
106
Biotecnología en el Sector Agropecuario y Agroindustrial

Vol 12   No. 2    (106-114)   Julio - Diciembre 2014

DIVERSIDAD GENÉTICA DE Diaphorina citri EN 
CULTIVOS CÍTRICOS DEL VALLE DEL CAUCA Y 

QUINDÍO (COLOMBIA)

GENETIC Diaphorina citri DIVERSITY ON 
CITRUS CROPS OF THE VALLE DEL CAUCA 

AND QUINDÍO (COLOMBIA)
 

DIVERSIDADE GENÉTICA DE Diaphorina citri 
NA CULTURA DOS CITROS DO VALLE DEL 

CAUCA E QUINDIO (COLÔMBIA)

MIGUEL ANGEL MONCAYO-DONOSO1, MARTHA ISABEL ALMANZA-PINZÓN2, ANA MILENA CAICEDO-

VALLEJO3, JAIME EDUARDO MUÑOZ-FLÓREZ4, JAMES MONTOYA-LERMA4, ARTURO CARABALÍ-MUÑOZ5.

RESUMEN

El psílido asiático Diaphorina citri es el principal vector de la bacteria Candidatus 
Liberibacter que causa la enfermedad Huanglongbing, considerada devastadora 
en la citricultura mundial y aún no reportada en Colombia. La variabilidad genética 
poblacional de D. citri fue estudiada utilizando la técnica de secuenciación del gen 
COI mitocondrial como marcador molecular. Se realizaron colectas de adultos en 
zonas productoras de cítricos del Valle del Cauca y el Quindío. La amplificación se 
realizó con dos parejas de cebadores específicos para hemípteros. Los productos 
de la PCR fueron secuenciados en Macrogen-Korea obteniéndose un total de 124 
secuencias. En el análisis bioinformático se utilizaron los programas Vector NTI 
11.5, Arlequín V 3.5, MEGA 5 y MAFFT 6. Los índices de diversidad molecular 
fueron similares entre poblaciones, mostrando un mismo origen, separación re-
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ciente de poblaciones y que no existe diferenciación genética significativa 
que pueda albergar variantes de la bacteria; sin embargo, el índice de di-
versidad haplotípica fue más alto que el de diversidad nucleotídica y este 
último índice presentó bajo número de sitios polimórficos, indicando que 
las poblaciones de D. citri están en expansión. El estudio de la variabilidad 
genética del vector representa una herramienta para predecir escenarios 
probables de propagación de la enfermedad. 

ABSTRACT

The Asiatic psyllid Diaphorina citri (Hemiptera: Psyllidae) is the main 
vector of Candidatus liberibacter, which causes the Huanglongbing HLB 
disease, known for devastating citrus in the world but not yet reported 
in Colombia. The genetic variability of the D. citri population was studied 
through sequencing the COI mitochondrial gene as molecular marker. 
Adults were collected in citrus producing zones of the Colombian Valle 
del Cauca and Quindío. Amplification was performed with two pairs of 
specific primers for Hemiptera. The PCR products were sequenced at 
Macrogen-Korea, obtaining a total of 124 sequences. For the bioinfor-
matic analysis, the Vector NTI 11.5, Harlequin V 3.5, MEGA 5 and MAFFT 
6 programs were used. The molecular diversity indices between popu-
lations were similar, revealing a common origin and a recent split of the 
populations excluding a significant genetic differentiation associated to 
variations of the bacterium, however the haplotype diversity index was 
higher than the nucleotide diversity index. The latter one showed a low 
number of polymorphic sites, indicating that the D. citri populations are 
expanding. The study of the vector’s genetic variability is a tool for the 
prediction of likely scenarios for the spread of diseases.

