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RESUMEN
El tomate (Solanum lycopersicum L.) constituye uno de los cultivos de mayor importancia
a nivel mundial, tanto así, que su producción para el año 2019 estuvo por encima de los
180 millones de toneladas. No obstante, el cultivo de tomate es susceptible a diversidad de
enfermedades virales. Se estima que existen 136 especies de virus que afectan este
cultivo. Los begomovirus son virus de ADN, monopartita o bipartita, que generan
diversidad de enfermedades en el tomate y contribuyen a pérdidas económicas
significativas, su vector es la mosca blanca (Bemisia tabaci) (Gennadius) (Hemiptera:
Aleyrodidae). Se le atribuye la transferencia de begomovirus entre plantas hospedantes
distintas, que favorecen las infecciones mixtas en los cultivos y mayor variedad por el
proceso de recombinación. El objetivo fue realizar un estudio sistemático sobre el
rango de plantas hospedantes de begomovirus de afectación en tomate y sus métodos
de diagnóstico. Se realizó una búsqueda sistemática de publicaciones alusivas al tema
en las bases de datos Google académico, Pubmed y ResearchGate, desde el año 2000
hasta el año 2020. Como resultados se aplicaron criterios de inclusión y exclusión sobre las
publicaciones, para su elegibilidad. Se identificaron, un total de 210 plantas hospedantes
de begomovirus, repartidas en 39 familias. Adicionalmente, las técnicas de mayor aplicabilidad
en los estudios para el diagnóstico de begomovirus en plantas hospedantes, son de carácter
molecular (PCR. Secuenciación e hibridación) en comparación con las técnicas basadas en
inmunoensayos.
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Begomovirus affecting tomato: a systematic review of the ranges of host
plants, their symptomatology and their diagnostic methods

ABSTRACT
The tomato (Solanum lycopersicum L.) is one of the most important crops worldwide, so
much so that its production for the year 2019 was above 180 million tons. However, the
tomato crop is susceptible to a variety of viral diseases, it is estimated that there are 136
species of virus that affect this crop. Begomoviruses are DNA viruses, monopartite or
bipartite, that generate a diversity of diseases in tomato and contribute to significant
economic losses, their vector is the whitefly (Bemisia tabaci) (Gennadius) (Hemiptera:
Aleyrodidae), which is the one to which the transfer of begomoviruses between different
host plants, which favor mixed infections in crops and greater variety due to the recombination
process. The objective of this study was to carry out a systematic study on the range of
host plants of tomato begomoviruses and their diagnostic methods. A systematic search
for publications alluding to the subject was carried out in the academic Google, Pubmed
and ResearchGate databases, from the year 2000 to the year 2020, applying inclusion
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and exclusion criteria on the publications, for their eligibility. Results a total of 210
begomovirus host plants, distributed in 39 families, were identified. Additionally, the techniques
of greater applicability in studies for the diagnosis of begomoviruses in host plants are of a
molecular nature (PCR, Sequencing, and Hybridization) compared to techniques based on
immunoassays.

Keywords: Bemisia tabaci, reservoirs, Solanum lycospersicum L., TYLCV

INTRODUCCIÓN

El  tomate  (Solanum lycopersicum L.)
constituye uno de los cultivos más
importantes, ya que es una de las hortalizas
de mayor producción en todo el mundo,
además de ser considerado como una de las
verduras preferidas en diferentes naciones
(Salehi et al., 2019). Para el año 2019, según
la Base de datos estadísticos corporativos
de la Organización de las Naciones Unidas para
la Agricultura y la Alimentación (FAOSTAT, por
sus siglas en inglés), su producción estuvo
por encima de 180 millones de toneladas,
siendo el continente asiático el de mayor
productividad, con el 62%, seguido de América
con el 13.2%, Europa con 12.6%, África con
12% y  por  último  Oceanía  con  0.2%.   El
consumo de tomate es alto a nivel mundial,
esto se debe a sus grandes beneficios,
atribuidos a su contenido rico en carotenoides,
ácido ascórbico, vitamina E y compuestos
fenólicos, que se han asociado con la
disminución del riesgo de ciertos tipos de
cáncer y además algunos de ellos, tienen
capacidad antioxidante (Frusciante et al.,
2007). No obstante, el cultivo de tomate es
susceptible a diversas enfermedades virales
y se estima que existen 136 especies de virus
que lo afectan (Hanssen y Lapidot, 2010).

Los virus que provocan enfermedades en
tomate tienen un genoma de ADN o ARN. La
familia Geminiviridae es la única cuyo material
genético es de ADN (Ong et al., 2020). Está
conformada por 14 géneros: Becurtovirus,
Begomovirus, Capulavirus, Citlodavirus,
Curtovirus, Eragrovirus, Grablovirus,
Maldovirus, Mastrevirus, Mulcrilevirus,
Opunvirus, Topilevirus, Topocuvirus y
Turncurtovirus (Roumagna et al., 2021). El
género Begomovirus es el más grande dentro
de la familia, con más de 400 especies
registradas (Fiallo et al., 2020). Los
begomovirus están provistos de genoma de
ADN  monopartito o bipartito, con un tamaño
de 2.6 a 2.8 kb, encapsulados en partículas
cuasi-isométricas con una diámetro de 20 a

30 nm (Seal et al., 2006). Los dos
componentes presentes en los begomovirus
bipartitas se denominan ADN-A y ADN-B. El
ADN-A codifica para la proteína de la cubierta
(CP), proteína de la capa previa (AV2),
proteína asociada a la replicación (REp),
proteína potenciadora de la replicación (REn)
y proteína (C4). Estas proteínas están
encargadas de la replicación del ADN, el
control de la expresión génica, la inhibición
de las defensas del hospedante y la
encapsidación. Por otro lado, el ADN-B codifica
para la proteína lanzadera nuclear (NSP) y la
proteína de movimiento (MP), involucradas en
el movimiento intra e intercelular (Briddon et
al., 2010; Gnanasekaran et al., 2019). El vector
de los begomovirus es la mosca blanca
Bermicia tabaci (Gennadius) (Hemiptera:
Aleyrodidae) de la que se conocen más de
35 especies crípticas (Guo et al., 2019).

Se han descrito 67 especies de begomovirus,
que afectan el tomate  (Melgarejo et al.,
2013). Los síntomas característicos de la
infección comprenden: color amarillento de
las hojas, rizado hacia dentro de las hojas y
retraso en el crecimiento de las plantas
(Mondal et al., 2019). Una de las
enfermedades que generan los begomovirus
en las plantas de tomate es el rizado amarillo
de la hoja del tomate (TYLC, por su siglas
en inglés), causada por un complejo de
especies de begomovirus, que conducen a
la disminución del crecimiento general de la
planta, descenso en el rendimiento y pérdida
de la producción, especialmente cuando la
infección se produce en la etapa temprana
del desarrollo (Moriones y Navas, 2000).
Tanto es el impacto, que se han notificado
pérdidas significativas para la producción de
tomate a causa de la infección por
begomovirus en Oriente Medio, África, Europa,
Asia, América y el Caribe (Aidawati et al.,
2007).

Para el diagnóstico de begomovirus, se han
establecido técnicas basadas en la
inmunodetección, dentro de las que
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contemplan: aglutinación, radioinmunoensayos
y precipitación. En adición a lo anterior, también
se utilizan técnicas de carácter molecular,
que incluyen: transferencia Southern,
reacción en cadena de la polimerasa (PCR),
PCR anidada, PCR múltiplex, PCR en tiempo
real, secuenciación de ADN, amplificación
en círculo rodante (RCA) y la amplificación
isotérmica mediada por bucle (LAMP) (Saxena
y Verma, 2017).

Las arvenses actúan como hospedantes
naturales para diferentes virus vegetales,
entre ellos los begomovirus, además son una
fuente de inóculo primario de virus para la
transmisión de la mosca blanca (Kyallo et al.,
2017). Se estima que B. tabaci tiene más de
500 plantas hospedantes en todo el mundo
(Morales y Anderson, 2001) y es a quien se
le atribuye la transferencia de begomovirus
entre hospedantes distintos, lo que favorece
las infecciones mixtas en los cultivos y mayor
variedad por el proceso de recombinación
(Lefeuvre y Moriones, 2015). De las familias
de plantas, Malvaceae, Euphorceae, Fabaceae
y Solanaceae, se han informado varias
especies hospedantes de begomovirus (Lima
et al., 2013).

