reportada la secuencia completa del genoma
de un begomovirus infectando papa en la
misma zona y fue propuesto como una nueva
especie denominada Potato yellow mosiac
virus (PYMYV) (Roberts et al. 1986). Estudios
posteriores de comparacién de secuencias
parciales del componente A del PYMV con
el componente A del VMAT, sugirieron que
se trataba del mismo agente viral (Morales et
al. 2001). Sin embargo, debido a la carencia
de la secuencia completa del componente A
de VMAT, requisito para la clasificacién de
begomovirus, este virus no es reconocido por
la ICTV y el nombre de PYMV es conservado
(Brown et al. 2012).
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Cuadro 2. Virus transmitidos por el complejo Bemisia tabaci en Venezuela

Virus

Modo de

Género . .. Deteccién por estados Referencia
transmision
Potato yellow mosaic virus A,ra'gua, Carabo,b(.), Debrot et al. 1963, Guzmén
(PYMV) . . ) Gudrico, Lara, Mérida, .
Begomovirus  Circulativa M et al. 1997, Lastra y Uzcategui
onagas, Portuguesa,
Lo . 1975, Nava et al. 2006
Téchira, Trujillo
Tomato yellow leaf curl virus B . Circulati 7uli Zambrano et al. 2007, Romay
(TYLCV) egomovirus irculativa ulia et al. 2014b
?ﬁ;ﬁn‘;; fnosaie virus Begomovirus  Circulativa Truyjillo Nava et al. 2006, 2013
Tomato yellow margin leaf curl ; . . Aragua, Gudrico y
virus (TYMLCV) Begomovirus  Circulativa Meérida Nava et al. 2013
Tomato chlorotic leaf distortion . . . .
virus (ToCLDV) Begomovirus  Circulativa Zulia Zambrano et al. 2011
Euphorbia mosaic Venezuela B . Circulati A 7 amb t 2l 2012
virus (EuMVV) egomovirus irculativa ragua ambrano et al.
Melon chlorotic mosaic virus B . Circulati Falcon, Guidrico, Lara, Ramirez et al. 2004, Romay et
(MeCMV) cgomovirus - ATCHatva Zulia al. 2010b, 2014c
Bean yellow chlorosis virus . . . . . .
(BYCV) Begomovirus  Circulativa Barinas Fiallo-Olivé et al. 2013a
Bean white chlorosis mosaic . . . L. . .
virus (BWCMV) Begomovirus  Circulativa Tachira Fiallo-Olivé et al. 2013a
Datura leaf distortion virus . . . _ . .
(DLDV) Begomovirus  Circulativa Tachira Fiallo-Olivé et al. 2013b
Dalechampia chlorotic mosaic . ) ) . .
virus (DCMV) Begomovirus  Circulativa Yaracuy Fiallo-Olivé et al. 2013b
Jacquemontia yellow mosaic ; . . Vs
virus (JacYMV) Begomovirus  Circulativa Monagas Fiallo-Olivé et al. 2014
Cowpea mild mottle virus ) No .
(CPMMYV) Carlavirus persistente Aragua Brito et al. 2012

Adicionalmente al PYMV, en el pais han
sido sefialados en tomate cinco especies del
género Begomovirus, Merremia mosaic virus
(MeMV), Tomato yellow margin leaf curl virus
(TYMLCYV), Tomato chlorotic leaf distortion
virus (ToCLDV)), Euphorbia mosaic Venezuela
virus (EuMVV) y el TYLCV el cual es
originario del Medio Oriente y fue sefialado en
el continente América a inicios de los afios 90
(Nava et al. 2006, 2013; Zambrano et al. 2007,
2011, 2012; Romay et al. 2014b ). Una especie

tentativa fue sefialada como Tomato Venezuela

285

Virus (Guzman et al. 1997, Romay et al. 2010a),
sin embargo, el ADN-A de este aislado viral
fue parcialmente secuenciado por lo que no
es reconocido como una nueva especie. En
Venezuela, los virus PYMV y TYLCYV son los
begomovirus con mayor frecuencia en el cultivo
del tomate (39,6 % y 23,7 %, respectivamente),
de acuerdo a un estudio publicado recientemente
(Geraud-Pouey et al. 2016), lo cual resulta
interesante para el caso de TYLCV puesto que
la mosca blanca MEAM1 transmite con alta

eficiencia este virus que fue introducido en el
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continente americano a inicios de la década de
1990 (Navas-Castillo et al. 2011); sin embargo,
su dispersién en el pais parece ser mas eficiente
en comparacién con otros begomovirus en
tomate considerados como nativos y senalados

en Venezuela para la misma época que el

TYLCV (Geraud-Pouey et al. 2016).