RESUMO

O psílido asiático Diaphorina citri, é o principal vetor da bactéria Candi-
datus Liberibacter que causa a doença Huanglongbing HLB, considera-
da devastadora na citricultura mundial e que ainda não foi registrada na 
Colômbia. A variabilidade genética populacional de D. citri foi estudada 
utilizando-se a técnica de seqüenciamento do gene COI mitocondrial como 
marcador molecular. Foram feitas coletas de adultos nas áreas produtoras 
de citros do Valle del Cauca e Quindío. A amplificação foi realizada com 
dois pares de iniciadores específicos para hemípteros. Os produtos de 
PCR foram seqüenciados em Macrogen-Korea obtendo-se um total de 124 
seqüencias. Para as análises de bioinformática foram utilizads os progra-
mas Vector NTI 11.5, Arlequín V 3.5, MEGA 5 e MAFFT 6. Os índices de di-
versidade molecular foram similares entre populações, apresentando uma 
mesma origem, separação recente de populações, e que não existe uma 
diferenciação genética importante que possa abrigar variantes da bactéria; 
no entanto, o índice da diversidade haplotípica foi mais alto do que o da 
diversidade nucleotídica e este último índice apresentou um baixo número 
de sítios polimórficos, indicando que as populações de D. citri estão em 
expansão. O estudo da variabilidade genética do vetor representa uma fe-
rramenta para predizer cenários prováveis de propagação da doença.
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INTRODUCCIÓN

El psílido asiático de los cítricos Diaphorina citri Kuwa-
yama es importante por ser el vector de la bacteria Can-
didatus Liberibacter, agente causal de la Huanglongbing 
HLB o enverdecimiento de los cítricos “greening”, en-
fermedad devastadora de la citricultura mundial [1]. El 
insecto causa daños directos, al alimentarse de la planta 
e indirectos cuando transmite la bacteria causante de la 
enfermedad; afecta zonas de crecimiento de la planta 
ocasionando la caída y deformación de hojas, clorosis, 
necrosis, enanismo y disminución de la calidad de la 
fruta; las ninfas y los adultos ocasionan daños al extraer 
gran cantidad de floema de las hojas y los pecíolos; 
además, poblaciones altas del insecto causan la caída 
de flores y frutos pequeños [2]. La bacteria, se caracte-
riza como proteobacteria del genero Candidatus Liberi-
bacter para la enfermedad Huanglongbing, enfermedad 
generada por Candidatus Liberibacter asiaticus, Candi-
datus Liberibacter africanus y Candidatus Liberibacter 
americus. La enfermedad tiene alta incidencia en Asia 
y África donde se señala como factor limitante para la 
producción de cítricos [3].

Existen diversos métodos y estrategias de control para 
enfrentar, tanto al vector como a la enfermedad, que in-
cluyen la destrucción y eliminación de las fuentes de 
inóculo, la renovación de las plantaciones utilizando 
posturas sanas, el control o la erradicación del insecto 
vector mediante químicos y/o un programa de control 
integrado. En el caso de establecerse el vector y no de-
tectarse la enfermedad, entonces se plantea la imple-
mentación de programas de control biológico. Sin em-
bargo, hasta el momento no se conoce ningún método 
efectivo, aunque el control biológico clásico puede con-
tribuir a la supresión de las poblaciones del psílido [6].

El insecto vector D. citri está ampliamente distribui-
do en las regiones tropicales y subtropicales de Asia 
[4]. A principios de 1998, fue descubierto en la isla de 
Guadalupe en el Caribe y luego en Argentina, Paraguay, 
Uruguay, Brasil, Venezuela, Colombia y México [5]. 
También, se encontró en la Florida y con alta proba-
bilidad de dispersarse hacia los cítricos de Louisiana, 
Texas, Arizona y California [6]. El desarrollo del insecto 
es exclusivamente en plantas de la familia Rutaceae, 
particularmente en los géneros Citrus spp. y Murraya 
y en las especies, Swinglea glutinosa M., Limonia aci-
dissima L. y Citropsis schweinfurthii S. y K. [1].