Atendiendo a ello, es importante el diagnóstico
y control de arvenses hospedantes de
begomovirus que afectan el cultivo de tomate,
ya que su influencia radica, en las pérdidas
económicas significativas, que se puedan
evitar en un futuro. Teniendo en cuenta lo
anterior, el objetivo de este trabajo fue
realizar un estudio sistemático sobre el rango
de plantas hospederas de begomovirus en
tomate y sus métodos de diagnóstico, teniendo
así un contexto del estado de la investigación
en relación con el tema, diferentes bases de
datos tales como: Google Académico, Pubmed
y Researchgate, durante el periodo de tiempo
comprendido entre el año 2000 al 2020.  A partir
de ello derivó en una comparación de los
métodos de diagnóstico y de hospedantes
registrados en las publicaciones pertinentes en
el tema de estudio.

MATERIALES Y MÉTODOS

Fuentes de información

Para la realización de este trabajo se tuvieron
en cuenta los parámetros establecidos en los
elementos de informes preferidos para

revisiones sistemáticas y meta-análisis
(PRISMA). Se efectuó una búsqueda de
información en las bases de datos: Pubmed,
Google Académico y ResearchGate, con el fin
de dar respuesta a la pregunta ¿Cuál es el
rango de plantas hospedantes de begomovirus
que afectan el cultivo de tomate y qué
técnicas se utilizan para su identificación?.

Criterios de inclusión

Elegibilidad. Para la búsqueda inicial en las
fuentes, se incluyeron publicaciones de
diferente tipo escritas en español, inglés y
portugués que abordaran la temática tratada.

Palabras clave. Para la búsqueda en las bases
de datos, se emplearon los siguientes
términos: ‘Hospedantes de begomovirus’,
‘Reservorios de begomovirus’, ‘Arvenses
hospedantes de begomovirus’. A raíz que
ciertos begomovirus llevan el nombre de la
planta donde inicialmente se aislaron, pero
afectan otras especies vegetales se incluyó
en la búsqueda ‘Plantas hospedantes de
Begomovirus de afectación en tomate, tabaco
y papa’ e ‘Identificación de plantas
hospedantes de begomovirus’.

Idioma y tipo de literatura. Las publicaciones
seleccionadas se limitaron a artículos de
revisión e investigación, así como a informes
y actas escritas en español, inglés y
portugués.

Extracción de datos. De cada estudio, se
extrajo el año y ubicación de la publicación,
los begomovirus identificados, la metodología
ut i l izada para la identificación de
begomovirus, las familias y especies de
plantas consideradas como reservorios y la
sintomatología, en caso que se describiera.
Esta información, se almacenó en una base
de datos propia, creada en la  herramienta
Excel de Microsoft Office.

Criterios de exclusión

De forma preliminar, se revisaron títulos y
resúmenes para descartar aquellas
publicaciones que no correspondieran con la
temática de la revisión.

Año de estudio. La búsqueda en las diferentes
fuentes se realizó en un periodo comprendido
desde el año 2000 al 2020.
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Publicaciones repetidas. A partir de una base
de datos, se excluyeron las publicaciones que
por título estaban repetidas y las que su
acceso era limitado.

Selección de estudio.  Se hizo una selección
de publicaciones, en base al  título y
resumen, posteriormente se obtuvo, en
texto completo cada una de las
publicaciones, que se sometieron a análisis
para exclusión de:
-Publicaciones que no estuvieran dentro
de los rangos de tiempo establecidos.
-Publicaciones que describen plantas
hospedantes de géneros diferentes a
begomovirus.
-Publicaciones que no incluyeran plantas
hospedantes de begomovirus que afectan el
cultivo de tomate .

RESULTADOS

Con los criterios de búsqueda establecidos,
se obtuvieron un total de 874 publicaciones
en el rango de tiempo comprendido desde el
año 2000 hasta el año 2020 (Pubmed: 155,
Google Académico: 468 y ResearchGate:
251). En base al título y resumen se
eliminaron 800 publicaciones, debido a que
no cumplían con los criterios de inclusión
formulados y la pregunta de investigación
del estudio. Las 74 publicaciones restantes,
se seleccionaron para lectura de texto
completo. A partir de Mendeley (software
de gestión de referencias), se identificaron
13 publicaciones repetidas, que fueron
eliminadas. Finalmente, se obtuvieron 61
publicaciones científicas para realizar esta
revisión (Figura 1).

Figura 1.  Diagrama de flujo del proceso de identificación y selección de publicaciones para
ser incluidos en la revisión sistemática.
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La mayoría de las  publicaciones, fueron
divulgadas en los años 2014 y 2015 con
(19.67%) junto a 2012 y 2020 con (16.39%).
(Figura 2). Para el año 2014 no se identificaron
publicaciones, que cumplieran con los criterios
de selección. Asia (39.34%), Sudamérica
(24.59%) y Europa (14.75%) fueron las
ubicaciones geográficas, donde se
concentraron la mayoría de las publicaciones
correspondientes a la temática (78.68%).

En las publicaciones revisadas, se
identificaron 26 begomovirus, que afectan
el cultivo de tomate que se organizaron en
una tabla, en donde se dispone, de su
acrónimo y nombre completo. El registro de
las especies de Begomovirus, se constató con
el Comité Internacional de Taxonomía de Virus
(ICTV, por sus siglas en inglés) (Tabla 1).
Tomato yellow leaf curl virus (TYLCV), fue el
que tuvo mayor presencia en este estudio, y
se informó en 18 publicaciones, seguido del

Figura 2.  Porcentaje de publicaciones por año y ubicación geográfica sobre Begomovirus en
tomate en el periodo 2000-2020 en varias bases de datos.

Tomato leaf curl New Delhi virus (ToLCNDV)
y Tomato severe rugose virus (ToSRV) con
cinco. Los demás begomovirus, se describen
en uno o dos publicaciones. Cabe aclarar,
que dentro de TYLCV, se incluyen cepas
como TYLCV-Sar y TYLCV-Is referidas por
Sánchez et al. (2000) y Jordá et al. (2001),
así como TYLCV-Mld (Morilla et al., 2005;
Polston et al., 2006) y TYLCV- Alm (Morilla
et al., 2005). En el estudio de Sohrab (2017)
se hizo alusión a una posible variante de
ToLCSDV y otros autores como Kon y
Gilbertson (2011) informaron sobre una
variante del Virus de Kumasi del enrollamiento
de la hoja del tomate (ToLCKuV) denominado
ToLCKuV- TG. Las publicaciones que solo se
limitaron a la identificación del género
Begomovirus, se agruparon con los estudios
en los que no fue posible definir una especie.
En adición a lo anterior, en seis publicaciones,
se mencionaron satélites de begomovirus
(Tabla 1).
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Tabla 1. Listado de begomovirus identificados en las publicaciones.