En cucurbiticeas (melén, Cucumis melo L.;
patilla, Citrullus lanatus Matsum y Nakai;
y

pepino, Cucumis sativus L.) ha sido reportado

auyama, Cucurbita moschata Duchesne
un begomovirus en diferentes regiones del
pais, Melon chlorotic mosaic virus (MeCMYV')
(Ramirez et al. 2004, Romay et al. 2014c).
MeCMV tiene la particularidad de estar
frecuentemente asociado en campo con una
particula de ADN subviral denominada Melon
chlorotic mosaic alphasatellite, cuyo rol en el
proceso de infeccién causado por el virus es
atun desconocido (Romay et al. 2010b, 2015).
Analisis filogenéticos de esta particula subviral
sugieren una mayor diversidad genética en
comparacién con el virus al cual estd asociada,
el MeCMV (Romay et al. 2015). En el caso
de las cucurbiticeas resulta interesante como a
mediados de los afios 60 las enfermedades virales
eran principalmente aquellas transmitidas por
afidos y con una ocurrencia superior al 80 %
en plantas sintomaticas (Lastra 1968). En la
actualidad MeCMYV, el tnico virus transmitido
por mosca blanca en cucurbiticeas en Venezuela,
supera el 60 % de ocurrencia en muestras de
plantas sintomdticas colectadas en campos de
cucurbiticeas en general y mas del 80 % en los
cultivos de mel6n y patilla (Romay et al. 2014c).

En cultivos de caraota (Phaseolus vulgaris L.),
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dos nuevos begomovirus han sido sefialados en
Venezuela, Bean yellow chlorosis virus (BYCV)
en el estado Barinas y Bean white chlorosis
mosaic virus (BWCMYV) en el estado Téchira,
aunque estas enfermedades fueron reportadas
en campos con fuertes niveles de infestacion
por B. tabaci, la presencia de plantas infectadas
fue relativamente escasa (Fiallo-Olivé et al.
2013a) como también es reducida la superficie
de siembra de este cultivo en el pais, lo que
probablemente influye en que estos tipos de
enfermedades virales no constituyan hasta ahora
grandes limitaciones para la produccién de este

cultivo en Venezuela.

La incidencia de begomovirus en Venezuela
no estd limitada a especies cultivadas, también
en plantas arvenses se han encontrado al
menos cuatro begomovirus lo que sugiere a
estas especies de plantas como potenciales
reservorios de estos virus y su vector B. fabaci.
Entre estos begomovirus se encuentran Datura
leaf distortion virus (DLDV), Dalechampia
chlorotic mosaic virus (DCMYV) (Fiallo-Olivé
et al. 2013b), Jacquemontia yellow mosaic
virus (JacYMV) (Fiallo-Olivé et al. 2014).
El MeCMV ha sido también encontrado
infectando plantas espontineas de las especies
Cucumis anguria L.y Cucumis dipsaceus Ehrenb.
(Romay et al. 2014c¢). También se han indicado
como hospederos experimentales, y potenciales
reservorios del TYLCV, el fiongué morado
(Datura stramonium L) (Chirinos et al. 2009) y
el bledo (Amaranthus dubius Mart.) (Giierere et
al. 2012).

B. tabaci es la principal razén de las frecuentes

aplicaciones de insecticidas en tomate, mel6n y
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patilla, debido a la transmisién de enfermedades
virales (Chirinos y Geraud-Pouey 2011). Las
pérdidas asociadas con estas enfermedades en
algunos cultivos en Venezuela han sido estimadas
por encima del 50 % de la produccién (Polston
y Anderson 1997, Romay et al. 2010a, Chirinos
y Geraud 2011). Tratando de buscar alternativas
para el manejo integrado de este problema
y asi disminuir su impacto en la produccién
del cultivo de tomate en Venezuela, se han
realizado ensayos de campo y laboratorio para el
manejo de B. tabaci (Chirinos et al. 2011, 2014,
Flores-Alafia et al. 2015), asi como observar
el comportamiento de genotipos de tomate
mejorados para resistencia a algunos de estos
begomovirus (Geraud et al. 2009, Fernindez et
al. 2011, Chirinos et al. 2012).