Colombia presenta una topografía y biomodalidad 
climática que favorece la diversidad de ambien-

tes, además, las condiciones diferentes en que se 
cultivan los cítricos en el Valle del Cauca y en el 
Quindío, pueden generar diferentes ambientes que 
favorezcan la diferenciación génica en D. citri. Se-
gún [7], un análisis comparativo de las similitudes 
genotípicas de los haplotipos de poblaciones D. citri 
de Colombia con las del resto del mundo sugiere 
que las colombianas provienen del sudeste asiático, 
considerado el centro con mayor probabilidad de 
haber originado este psílido.

Es necesario conocer la diversidad genética de D. 
citri a nivel molecular para establecer estrategias 
de manejo. El ADN mitocondrial es una herramienta 
útil para estudios de filogenia, diversidad genética y 
estructura poblacional, dada su transmisión exclu-
siva por vía materna, sin recombinación y tasa de 
mutación relativamente rápida [9]. Esta última ca-
racterística es conveniente para análisis genéticos 
intra e interespecíficos. Los genes de la citocromo 
oxidasa, subunidades I y II (COI y COII) son los más 
estudiados del ADN mitocondrial y las unidades ter-
minales del análisis filogenético son los haplotipos 
mitocondriales o variantes del ADN mitocondrial. El 
número y estructura de los haplotipos presentes en 
las poblaciones de una especie aportan medidas de 
diversidad y estructura genética poblacional y permi-
ten realizar inferencias sobre su historia evolutiva [3].

El presente estudio analizó la diversidad genética po-
blacional de D. citri mediante el análisis de las secuen-
cias de los genes mitocondriales COI, en dos regiones 
productoras de cítricos en Colombia. Los resultados 
de estos análisis permitirán diseñar medidas de con-
trol de D. citri, identificar poblaciones de insectos con 
riesgo futuro de transmisión de la enfermedad HLB y 
establecer el potencial de dispersión y flujo genético 
de D. citri. Cabe destacar que este estudio es el primer 
trabajo de caracterización molecular de poblaciones 
de D. citri en Colombia.

MÉTODO

Material biológico

Los adultos de D. citri (48 ejemplares) fueron colec-
tados manualmente en árboles de vivero y en produc-
ción, con pincel o con un aspirador, almacenados en 
viales con alcohol (96%) y rotulados con la informa-
ción de localización, hospedero y fecha de colecta. En 
total ocho sitios de muestreo (cuadro 1). 
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Extracción de ADN

El protocolo de extracción de ADN efectivo fue el basa-
do en sales modificado del descrito por [10], se basa 
en un tampón de homogenización estéril (0,4 M de 
NaCl, 10 mM de Tris pH 8,0 y 2 mM EDTA pH 8,0), 
SDS al 20%, proteinasa K 20 mg/mL y NaCl 6M. La 
cuantificación se realizó visualizando el ADN en geles 
de agarosa al 0,8% en tampón TBE 0,5X (tris-borato 
0,045M; EDTA 0,001M) a 100V durante una hora. Los 
geles se tiñeron con bromuro de etidio a una concen-
tración final de 0,5 ug/mL. La cantidad de ADN extraí-
do de buena calidad, se cuantificó comparándolo con 
ADN del bacteriófago Lambda a una concentración de 
30 ng/µL La comparación se realizó usando 1 µL, 2 
µL y 3 µL de Lambda para obtener una concentración 
de 30, 60 y 90 ng/µL, respectivamente.

Amplificación del ADN por PCR

Los amplificados del gen COI se obtuvieron por PCR 
a partir del ADN genómico, se obtuvo un fragmen-
to de 375 pb aproximadamente, determinado por la 
migración en el gel de agarosa con respecto a un 
estándar de tamaños moleculares. La concentra-
ción de ADN varió entre 30 y 40 ng/mL. El coctel de 
reacción se llevó a un volumen final de 50 µL, 1,5 
mM MgCl2, 50-200 µM dNTP, 0,06 µM de cebadores 
C1-J-1763/C1-N-2096d, 1 ng de ADN, y 2 unidades 
de Taq polimerasa; en tampón de reacción 1X (50 
mM KC1, 10 mM Tris, 0,1% Tritón X-100, pH 9,0 a 