Nombre del Virus / Acrónimo Referencias

Tomato yellow leaf curl virus / (TYLCV)

Sánchez et al. (2000); Jordá et al.
(2001); Kashina et al. (2002); Font
et al. (2005); Morilla et al. (2005);
Polston et al. (2006); Gámez et al.
(2009); Papayiannis et al. (2011); Li
et al. (2014); Kil et al. (2014a); Kil
et al. (2014b); Kil et al. (2014c);
Zammouri y Hattab (2014); Cañizares
et al. (2015); Smith et al. (2015);
Sohrab (2015); Campbell et al.
(2017); Li et al. (2017)

Tomato leaf curl New Delhi virus/(ToLCNDV)
Sivalingam y Verma (2007); Roy et al.
(2013); Kushwaha et al. (2015);
Juárez et al. (2019); Bragard et al.
(2020)

Tomato severe rugose virus /(ToSRV)
Barreto et al. (2013); Macedo et al.
(2015); Duarte et al. (2019); Gorayeb
et al. (2020); Bergamin et al. (2020)

Tomato leaf curl Gujarat virus /(ToLCGUV) Silvalingam y Verma (2007); Mubin
et al. (2012)

Tomato yellow leaf curl Sardinia virus /
(TYLCSaV)

Medina et al. (2006); Zammouri  y
Hattab (2014)

Tomato leaf curl virus / (ToLCV) Stonor et al. (2003)
Tomato yellow spot virus / (ToYSV) Fernandes et al. (2014)
Tomato golden vein virus /(TGVV) Macedo et al. (2015)
Tomato curly stunt virus / (ToCSV) Pietersen et al. (2008)
Tomato leaf curl Palampur virus /(ToLCPalV) Heydarnejad et al. (2012)
Tomato yellow vein streak virus /(ToYVSV) Firmino et al. (2009)
Tomato yellow leaf curl China virus
/(TYLCCNV)

Liu et al. (2009)

Tomato yellow leaf curl Tanzania virus
/(TYLCTZV)*

Kashina et al. (2003)

Tomato leaf curl Kerala virus / (ToLCKeV) Marwal et al. (2013)
Tomato leaf deformation virus /(ToLDeV) Ibarra et al. (2012)
Tomato leaf curl Sudan virus / (ToLCSDV) Sohrab (2017)
Tomato leaf curl Nigeria virus / (ToLCNGV) Kon y Gilbertson (2011)
Variant of tomato leaf curl Kumasi virus /
(ToLCKuV-TG)*

Kon y Gilbertson (2011)

Tomato chlorotic leaf distortion virus
/(ToClLDV)

Zambrano et al. (2011)

Tomato yellow leaf curl Thailand virus /
(TYLCTHV)

Yule et al. (2019)

Tomato leaf curl Bangladesh virus / ToLCBV Datta et al. (2015)
Tomato mosaic  Havana virus / (ToMHV) Monger et al. (2008)
Potato yellow mosaic virus /(PYMV) Romay et al. (2016); Vaca et al.

(2020a)
Potato yellow mosaic Panama virus/ (PYMPV) Davino et al. (2018)
Tobacco leaf curl Thailand virus / (TbLCTHV) Knierim y Maiss (2007)
Tobacco curly shoot virus / (TbCSV) Quin et al. (2010); Venkataravanappa

et al. (2012); Li et al. (2018)
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Tabla 1. Listado de begomovirus identificados en las publicaciones. Continuación

Nombre del Virus / Acrónimo Referencias

Begomovirus

Ambrozevicius et al. (2002);
Arnaud et al. (2007);
Sivalingam  y Verma (2007);
Haider et al. (2007); Fazeli et
al. (2009); Vaca et al. (2011);
López et al. (2012); Barreto et
al. (2013); Solórzano et al.
(2017); Ortiz et al. (2019);
Vaca et al. (2020b)

Satélites de begomovirus
Kon y Gilberston (2011); Mubin
et al. (2012);
Venkataravanappa et al.
(2012);  Sohrab (2015);
Sohrab (2017); Li et al. (2018)

Leyenda: los nombres con * corresponden a Begomovirus no registrados en ICTV

Tabla 2.  Metodologías utilizadas para  identificación de plantas hospedantes en las
publicaciones incluidas en el estudio.

Metodologías Referencias

Natural

Jordá et al. (2001); Ambrozevicius et al. (2002); Kashina et
al. (2003); Font et al. (2005); Sivalingam y Verma, (2007);
Arnaud et al. (2007); Haider et al. (2007); Liu et al. (2009);
Fazeli et al. (2009); Gámez et al. (2009); Quin et al.
(2010);  Papayiannis et al. (2011); Vaca et al. (2011);
Zambrano et al. (2011); Mubin et al. (2012); López et al.
(2012); Ibarra et al. (2012); Heydarnejad et al. (2012);
Marwal et al. (2013); Roy et al. (2013);  Zammouri y
Hattab, (2014); Li et al. (2014); Datta et al. (2015);
Sohrab (2015); Solórzano et al. (2017); Romay et al.
(2016);  Davino et al. (2018); Duarte et al. (2019); Juárez
et al. (2019); Campbell et al. (2017); Ortiz et al. (2019);
Vaca et al. (2020a); Vaca et al. (2020b)

Experimental

Kashina et al. (2002); Stonor et al. (2003); Morilla et al.
(2005); Medina et al. (2006); Polston et al. (2006); Knierim
y  Maiss, (2007); Pietersen et al. (2008); Monger et al.
(2008);  Firmino et al. (2009); Kon y Gilbertson, (2011); Kil
et al. (2014b); Cañizares et al. (2015); Smith et al. (2015);
Macedo et al. (2015); Li et al. (2017); Kushwaha et al.
(2015); Li et al. (2018); Yule et al. (2019);  Gorayeb et al.
(2020)

Natural-Experimental
Sánchez et al. (2000); Venkataravanappa et al. (2012);
Barreto et al. (2013); Fernandes et al. (2014); Kil et al.
(2014a); Kil et al. (2014c); Sohrab (2017); Bergamin et al.
(2020)

Para la identi f icac ión de plantas
hospedantes, en los estudios consultados
se refieren diferentes metodologías (Tabla
2). La identificación de forma natural, implica

la recolección de las plantas, cuya
sintomatología, ubicación cercana a cultivos
de  toma te  (S.  lycopers icum L . )  o
presencia de moscas blancas (B. tabaci),
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ameritan su estudio como posibles plantas
hospedantes de begomovirus y la posterior
aplicación de métodos de identificación en
estas. Constatar los nombres de las especies
referidas en las publicaciones con la
plataforma The Plant List, permitió identificar
sinónimos y nombres correctos. Los ensayos
experimentales, comprenden la realización
de inoculaciones por medio de moscas
blancas virulíferas o a través  de clones
infecciosos en plantas recolectadas o
cultivadas en condiciones de laboratorio y
la aplicación de técnicas de diagnóstico de
begomovirus para confirmar su presencia.
En más del  50% de las publicaciones,  se
identificaron las plantas hospedantes de
forma natural. También se constató el empleo
de una metodología que combina los dos
autores.

Se encontraron un total de 210 plantas
hospedantes de begomovirus, que afectan
en el cultivo de tomate, repartidas en 39
familias (Tabla 3).

Entre las plantas hospedantes más
nombradas, el 18.57% pertenecía a la familia
Solanaceae, seguido de la familia Asteraceae
con 14.76%, el 11.42% a Cucurbitaceae, el
8.57% a Malvaceae, el 9.52% a Fabaceae,
el 5.71% a Amaranthaceae, el 4.76% a
Euphorbiaceae y para las famil ias
Brassicaceae y Convolvulaceae 3.33% y
2.85% respectivamente. Se identificaron 42
especies de plantas restantes, que fueron
agrupadas en otras familias y correspondieron
a 20.47% del total (Figura 3).

Se clasificaron las plantas hospedantes, para
cada uno de los begomovirus descritos y se
organizaron en familias, que se describen  en
la tabla 4. TYLCV registró el mayor número
de hospedantes con 100 especies:
Abutilon theophrasti (Malvaceae),
Acalypha australis (Euphorbiaceae),
Acanthospermum hispidum (Asteraceae),
Achyranthes bidentata (Amaranthaceae),
Ageratum conyzoides (Asteraceae),
Alternanthera sessilis (Amaranthaceae),
Amaranthus graecizans (Amaranthaceae),
Amaranthus retroflexus (Amaranthaceae),
Amaranthus spinosus (Amaranthaceae),
Amaranthus viridis (Amaranthaceae),
Anagalis arvensis (Primulaceae),
Arabidopsis thaliana (Brassicaceae),
Asteriscus aquaticus (Asteraceae),