Carlavirus

Los de 1la

Betaflexiviridae, son particulas flexuosas de 600

carlavirus, miembros familia
a 700 nm de longitud que contienen ARN de
cadena sencilla lineal y cuyo genoma comprende
entre 8,3 y 8,7 kb (Adams et al. 2012). La
mayoria de los carlavirus son transmitidos por
afidos; sin embargo, dos especies dentro de este
género, Cowpea mild mottle virus (CPMMYV)
y Melon yellowing-associated virus (MYaV),

son transmitidos por B. tabaci de manera semi-

persistente (Navas-Castillo et al. 2011).

En Venezuela, CPMMYV ha sido sefialado
infectando frijol (Vigna unguiculata subsp.
sesquipedalis) en parcelas experimentales y
comerciales en el estado Aragua bajo fuertes
infestaciones de B. fabaci (Brito et al. 2012).
Adicionalmente a este hallazgo, CPMMV no

ha sido reportado en otras regiones del pais.
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Este virus es comun en Brasil donde causa serios
problemas en la produccién de soya (Zanardo
et al. 2013). Aunque se desconoce el origen del
virus en Venezuela, un posible escenario que
se plantea es la introduccién del CPMMYV a
través del comercio internacional de material de
propagacién, debido a que este virus puede ser
portado y transmitido por semilla (Adams et al.

2012, Brito et al. 2012).

Conclusion

Desde la descripcion original de Bemisia tabaci
como Aleurodes tabaci por Panayiotis Gennadius,
se han cernido numerosas controversias a nivel
taxonémico y biolégico sobre esta especie.
Cerca de dos decenas de especies han sido
reubicadas dentro de B. tabaci (Perring 2001).
La llegada de la era molecular y sus aplicaciones

dado

nuevas luces sobre la diversidad genética y

en la discriminacién taxonémica ha
el estatus taxondmico de B. zabaci, la cual
se considera como un complejo de especies
cripticas formado por al menos 31 especies
morfolégicamente indistinguibles (Lee et al.
2013). Sin embargo, evidencias biolégicas, como
el aislamiento reproductivo entre estas especies,
son definitivamente requeridas para establecer
con mayor precisién el nimero de especies que

conforman este complejo.

La necesidad de identificacién de especies
dentro del complejo B. tabaci tiene implicaciones
mis alld del aspecto taxonémico. Al menos dos
especies dentro del complejo, las moscas blancas
MEAM1 y MED han sido dispersadas en el
mundo causando severas epifitias virales (De

Barro et al. 2011). De estas especies invasivas,
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en Venezuela solo se ha reportado MEAMI,
basado en colectas en campos de cultivo,
mientras que en varios paises de Latinoamérica
se han senalado ambas especies, de las cuales
MED ha sido principalmente encontrada en
invernaderos, por lo que es importante ampliar
colectas de moscas blancas en Venezuela,
incluyendo diversos ambientes como casas de
cultivo, asi como plantas espontineas, en zonas
con poca intervencién agricola, para evaluar la
diversidad de especies “nativas” e introducidas

dentro del complejo B. tabaci.

La introduccién y diseminacién de la especie
MEAM1 en Venezuela ha estado asociada
con la emergencia de al menos 12 virus (11
begomovirus y un carlavirus) transmitidos por
este insecto (Cuadro 2). Hasta mediados de la
década de 1980 se conocia principalmente el
VMAT 0 PYMYV como se le refiere actualmente.
La especie MEAM1 es conocida por ser un
eficiente vector de begomovirus los cuales
pueden ser transmitidos simultineamente,
facilitando las condiciones para eventos de
recombinacién viral que conlleva a la generacién
de nuevas especies virales (Navas-Castillo et al.
2000). Hasta el presente, en Venezuela solo el
begomovirus JacYMV ha sido reportado como
un virus recombinante en el cual otro virus
presente en el pais, el MeMYV, es considerado
como uno de sus parentales (Fiallo-Olivé et al.
2014). La mayoria de los begomovirus descritos
recientemente en el pais se han caracterizado
basicamente a nivel de sus genomas por lo que
sus interacciones con B. fabaci permanecen
desconocidas. La necesaria superacién de tan

incipiente nivel de conocimiento, requiere de
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nuevas investigaciones para aproximar futuros

eventos epifitéticos, asi como establecer

estrategias de manejo racional de ese gran

complejo virus-vector-planta.
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