25°C). Se siguieron las condiciones de amplificación 
descritas por [11]: denaturación inicial a 94ºC por 
cuatro min, 25 ciclos a 95ºC por 40 seg; un minuto 
de alineamiento a 40-50ºC para el par de cebadores 
para la amplificación de ADN mitocondrial de D. citri 
y por último, un minuto de extensión a 72ºC. Los ce-
badores utilizados para la caracterización molecular 
(cuadro 2), amplifican para hemípteros, cubren las 
partes más variables de la COI y pueden emplearse 
para estudios genéticos a nivel intraespecífico [11]. 
La visualización de los productos de la PCR se realizó 
en un gel de agarosa al 1,2% y Teñido con bromuro 
de etidio en un transiluminador ultravioleta.

Secuenciación, edición y alineamiento de 
secuencias

Los productos de la PCR fueron secuenciados por la 
casa comercial Macrogen® (Seul, Korea) en un se-
cuenciador automático 3730xl DNA analyzer™, en las 
dos direcciones por cada ejemplar, obteniéndose un 
total de 124 secuencias. 

Las secuencias fueron editadas con el programa 
Vector 11.5, realizando una secuencia consenso para 
cada muestra a partir de las secuencias “reverse” y 
“forward”; y se corroboró su identidad biológica me-
diante un BLAST y en relación con las secuencias 
reportadas en las bases de datos para variantes gé-
nicas de la misma especie. Lo anterior se realizó con 
MAFFT vers. 6.

Análisis genético poblacional

El análisis estadístico de la información genética del 
locus COI, entre poblaciones de D. citri, fue inferido 
mediante la comparación de las secuencias de haplo-
tipos, aplicando el programa Arlequín V. 3.5. Los índi-
ces de diversidad molecular aplicados fueron: 

Cuadro 1. Sitios de muestreo de D. citri en los departamentos del 

Valle del Cauca y el Quindío.

Sitios de Muestreo Coordenadas

Valle del Cauca

Rozo Finca Brasil
3º36’53”N-
76º23’10”W

Palmira CORPOICA 3º34’59”N-76º15’0”W

Caicedonia Finca Jamaica
4º19’58”N-
75º49’59”W

La Unión Finca La Rivera 4º31’47”N -76º6’31”W

Quindío

La Tebaida Finca San Juan 4º26’38”N-75º50’1”W

La Tebaida
Vivero Caraco-

lines
4º26’55”N-
75º48’50”W

Calarcá Vía Calarcá
4º29’47”N-
75º43’46”W

Calarcá Calarcá 4º31’59”N-75º39’0”W

Cuadro 2. Descripción de los cebadores empleados en la 

caracterización molecular de D. citri.

Nombre 
común

UEA3 UEA4d

Nombre 
estándar

C1-J-1763 C1-N-2096d

Tamaño 
(bases)

24 25

Secuencia 
(5’ - 3’)

TATAGCATTCCCA-
GCAATAAATAA

GANGTATT-
WARRTTTC-
GRTCWGTTA
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Índice de diversidad haplotípica (H). Estima la variabili-
dad genética en términos del número de haplotipos pre-
sentes en la muestra y sus respectivas frecuencias [12]. 
Es definido como la probabilidad de que dos haplotipos 
de la población, elegidos al azar, sean diferentes.

Índice de diversidad nucleotídica (
n
). Estima la varia-

bilidad genética en términos del número promedio de 
nucleótidos diferentes por sitio entre pares de secuen-
cias de haplotipos. Es definido como la probabilidad 
de que dos nucleótidos con homología de posición 
escogidos al azar sean diferentes [13, 14].

Número promedio de diferencias de bases entre las 
secuencias (p). Estima la variabilidad genética de nu-
cleótidos por sitio entre dos haplotipos, considera que 
no todas las sustituciones tienen la misma probabili-
dad de ocurrir y corrige por las diferencias entre las ta-
sas de sustitución de transición y las de transversión.