Bidens pilosa (Asteraceae),
Boerhavla diffusa (Nyctaginaceae),
Calendula arvensis (Asteraceae),
Calopogonium mucunoides (Fabaceae),
Capsicum annuum (Solanaceae),
Capsicum baccatum (Solanaceae),
Capsicum chinense (Solanaceae),
Capsicum frutescens (Solanaceae),
Cassia obtusifolia (Fabaceae),
Cassia occidentalis (Fabaceae),
Celosia trigyna (Amaranthaceae),
Chenopodium album (Chenopodiaceae),
Chenopodium murale (Chenopodiaceae),
Chromolaena odorata (Asteraceae),
Chrozophora tinctoria (Euphorbiaceae),
Chrysanthemum segetum (Asteraceae),
Chrysanthemun coronarium (Asteraceae),
Commelina diffusa (Commelinaceae),
Commelina erecta (Commelinaceae),
Convolvulus arvensis (Convolvulaceae),
Convolvulus humilis (Convolvulaceae),
Convolvulus sp. (Convolvulaceae),
Conyza bonariensis (Asteraceae),
Conyza sumatrensis (Asteraceae),
Corchorus sp. (Malvaceae),
Crotalaria retusa (Fabaceae),
Cuscuta sp. (Convolvulaceae),
Datura innoxia (Solanaceae),
Datura stramonium (Solanaceae),
Dittrichia viscosa (Asteraceae),
Eclipta prostrata (Asteraceae),
Erigeron floribundus (Asteraceae),
Erodium ciconium (Geraniaceae),
Erodium cicutarium (Geraniaceae),
Euphorbia helioscopia (Euphorbiaceae),
Euphorbia heterophylla (Euphorbiaceae),
Euphorbia hirta (Euphorbiaceae),
Eustoma grandiflorum (Gentianaceae),
Gossypium hirsutum (Malvaceae),
Hirschfeldia incana (Brassicaceae),
Ipomoea batatas (Convolvulaceae),
Lamium amplexicaule (Lamiaceae),
Lavatera cretica (Malvaceae),
Lotus edulis (Fabaceae),
Lotus halophilus (Fabaceae),
Malva cretica (Malvaceae),
Malva neglecta (Malvaceae),
Malva nicaeensis (Malvaceae),
Malva parviflora (Malvaceae),
Malva sp. (Malvaceae),
Malva sylvestris (Malvaceae),
Matricaria recutita (Asteraceae),
Mercurialis ambigua (Euphorbiaceae),
Mercurialis annua (Euphorbiaceae),
Nicotiana benthamiana (Solanaceae),
Nicotiana glutinosa (Solanaceae),



Nicotiana tabacum (Solanaceae),
Onopordum cyprium (Asteraceae),
Orobanche ramosa (Orobanchaceae),
Phaseolus vulgaris (Fabaceae),
Physalis angulata (Solanaceae),
Physalis ixocarpa (Solanaceae),
Plantago lagopus (Plantaginaceae),
Plantago major (Plantaginaceae),
Portulaca oleracea (Portulacaceae),
Raphanus raphanistrum (Brassicaceae),
Raphanus sativus (Brassicaceae),
Raphanus sativus (Brassicaceae),
Scandix pecten-veneris (Apiaceae),
Scorpiurus muricatus (Fabaceae),
Sida acuta (Malvaceae),
Silybum marianum (Asteraceae),
Sinapsis alba (Brassicaceae),
Sinapsis arvensis (Brassicaceae),
Solanum americanum (Solanaceae),
Solanum elaeagnifolium (Solanaceae),
Solanum luteum (Solanaceae),
Solanum nigrum (Solanaceae),
Solanum villosum (Solanaceae),
Sonchus asper (Asteraceae),
Sonchus oleraceus (Asteraceae),
Sonchus tenerrimus (Asteraceae),
Spigella anthelmia (Loganiaceae),
Synedrella nodiflora (Asteraceae),
Trianthema portulacastrum (Aizoaceae),
Urospermum picroides (Asteraceae),
Urtica urens (Urticaceae),
Zinnia elegans (Asteraceae).

Para ToLCNDV se identificaron 57 plantas
hospedantes:
Abelmoschus esculentus (Malvaceae),
Acalypha indica (Euphorbiaceae),
Ageratum sp. (Asteraceae),
Benincasa hispida (Cucurbitaceae),
Calotropis procera (Apocynaceae),
Capsicum annum (Solanaceae),
Capsicum chinense (Solanaceae),
Carica papaya (Caricaceae),
Catharanthus roseus (Apocynaceae),
Cestrum nocturnum (Solanaceae),
Chenopodium album (Chenopodiaceae),
Chrozopora tinctoria (Euphorbiaceae),
Chrysanthemum indicum (Asteraceae),
Citrullus lanatus (Cucurbitaceae),
Coccinia grandis (Cucurbitaceae),
Commelina benghalensis (Commelinaceae),
Convolvulus arvensis (Solanaceae),
Crossandra infundibuliformis
(Acanthaceae),
Cucumis melo (Cucurbitaceae),
Cucumis melo var. Flexuosus (Cucurbitaceae),

Cucumis sativus (Cucurbitaceae),
Cucurbita foetidissima (Cucurbitaceae),
Cucurbita fraterna (Cucurbitaceae),
Cucurbita lundelliana (Cucurbitaceae),
Cucurbita maxima (Cucurbitaceae),
Cucurbita moschata (Cucurbitaceae),
Cucurbita okeechobeensis (Cucurbitaceae),
Cucurbita pepo (Cucurbitaceae),
Cucurbita pepo var. Giromontiina
(Cucurbitaceae),
Dahlia pinnata (Asteraceae),
Datura stramonium (Solanaceae),
Daucus carota (Apiaceae),
Ecballium elaterium (Cucurbitaceae),
Eclipta prostrata (Asteraceae),
Euphorbia hirta (Euphorbiaceae),
Glycine max (Fabaceae),
Gossypium hirsutum (Malvaceae),
Hibiscus cannabinus (Malvaceae),
Jasminum multiflorum (Oleaceae),
Jatropha sp. (Euphorbiaceae),
Lagenaria siceraria (Cucurbitaceae),
Luffa acutangula (Cucurbitaceae),
Luffa cylindrica (Cucurbitaceae),
Momordica charantia (Cucurbitaceae),
Momordica dioica (Cucurbitaceae),
Nicotiana benthamiana (Solanaceae),
Nicotiana tabacum ‘Xanthi’ (Solanaceae),
Papaver somniferum (Papaveraceae),
Parthenium hysterophorus (Asteraceae),
Phyllanthus niruri (Phyllanthaceae),
Rumex dentatus (Polygonaceae),
Sauropus androgynus (Euphorbiaceae),
Sechium edule (Cucurbitaceae),
Solanum nigrum (Solanaceae),
Sonchus oleraceus (Asteraceae),
Tagetes erecta (Asteraceae),
Vigna radiata (Fabaceae).

ToSRV se registró a las plantas hospedantes:
Capsicum baccatum ‘Mari’ (Solanaceae),
Crotalaria sp. (Fabaceae),
Datura stramonium (Solanaceae),
Euphorbia heterophylla (Euphorbiaceae);
Glycine max (Fabaceae);
Malva sp. (Malvaceae),
Nicandra physaloides (Solanaceae),
Nicotiana rustica (Solanaceae),
Nicotiana tabacum ‘Samsun’ (Solanaceae),
Physalis angulata (Solanaceae),
Sida sp. (Malvaceae).

ToLCGUV se registró a las plantas hospedantes:
Datura metel (Solanaceae),
Helianthus sp. (Asteraceae),
Xanthium strumarium (Asteraceae).
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TYLCSaV:
Solanum elaeagnifolium y Solanum nigrum
(Solanaceae).

ToLCV:
Capsicum frutescens (Solanaceae),
Cyphomandra betacea (Solanaceae),
Datura stramonium (Solanaceae),
Nicandra physalodes (Solanaceae),
Nicotiana tabacum (Solanaceae),
Petunia hybrida (Solanaceae),
Petunia virginiana (Solanaceae),
Phaseolus vulgaris (Fabaceae),
Solanum pseudocapsicum (Solanaceae),
Solanum seaforthianum (Solanaceae).

ToYSV:
Leonurus sibiricus Lamiaceae).

TGVV:
Capsicum baccatum ‘Mari’ (Solanaceae),
Gomphrena globosa (Amaranthaceae),
Nicotiana rustica (Solanaceae),
Physalis pubescens (Solanaceae),
Solanum americanum (Solanaceae).

ToCSV:
Datura stramonium (Solanaceae),
Glycine max ‘Buffalo’ (Fabaceae),
Nicotiana benthamiana (Solanaceae),
Nicotiana clevelandii (Solanaceae),
Nicotiana glutinosa (Solanaceae),
Nicotiana tabacum ‘TL33’ (Solanaceae),
Phaseolus vulgaris ‘Bonus’ (Fabaceae),
Phaseolus vulgaris ‘bountiful’ (Fabaceae).

ToLCPalV:
Chenopodium sp. (Amaranthacea),
Citrullus lanatus (Cucurbitaceae),
Cucumis melo (Cucurbitaceae),
Cucumis sativus (Cucurbitaceae),
Cucurbita maxima (Cucurbitaceae),
Heliotropium europaeum (Boraginaceae),
Phaseolus vulgaris (Fabaceae).

ToYVSV:
Capsicum annuum ‘Magali R’
(Solanaceae),
Chenopodium quinoa (Amaranthaceae),
Datura stramonium (Solanaceae),
Gomphrena globosa (Amaranthaceae),
Nicotiana clevelandii (Solanaceae),
Nicotiana tabacum ‘TNN’ (Solanaceae).

TYLCCNV:
Malvastrum coromandelianum (Malvaceae).

TYLCTZV:
Ageratum conyzoides (Asteraceae),
Sida acuta (Malvaceae).

ToLCKeV:
Alternanthera sessilis (Amaranthaceae).

ToLDeV:
Ipomoea sp. (Convolvulaceae),
Luffa sp. (Cucurbitaceae).

ToLCSDV:
Amaranthus cruentus (Amaranthaceae).

ToLCNGV:
Cucurbita pepo ‘Small sugar’ (Cucurbitaceae),
Datura stramonium (Solanaceae),
Nicotiana benthamiana (Solanaceae),
Nicotiana glutinosa (Solanaceae),
Nicotiana tabacum ‘Samsun’ (Solanaceae),
Phaseolus vulgaris ‘Topcrop’ (Fabaceae),
Solanum melongena ‘Black beauty’
(Solanaceae).

Para ToLCKuV-TG  las mismas plantas, a
excepción de Phaseolus vulgaris cv. Topcrop.
ToCILDV: Capsicum anuumm (Solanaceae).
TYLCTHV: Capsicum annuum ‘Jindadang’
(Solanaceae).
ToLCBV: Gomphostemma niveum (Laminaceae).
ToMHV: Nicotiana benthamiana (Solanaceae).
PYMV: Amaranthus dubius (Amaranthaceae);
Solanum americanum (Solanaceae) y Solanum
pimpinellifolium (Solanaceae).
PYMPV: Solanum lycospersicum (Solanaceae).
TbLCTHV: Nicotiana benthamiana (Solanaceae)
y finalmente TbCSV con Capsicum frutescens,
Nicotiana benthamiana (Solanaceae); Phaseolus
vulgaris ‘Arka Komal’ (Fabaceae).

Para el caso de género Begomovirus junto a
las especies  sin definir, se identificaron las
plantas hospedantes:
Ageratum conyzoides (Asteraceae),
Amaranthus dubius (Amaranthaceae),
Amaranthus spinosus (Amaranthaceae),
Amaranthus viridis (Amaranthaceae),
Bidens pilosa (Asteraceae),
Boronia rhomboidea Cass (Rutaceae),
Brassica sp. (Brassicaceae),
Calopogonium mucunoides (Fabaceae),
Chrozophora hierosolymitana Spreng
(Euphorbiaceae),
Cleome viscosa (Cleomacea),
Desmodium sp. (Fabaceae),
Galinsoga ciliata (Asteraceae),
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Familia                Especie  Publicaciones
Solanaceae
Capsicum annuum, C. annuum “Jindadang”,
C. annuum “Punjab”, C. annuum “Magali R”
Capsicum baccatum, C. baccatum “Mari”,
Capsicum chinense, Capsicum frutescens,
Cestrum nocturnum, Cyphomandra betacea,
Datura innoxia, D. metel, D.stramonium,
Nicandra physalodes, Nicotiana benthamiana,
N. clevelandii, N. glutinosa,  N. rustica, N.
tabacum, N. tabacum “Samsun” N. tabacum
“TL33”, N. tabacum “Xanthi”, N. tabacum
“TNN”, Petunia hybrida, Physalis angulata, P.
ixocarpa, P. virginiana, Solanum
americanum, S. elaeagnifolium, S. luteum,
(S. melongena  “Black beauty”, S. nigrum, S.
pimpinellifolium, S. pseudocapsicum,  S.
quitoense, S. seaforthianum, S. villosum.

Sánchez et al. (2000); Jordá et al. (2001);
Kashina et al. (2002); Stonor et al. (2003);
Font et al. (2005); Medina et al. (2006);
Polston et al. (2006); Knierim y Maiss,
(2007); Pietersen et al. (2008); Monger et
al. (2008); Firmino et al. (2009); Gámez et
al. (2009); Quin et al. (2010); Papayiannis
et al. (2011); Kon y Gilbertson, (2011);
Zambrano et al. (2011); Barreto et al.
(2013); Kil et al. (2014b); Li et al. (2014);
Zammouri y Hattab, (2014); Macedo et al.
(2015); Kushwaha et al. (2015); Romay et
al. (2016); Campbell et al., (2017); Li et al.
(2017); Solórzano et al. (2017); Davino et
al. (2018); Li et al. (2018); Duarte et al.
(2019); Ortiz et al. (2019); Juárez et al.
(2019); Yule et al. (2019) Bragard et al.
(2020); Gorayeb et al. (2020)

Asteraceae
Acanthospermum hispidu, Ageratum sp.,
Ageratum conyzoides, Asteriscus aquaticus,
Bidens pilosa, Blainvillea rhomboidea Cass,
Calendula arvensis, Chromolaena odorata,
Chrysanthemum coronarium, C. indicum, C.
segetum, Conyza bonariensis, C.
sumatrensis, Dahlia pinnata, Dittrichia
viscosa, Eclipta prostrata, Erigeron
floribundus, Galinsoga ciliata, Helianthus sp.,
Matricaria recutita, Onopordum cyprium,
Parthenium hysterophorus, Silybum
marianum, Sonchus  asper, S. oleraceus, S.
tenerrimus, Synedrella nodiflora, Tagetes
erecta, Urospermum picroides, Xanthium
strumarium, Zinnia  elegans.

Jorda et al. (2001); Ambrozevicius et al.
(2002); Kashina et al. (2002); Kashina
et al. (2003); Arnaud et al. (2007);
Papayiannis et al. (2011); Mubin et al.
(2012); Li et al. (2014); Juárez et al.
(2019); Bragard et al. (2020); Vaca
et al. (2020b)

Cucurbitaceae
Benincasa hispida, Citrullus lanatus, Coccinia
grandis, Cucumis melo, (C. melo var.
Flexuosus), C. sativus, Cucurbita
foetidissima, C. fraterna, C. lundelliana, C.
maxima, C. moschata, C. okeechobeensis, C.
pepo, (C. pepo var. Giromontiina), C. pepo
“Small sugar”, Ecballium elaterium,
Lagenaria siceraria, Luffa sp., Luffa
acutangula, L. cylindrica, Momordica
charantia, M. dioica,  Sechium  edule.

Kon y Gilbertson (2011); López et al.
(2012); Ibarra et al. (2012); Heydarnejad
et al. (2012); Roy et al. (2013); Juárez et
al. 2019; Bragard et al. (2020)

Euphorbiaceae
Acalypha australis, Acalypha indica,
Chrozophora tinctoria, Euphorbia
heterophylla, E. helioscopia, E. hirta,
Jatropha sp., Mercurialis ambigua,
Mercurialis annua, Sauropus androgynus

Sánchez et al. (2000); Kashina et al.
(2002); Fazeli et al. (2009); Papayiannis et
al. (2011); Barreto et al. (2013); Li et al.
(2014); Li et al. (2017); Bragard et al.
(2020)

Tabla 3. Listado de  plantas hospedantes de Begomovirus.
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Tabla 3. Listado de  plantas hospedantes de Begomovirus. Continuación

Familia                Especie Publicaciones
Malvaceae
Abelmoschus esculentus, Abutilon
theophrasti, Corchorus sp., Gossypium
hirsutum, Hibiscus cannabinus, Lavatera
cretica, Malachra alceifolia, Malva sp.,
Malva cretica, M. neglecta, M. nicaeensis,
M. parviflora, M. sylvestris, Malvastrum
coromandelianum, M. americanum, Sida
sp., Sida acuta, Sidastrum micranthum.