RESULTADOS

Distribución de Haplotipos

Los 24 individuos de D. citri que constituyeron la mues-
tra del Quindío presentaron mayor cantidad de haploti-
pos diferentes en comparación con la muestra de igual 
número de individuos del Valle del Cauca (17 y 14 ha-
plotipos, respectivamente) (cuadro 3). Estos primeros 
resultados indican que cada región geográfica registra 
una historia de 17 y 14 linajes matrilineales, respectiva-
mente, sugiriendo que son muestras representativas de 
puestas o eventos mutacionales diferentes, por lo tanto, 
los resultados son válidos para realizar análisis de va-
riabilidad genética intraespecífica en las dos regiones. 

El Valle del Cauca presenta mayor cantidad de indivi-
duos que comparten haplotipos en comparación con 
el Quindío: los 15 y 11 individuos, respectivamente, 
comparten 5 haplotipos en 4 poblaciones (cuadro 
3); las poblaciones de Jamaica y La Rivera y las de 
Brasil y Corpoica comparten 4 haplotipos y 1 haplo-
tipo, respectivamente, mientras que en el Quindío, 
las poblaciones de San Juan y Calarcá comparten 
3 haplotipos y las de Caracolines y la vía a Calarcá 
comparten 2 haplotipos. 

Los haplotipos compartidos con frecuencia alta entre 
individuos de diferentes regiones podrían indicar: pri-
mero, que son haplotipos característicos de la especie 
D. citri para estas regiones y mientras más antiguos 

Cuadro 3. Distribución de haplotipos de D. citri en el Valle del Cauca 

y el Quindío.

Haplotipo
Valle del Cauca

Brasil Corpoica Jamaica La Rivera
I 2 1
2 1
3 1
4 1
5 1
6 1
7 1
8 3 1
9 1 1

10 2 1
11 2 1
12 1
13 1
14 1

Total 4 5 8 7

Haplotipo
Quindío

San 
Juan

Caracolines
Vía 

Calarcá
Calarcá

1 1
2 1 1
3 2
4 1
5 1 1
6 1 1
7 1
8 1 2
9 1 1

10 1
11 1
12 1
13 1
14 1
15 1
16 1
17 1

Total 7 6 4 7

sean estos haplotipos, mayor será su distribución geo-
gráfica [15]); segundo, que existe un mismo origen 
compartido; tercero, según [16] estos haplotipos han 
sido conservados por selección natural debido a un 
mayor éxito reproductivo. Finalmente, el hecho de que 
se encuentren varios individuos asociados a un mismo 
haplotipo (en general existe un haplotipo mitocondrial 
preponderante por cada individuo) es un indicio de ho-
moplasmia mitocondrial.
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El Valle del Cauca y Quindío presentan gran cantidad de 
haplotipos únicos (específicos o exclusivos), 9 y 12, res-
pectivamente, y ningún haplotipo predominante. Según 
[17] los haplotipos únicos son resultado de mutaciones 
puntuales, y tienden a desaparecer de las poblaciones. 
[18] señala que la aparición de un número alto de ha-
plotipos únicos es resultado de la ocurrencia de más de 
un caso de introducción dentro de las poblaciones en las 
cuales los grupos introducidos ya presentaban una va-
riabilidad alta. [19] señalan que los plaguicidas ejercen 
una fuerte presión de selección y su aplicación periódica 
puede estar coincidiendo con la eliminación selectiva de 
haplotipos, lo que puede favorecer la expansión de los 
haplotipos únicos producidos por mutaciones puntuales 
sobre todo sí estos se asocian con los genes implicados 
en la resistencia a insecticidas.