Jorda et al. (2001); Ambrozevicius et al.
(2002); Kashina et al. (2002); Kashina et
al. (2003); Stonor et al. (2003); Liu et al.
(2009); Papayiannis et al. (2011); Barreto
et al. (2013); Li et al. (2014); Sohrab,
(2015); Ortiz et al. (2019); Bragard et al.
(2020); Vaca et al. (2020b).

Fabaceae
Calopogonium mucunoides, Cassia
obtusifolia, C. occidentalis, Crotalaria sp.,
C. retusa, Desmodium sp., Glycine max,
G. max “Buffalo”, Lotus edulis, L.
halophilus, Mimosa sp., Phaseolus sp., P.
vulgaris, P. vulgaris “Topcrop”, P.
vulgaris “Arka Komal”, P. vulgaris
“Bonus”, P. vulgaris “Bountiful”,
Scorpiurus muricatus, Rhynchosia
minima, Vigna radiata.

Ambrozevicius et al. (2002); Kashina et
al. (2002); Stonor et al. (2003); Pietersen
et al. (2008); Papayiannis et al. (2011);
Kon y Gilbertson, (2011); Vaca et al.
(2011); Heydarnejad et al. (2012);
Venkataravanappa et al. (2012); Barreto
et al. (2013); Solórzano et al. (2017);
Ortiz et al. (2019); Bragard et al. (2020);
Bergamin et al. (2020).

Amaranthaceae
Achyranthes bidentata, Alternanthera
sessilis, Amaranthus cruentus, A. dubius,
A. graecizans, A. retroflexus, A.
spinosus,  A viridis, Celosia trigyna,
Chenopodium sp., C. album, C. quinoa,
Gomphrena globosa.

Kashina et al. (2002); Arnaud et al.
(2007); Firmino et al. (2009); Papayiannis
et al. (2011); Vaca et al. (2011;
Heydarnejad et al. (2012); Marwal et al.
(2013); Kil et al. (2014a); Smith et al.
(2015); Macedo et al. (2015); Sohrab,
(2017); Campbell et al. (2017); Ortiz et
al. (2019); Bragard et al. (2020); Vaca et
al. (2020a); Vaca et al. (2020b)

Brassicaceae
Arabidopsis thaliana, Brassica sp.,
Hirschfeldia incana, Raphanus
raphanistrum, R. sativus, Sinapis alba, S.
arvensis,

Papayiannis et al. (2011); Cañizares et al.
(2015); Solórzano et al. (2017)

Convolvulaceae
Convolvulus sp, Convolvulus arvensis, C.
humilis, Cuscuta sp., Ipomoea sp.,
Ipomoea batatas.

Jordá et al. (2001); Kashina et al. (2002);
Papayiannis et al. (2011); Ibarra et al.
(2012); Bragard et al. (2020)

Acanthaceae
Crossandra infundibuliformis
Aizoaceae
Trianthema portulacastrum
Apiaceae
Daucus carota,Scandix pecten-veneris
Boraginaceae
Heliotropium europaeum
Caricaceae
Carica papaya
Caryophyllaceae
Herniaria sp., Stellaria media
Chenopodiaceae
Chenopodium murale, C. quinoa

Jordá et al. (2001); Kashina et al. (2002);
Haider et al. (2007); Fazeli et al. (2009);
Firmino et al. (2009); Papayiannis et al.
(2011); Heydarnejad et al. (2012);
Campbell et al. (2017); Bragard et al.
(2020); Vaca et al. (2020b)
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Tabla 3. Listado de  plantas hospedantes de Begomovirus. Continuación

Familia                Especie Publicaciones
Cleomaceae Cleome viscosa Ortiz et al. (2019)
Commelinaceae
Commelina benghalensis, C. diffusa, C.
erecta

Kashina et al. (2002); Bragard et al.
(2020)

Gentianaceae
Eustoma grandiflorum

Kil et al. (2014c)

Geraniaceae
Erodium ciconium, Erodium cicutarium Papayiannis et al. (2011)
Lamiaceae
Lamium amplexicaule, Leonurus sibiricus,
Gomphostema niveum

Fernandes et al. 2014; Kil et al. (2014a);
Datta et al. (2015)

Loganiaceae Spigelia anthelmia Kashina et al. (2002)
Nyctaginaceae Boerhavia diffusa Kashina et al. (2002)
Oleaceae Jasminum multiflorum Bragard et al. (2020)
Orobanchaceae Orobanche ramose Papayiannis et al. (2011)
Papaveraceae Papaver somniferum Bragard et al. (2020)
Petiveriaceae Rivina humilis Vaca et al. (2011); López et al. (2012)
Phyllanthaceae Phyllanthus niruri Sivalingam y Verma (2007); Bragard

et al. (2020)
Phytolaccaceae Phytolacca icosandra Solórzano et al. (2017)
Piperaceae Retmanantoides obtusifolia Kashina et al. (2002)
Plantaginaceae
Plantago lagopus, P. major, Veronica
persica

Papayiannis et al. (2011); Vaca et al.
(2020b)

Polygonaceae Rumex dentatus Bragard et al. (2020)
Portulacaceae Portulaca oleracea Kashina et al. (2002)
Primulaceae Anagalis arvensis Papayiannis et al. (2011)
Urticaceae
Laportea aestuans, Urtica urens

Papayiannis et al. (2011); Vaca et al.
(2011); López et al. (2012)

Verbenaceae Lantana camara Vaca et al. (2011); Vaca et al. (2020b)
Violaceae Hybanthus attenuatus Ortiz et al. (2019)

Leyenda: las variedades cultivadas de plantas, se encuentran entre comillas y las
variedades botánicas entre paréntesis

Herniaria sp. (Caryophyllaceae),
Hybanthus attenuatus (Violaceae),
Lantana camara (Verbenaceae),
Laportea aestuans (Urticaceae),
Malachra alceifolia (Malvaceae),
Malva sylvestris (Malvaceae),
Malvastrum americanum (Malvaceae),
Mimosa sp. (Fabaceae),
Momordica charantia (Cucurbitaceae),
Parthenium hysterophorus (Asteraceae),
Phaseolus sp. (Fabaceae),
Phaseolus vulgaris (Fabaceae),
Phyllanthus niruri (Phyllanthaceae),
Physalis angulata (Solanaceae),
Phytolacca icosandra (Phytolaccaceae),
Rhynchosia minima (Fabaceae),
Rivina humilis (Petiveriaceae),

Sidastrum micranthum (Malvaceae),
Solanum quitoense (Solanaceae),
Stellaria media (Caryophyllaceae),
Tagetes erecta (Asteraceae),
Veronica persica (Plantaginaceae),
Vinca minor (Apocynaceae).

El mayor número de las plantas hospedantes
de TYLCV, se regis tró en la familia
Solanaceae, Asteraceae y Malvaceae,
mientras  que  para  ToLCNDV,   se
concentraron en las familias Cucurbitaceae,
Astera ceae  y Euphorb iaceae .  Se
identificaron especies de begomovirus, que
comparten las  mismas espe c ies
hospedantes, como es el caso de TYLCV
y ToLCNDV que presentaron en común a:
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Figura 3. Familias de plantas hospedantes de Begomovirus y porcentaje que representan del
total.

Eclipta prostrata (Asteraceae); Euphorbia
hirta, Chrozophora tinctoria (Euphorbiaceae),
Capsicum annuum, Capsicum chinense,
Datura stramonium, Nicotiana benthamiana,
Nicotiana tabacum y Solanum nigrum
(Solanaceae). Datura stramonium fue
registrada como la especies hospedantes de
mayor número begomovirus: TYLCV, ToLCNDV,
ToSRV, ToLCV, ToCSV, ToYVSV, ToLCNGV-TG
y ToLCKuV.