Variabilidad Poblacional

Las dos regiones geográficas muestran alta variabi-
lidad genética intrapoblacional que se refleja en sus 
altos índices de diversidad haplotica (H), siendo los 
índices H del Quindío más altos que los del Valle del 
Cauca (cuadro 4), resultado que concuerda con la ma-
yor cantidad total de haplotipos presentes en la región 
del Quindío, y mayor cantidad de haplotipos únicos 
por región y por localidad. Es importante destacar que 
la similitud de los altos índices de diversidad haplotica 
de La Rivera en el Valle del Cauca con los índices de 
las localidades San Juan, Caracolines y Calarcá en el 
Quindío es debida probablemente a su relativa cerca-
nía geográfica. 

En la cuadro 4 se observa que a pesar de la alta di-
versidad haplotípica (H) de las dos regiones, la pro-
babilidad de hallar un cambio nucleotídico en una 
posición concreta de la secuencia es reducida (baja 
tasa de sustitución nucleotídica); la región de Quindío 
presentó el mayor índice de diversidad nucleotídi-
ca en comparación con el Valle del Cauca, oscilan-
do entre 0,0045±0,0039 y 0,0603±0,0346 y entre 
0,0049±0,0036 y 0,0107±0,0081, respectivamente. 
Las poblaciones de San Juan, Calarcá y Caracolines 
(Quindío) presentaron relativamente los más altos 
índices de diversidad nucleotídica (0,0603±0,035, 
0,024±0,014 y 0,0225±0,014, respectivamente); 
y los mayores promedios de diferencias de bases 
por sitio entre pares de secuencias (26,38±13,21, 
8,86±4,65 y 8,33±4,50, respectivamente).

Los índices de diversidad nucleotídica obtenidos para 
D. citri son normales, según [20] las diferencias nu-

cleotídicas dentro de las especies varía de 0 a 1,8%. 
Sin embargo, [18] indica que alta diversidad haplotí-
pica acompañada de una baja diversidad nucleotídica 
significa que existen muchos haplotipos genética-
mente similares, es decir, hay pocos cambios para 
proporcionar haplotipos diferentes, lo cual es carac-
terístico de efectos de expansión de las poblaciones 
en un tiempo reciente. La expansión reciente de las 
poblaciones de D. citri también es apoyada por valores 
bajos de diversidad nucleotídica en relación al bajo nú-
mero de sitios polimórficos, indicativo del crecimiento 
de las poblaciones o la presencia de un equilibrio en la 
selección [21].

Se observa una tendencia ascendente en relación con 
el número de sitios polimórficos en el corredor geo-
gráfico del Valle del Cauca al Eje Cafetero alcanzando 
82 sitios en la población de San Juan (Quindío) (cua-
dro 4), debida probablemente a las diferentes condi-
ciones climáticas/ ecológicas/geográficas y antrópi-
cas de las dos regiones geográficas. El corredor se 
encuentra en gran parte de los Andes occidentales, 
al centro-occidente de Colombia entre las cordilleras 
Occidental y Central; presenta características de re-
lieve andino donde predominan numerosas ciénagas 
y embalses y ríos de primer orden en el País como 
el Cauca y el Magdalena [22]. Además, el corredor 
tiene una fuerte influencia humana, el 24% de los cul-
tivos de cítricos del País se encuentran entre el Valle 
del Cauca, Quindío y Antioquia, y existe una conexión 
en el transporte de cítricos, tanto de plántulas como 
de frutos [23]. Las condiciones mencionadas juegan 
un papel fundamental en la distribución y flujo géni-
co de las poblaciones de una especie y favorecen la 
diversidad genética, aumentando el número de sitios 
polimórficos para las poblaciones de insectos ubica-
das en éste corredor geográfico.

En las regiones estudiadas solo se observaron mu-
taciones puntuales siendo las más frecuentes, las 
transversiones que variaron entre 1 (Vía Calarcá) y 
7 (Caracolines) en el Quindío mientras que las loca-
lidades de Jamaica y La Rivera en el Valle del Cauca 
no presentaron ninguna. Las transiciones fueron poco 
frecuentes: de 1 a 2 en el Valle del Cauca y de 2 a 3 en 
el Quindío (cuadro 4). 