En la tabla 5, se registran las plantas de las
que se describió sintomatología inducida por
begomovirus. Se observó mayor presencia de
sintomatología, en las plantas pertenecientes
a la familia Solanaceae, seguido de las familias
Asteraceae, Cucurbitaceae, Amaranthaceae
y Fabaceae. Además las plantas de las que
no se  registraron  sintomas entre ellas en
presencia de begomovirus se listan en la tabla
5. Se incluyeron plantas de las familias
Solanaceae, Asteraceae, Amaranthaceae,
Fabaceae, Malvaceae, Euphorbiaceae y
Chenopodiaceae,  así  como especies
pertenecientes a otras familias.

Los métodos empleados para la identificación
de begomovirus que afectan las plantas
hospedante contemplan técnicas de carácter
molecular, como PCR convencional, qPCR, PCR
múltiplex,  PCR-RFLP,  RCA,  Hibridación  y
secuenciación (Tabla 7). Dentro de las
técnicas basadas en inmunoensayos, se
encuentran: DAS-ELISA, TAS ELISA, ELISA

indirecta y marcaje inmunológico con
moléculas de oro con posterior visualización
en microscopía electrónica. En el 9.61% del
total de las publicaciones, se usaron técnicas
basadas en inmunoensayos para la
identificación de begomovirus, en las
publicaciones restantes, correspondientes al
91.39% se emplearon técnicas  moleculares.

DISCUSIÓN

A la hora de analizar plantas hospedantes de
begomovirus, será importante tener presente
el genotipo de las plantas, ya que no todas son
susceptibles a la infección por begomovirus. Lo
anterior se sustenta en el estudio de Polston
et al. (2006), donde se identificaron genotipos
de C. annuum, C. baccatum, C. chinense y C.
frutescens susceptibles a TYLCV y la cepa
TYLCV-Ml. Igualmente Bergamin et al. (2020),
describieron 14 de 42 genotipos de soja (Glycine
max) como susceptibles a infección por ToSRV
en condiciones de invernadero y 3 de 22
genotipos  susceptibles en condiciones de
campo.

Las plantas pueden hospedar a más de un
begomovirus, en condiciones naturales. Por
ejemplo, se determinó la presencia de TYLCV
y TYLCSaV en dos plantas de S.
elaeagnifolium (Zammouri y Hattab, 2014) o
en el estudio de Macedo et al. (2015) que
después de un proceso de inoculación de
plantas, mediada por moscas virulíferas, que



Tabla 4. Familias de plantas hospedantes para cada begomovirus.

Acrónimo Familias Referencias

TYLCV

Aizoaceae, Amaranthaceae,
Apiaceae, Asteraceae,
Brassicaceae, Chenopodiaceae,
Commelinaceae,
Convolvulaceae, Euphorbiaceae,
Fabaceae, Geraniaceae,
Gentianaceae, Lamiaceae,
Loganiaceae,  Malvaceae,
Nyctaginaceae, Orobanchaceae,
Plantaginaceae, Portulacaceae,
Primulaceae, Solanaceae,
Urticaceae

Sánchez et al. (2000); Jordá et al.
(2001); Kashina et al. (2002); Morilla
et al. (2005); Font et al. (2005);
Polston et al. (2006); Gámez et al.
(2009); Papayiannis et al. (2011); Kil
et al. (2014a); Kil et al. (2014b); Kil et
al. (2014c); Li et al. (2014); Zammouri
y Hattab (2014); Cañizares et al.
(2015); Smith et al. (2015); Sohrab
(2015); Campbell et al. (2017); Li et
al. (2017)

ToLCNDV
Acanthaceae, Amaranthaceae,
Apiaceae, Apocynaceae,
Asteraceae, Caricaceae,
Commelinaceae,
Convolvulaceae, Cucurbitaceae,
Euphorbiaceae,  Fabaceae,
Oleaceae, Papaveraceae,
Phyllanthaceae, Solanaceae

Sivalingam y Verma, (2007); Roy et al.
(2013); Kushwaha et al. (2015);
Juárez et al. 2019; Bragard et al.
(2020)

ToSRV
Euphorbiaceae, Fabaceae,
Malvaceae, Solanaceae

Barreto et al. (2013); Macedo et al.
(2015); Duarte et al. (2019); Gorayeb
et al. (2020); Bergamin et al. (2020)

ToLCGUV Asteraceae, solanaceae Sivalingam y Verma (2007);
Mubin et al.  (2012)

TYLCSaV Solanaceae Medina et al. (2006); Zammouri y
Hattab (2014)

ToLCV Fabaceae, Solanaceae Stonor et al. (2003)
ToYSV Lamiaceae Fernandes et al. (2014)
TGVV Amaranthaceae, Solanaceae Macedo et al. (2015)
ToCSV Fabaceae, Solanaceae Pietersen et al. (2008)

ToLCPalV Amaranthaceae, Boraginaceae,
Cucurbitaceae, Fabaceae

Heydarnejad et al. (2012)

ToYVSV Amaranthaceae,
Chenopodiaceae, Solanaceae

Firmino et al. (2015)

TYLCCNV Malvaceae Liu et al. (2009)
TYLCTZV Asteraceae, Malvaceae Kashina et al. (2003)
ToLCKeV Amaranthaceae Marwal et al. (2013)
ToLDeV Convolvulaceae, Cucurbitaceae Ibarra et al. (2012)

ToLCSDV Amaranthaceae Sohrab (2017)
ToLCNGV Cucurbitaceae, Fabaceae Kon y Gilbertson (2011)
ToLCKuTG Cucurbitaceae,  Solanaceae Kon y Gilbertson (2011)
ToClLDV Solanaceae Zambrano et al. (2011)
TYLCTHV Solanaceae Yule et al. (2019)
ToLCBV Laminaceae Datta et al. (2015)
ToMHV Solanaceae Monger et al. (2008)
PYMV Amaranthaceae, Solanaceae Romay et al. (2016);Vaca et

al.(2020a)
PYMPV Solanaceae Davino et al. (2018)

TbLCTHV Solanaceae Knierim y  Maiss (2007)
TbCSV Solanaceae, Fabaceae Quin et al. (2010); Venkataravanappa

et al. (2012); Li et al. (2018)
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Tabla 5. Síntomas en  plantas hospedantes  de begomovirus.

Especies Síntomas Referencias
Solanaceae
Capsicum annuum Ac, Rh, M, Ca(TYLCV) Sánchez et al.

(2000) Kashina
et al. (2002)
Stonor et al.
(2003) Morilla et al.
(2005
Sivalingam  y Verma
(2007)
Pietersen
et al. (2008)
Gámez et al. (2009)
Firmino et al. (2009)
Quin et al. (2010)
Papayiannis et al.
(2011)
Kon y Gilbertson
(2011)
Zambrano et al.
(2011)
Barreto
et al. (2013)
Li et al. (2014)
Kushwaha et al.
(2015)
Macedo
et al. (2015)
Li et al. (2018)
Duarte et al. (2019)
Juarez et al. (2019)

C. annuum Moteado clorótico, Dh(ToClLDV)

C. annuum ‘MagaliR’ Mo(TYLCV)

C. frutescens Atrofia, CA, Rh(TbYCV)

Datura metel Eh(ToLCGUV)