Los cambios en los niveles de diversidad genética de 
las especies o poblaciones son consecuencia de un 
balance entre procesos opuestos de ganancia (mu-
taciones y flujo génico) y perdida (deriva génica y 
selección natural) [3]. En insectos los cambios en la 



112
Biotecnología en el Sector Agropecuario y Agroindustrial

Vol 12   No. 2    (106-114)   Julio - Diciembre 2014

variabilidad genética, probablemente ocurren más por 
perdida que por ganancia, debido a diferentes factores 
de disturbio en el ambiente, como las presiones de 
selección que ejercen los insecticidas, la disponibili-
dad de alimento, la resistencia que pueden generar las 
propias plantas hospederas y factores biológicos que 
intervienen en la dinámica poblacional: patrones de 
apareamiento, tipo de reproducción, tiempo de dura-
ción de las generaciones, tasas de mortalidad, migra-
ciones, etc. [24]. En el caso de D. citri el corto tiempo 
de las generaciones y el número alto de ovoposiciones 
siempre aseguran el tamaño de la población. Estas 
características entre otras le permiten a este insecto 
adaptarse a las condiciones ambientales variables de 
la región donde se ubique [4].

CONCLUSIONES

Los índices de diversidad genética de las poblaciones 
de D. citri fueron relativamente similares indicando 

una separación reciente de las poblaciones y aportan 
evidencias respecto a que las poblaciones de D. citri 
en el Valle del Cauca y el Quindío se encuentran en 
expansión, sin embargo no existe una diferenciación 
genética importante que pueda generar nuevos bioti-
pos de esta especie capaces de adaptarse a nuevos 
ambientes y con la capacidad de albergar otras varian-
tes de la bacteria Candidatus Liberibacter.

La variabilidad genética reducida disminuye la ca-
pacidad de una población para adaptarse a cambios 
ambientales generando la disminución de la adap-
tación de los individuos. Por lo tanto, el manejo de 
estas plagas requiere disminuir o mantener baja la 
variabilidad genética.

Es necesario hacer muestreos y monitoreo por todo 
el país, en general, y en par ticular en las localida-
des cítricas de Colombia, para poder tener así un 
panorama completo de la genética poblacional de 
la especie.

Cuadro 4. Diversidad genética de las poblaciones de D. citri en el Valle del Cauca y Quindío.

Indices de Diversidad Genética
Valle del Cauca

Brasil CORPOICA Jamaica La Rivera
Tamaño de la Muestra 4 5 8 7
Número Nucleótidos (nt) 371 373 373 374
Número Haplotipos 3 5 4 7
Número Sitios Polimórficos 8 7 4 7
Número Transiciones (Ts) 2 2 1 1
Número Transversiones (Tv) 4 1 0 0
Razón Ts/Tv 0,5 2 1/0 1/0
Índice Diversidad Haplotípica (H) 1,0000±0,1768 1,0000±0,1265 1,0000±0,0625 1,0000±0,0764
Índice Diversidad Nucleotídica ( n) 0,0107±0,0081 0,0085±0,0062 0,0049±0,0036 0,0081±0,0055
Número promedio diferencias bases 4,0000±2,5174 3,2000±1,9794 1,8571±1,1850 3,0476±1,8005

Quindío
San Juan Caracolines Vía Calarcá Calarcá

Tamaño de la Muestra 7 6 4 7
Número Nucleótidos (nt) 437 370 367 368
Número Haplotipos 6 6 3 7
Número Sitios Polimórficos 82 14 3 18
Número Transiciones (Ts) 3 3 0 2
Número Transversiones (Tv) 6 7 1 3
Razón Ts/Tv 0,5 0,4285 0 0,6666
Índice Diversidad Haplotípica (H) 1,0000±0,0764 1,0000±0,0962 1,0000±0,1768 1,0000±0,0764
Índice Diversidad Nucleotídica 0,0603±0,0346 0,0225±0,0140 0,0045±0,0039 0,0240±0,0144
Número promedio diferencias bases 26,380±13,210 8,3333±4,5030 1,6666±1,2161 8,8571±4,6543
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