D. stramonium C, Rh(TYLCV, ToCSV), Dh(ToClLDV)

D. stramonium C, M, Rh(ToLCV); Mo(ToYVSV)

D. stramonium Rh, Ma(ToLCNGV), Ma(ToLCKuV-TG)

Nicotiana physaloides C, Dh, Mo(ToSRV); Ca, M, Ah, Rh(ToLCV

N. benthamiana Enanismo de hoja, Dh(TYLCV)

N. benthamiana Rh, Cra, Ca C, M(ToClLDV)

N. benthamiana Rh(ToLCNGV, ToLCKuV-TG), Eh(TbCSV)

N. benthamiana Severo enrollamiento de las hojas(SA)

N. benthamiana Eh, Ca(TbLCTHV), Eh, Mo(ToMHV)

N. clevelandii Ac, Hoja rugosa(ToYVSV)

N. glutinosa Rh, Hoja rugosa(ToCSV)

N. glutinosa Rh(ToLCNGV, ToLCKuV-TG)

N. tabacum Ch, Ah(TYLCV)

N. tabacum Ca, Moteado en brotes(ToLCV)

N. tabacum ‘Samsun’ Rh(ToLCNGV, ToLCKuV-TG)

N. tabacum ‘Xanthi’ Rh, Cra, Ca, Ah(ToLCNDV)

N. tabacum ‘TNN’ Ac, Hoja rugosa(ToYVSV)

Petunia hybrida Ca, M, Rh(ToLCV)

Physalis angulata Clorosis apical, Cra(ToSRV)

P. ixocarpa Ca, Márgenes cloróticos(TYLCV)

P. ixocarpa Amarillamiento intervenal(TYLCV)

P. virginiana Ca, M, Rh(ToLCV)

Solanum nigrum Ch, Ca, Rh(TYLCV)

S. nigrum Manchas cloróticas en hojas(ToLCNDV)

Asteraceae
Eclipta alba
Helianthus sp.
Sonchus sp.
X. strumarium
X. strumarium
Zinnia elegans

Venas amarillas(Begomovirus)

Venas amarillas(ToLCGUV)

Ci(TYLCV)

Ca, Engrosamiento venas (ToLCGUV, SA)

Clorosis intervenal (ToLCGUV, SA)

Ca, E, Ah(TYLCV)

Sivalingam  y
Verma (2007)
Papayiannis et al.
(2011); Mubin et al.
(2012); Li G et al.
(2014)

Cucurbitaceae
Benincasa hispida
Citrullus lanatus
Cucumis melo
C. sativus
C. sativus
Luffa sp.
Luffa sp.

Ca, engrosamiento de las venas (ToLCNDV)

E, Ca, C(ToLCPalV)

Rh, Cra, Mosaico severo(ToLCNDV)

Cra, Hinchazón de las venas(ToLCNDV)

Ch, Mo, Ci(ToLCPalV)

M,C, Mo, Eh, Dh(ToLDeV)

ampollas en el haz de las hojas(ToLDeV)

Ibarra et al. (2012);
Heydarnejad et al.
(2012);
Roy et al. (2013);
Juárez et al. (2019)

Amaranthaceae
Alternanthera sessilis
Amaranthus dubius
A. cruentus
Chenopodium sp.

Ah(ToLCKeV)

Clorosis en hojas, enanismo(Begomovirus)

Eh(ToLCSDV)

Mo, C(ToLCPalV)

Vaca et al. (2011);
Heydarnejad et al.
(2012);
Marwal et al. 2013);
Sohrab (2017)
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Tabla 5. Síntomas en  plantas hospedantes  de begomovirus. Continuación

Especies Síntomas Referencias
Fabaceae
C. mucunoides
Desmodium sp.
Glycine max
G. max
G. max “Buffalo”
Phaseolus vulgaris
P. vulgaris
P. vulgaris “Top crop”
R. minima
P. vulgaris “Arka
Koma”

Mosaico dorado (Begomovirus)

Mo, E(Begomovirus)

Ca, E, Mo(TbYCV)

Formación de ampollas, aborto floral (TbYCV)

Rh, Dh(ToCSV)

Clorosis foliar sistémica, Ch, Dh, Cra(ToCSV)

Ch, Ca, Cra(ToLCPalV)

Rh, Cra(ToLCNGV, SA)

Mosaico dorado(Begomovirus)

Rh, brotes (TbSCV)

Pietersen et al.
(2008); Vaca et
al. (2011); Kon y
Gilberston,
(2011);
Heydarnejad et
al. (2012);
Venkataravanappa
et al. (2012);
Ortiz et al.
(2019); Ortiz et
al. (2019)

Otras familias
Corchorus sp.
E. heterophylla
E. grandiflorum
Ipomoea sp.
Ipomoea sp.
G. niveum
Lamium amplexicaule
Lantana camara
Laportea aestuans
Mercurialis ambigua
Phyllanthus niruri
Rivina humilis
Vinca minor

Ch, Mosaico de venas  amarillas(TYLCV)

M(Begomovirus)

Enrojecimiento y atrofia de hojas(TYLCV)

M, C, Mo, Eh, Dh(ToLDeV)

ampollas en el haz de las hojas(ToLDeV)

Ac, Ah, Cra, CA, Eh (ToLCBV)

Cra, Rh, Ca(TYLCV)

C, Dh(Begomovirus)

C, embordamiento (Begomovirus)

Ch, Dh(TYLCV)

Eh, mosaico amarillo(Begomovirus)

Clorosis en toda la planta(Begomovirus)

Hojas amarillentas y
distorsionadas(Begomovirus

Sánchez et al.
(2000);
Sivalingam  y
Verma (2007);
Haider et al.
(2007); Vaca et
al. (2011); Ibarra
et al. (2012);
Barreto et al.
(2013); Kil et al.
(2014a);  Kil et al.
(2014c); Datta et
al. (2015); Sohrab
(2015).

Leyenda: aclarado de venas (Ac), arrugamiento de las hojas (Ah), clorosis(C), clorosis foliar,
marginal e intervenal (Ci), coloración amarillenta(Ca), crecimiento atrofiado (Cra), curvatura
de las hojas (Ch), deformación de las hojas (Dh), Enanismo(E), enrollamiento  de las hojas
(Eh), mosaico(Mo), moteado(M), rizado de las hojas (Rh). El superíndice indica el  acrónimo
del Begomovirus o en su defecto,  el término Begomovirus que hace alusión al género y la
sigla SA (Satélites de Begomovirus) causantes  de la sintomatología

contenían ToSRV y TGVV, de un total de 27
especies, se confirmó la presencia de ambos
virus en N. physaloides, N. rustica, C.
baccatum ‘Mari’ y S. lycopersicum. Adicional
a lo anterior, las plantas no solo pueden ser
hospedantes de begomovirus, sino también
de satélites de begomovirus. En este
sent ido, p lantas sintomáticas de X.
strumarium, se identificó la presencia de
satélites alfa y beta de begomovirus junto a
ToLCGUV y Cotton leaf curl Multan (CLCuMV)
(Mubin et al., 2012).

Los begomovirus pueden compartir a las
mismas plantas hospederas y generar
diferente sintomatología. De esta forma
plantas de D. stramonium, infectadas en
condiciones de laboratorio con ToLCV,
presentaron coloración amarillenta de las
venas, moteado y rizado de la hojas

(Stonor et  a l .,  2003),  con ToCSV,
exhibieron clorosis desde la base de la hoja
y rizado de la hoja (Pietersen et al., 2008)
y con ToLCKuV y ToLCNGV-TG manifestaron
moteado amarillo y leve rizado de las hojas,
además de enrollamiento severo de las
hojas, amarillamiento y atrofia, cuando
estos dos virus se inocularon junto a beta
satélites (Kon y Gilbertson, 2011). Sin
embargo, D. stramonium infectada por
TYLCV,  en cond ic iones natura les ,
manifestó coloración amarillenta y rizado
(Papayiannis et al., 2011) mientras que
con ToLCNDV, malformaciones con manchas
amarillas pálidas y verdes en las hojas
jóvenes (Juarez et al., 2019). Lo anterior,
sugiere que las p lantas pueden ser
reservor ios  de  begomovirus s in  la
necesidad de desarrollar síntomas y que
la variación en cuanto al registro de la
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Tabla 6. Plantas asintomáticas con begomovirus.

Especies Begomovirus Referencia
Solanaceae
Capsicum  annuum
C. annuum “Jindadand”
C. baccatum
C. chinense
C. frutescens
C. betacea
Datura stramonium
Nicotiana  benthamiana
N. clevelandii
N. tabacum
N. tabacum  “TL33”
Physalis angulata
Solanum nigrum
S. pseudocapsicum
S. seaforthianum

(TYLCV, ToLCNDV)
(TYLCTHV)
(TYLCV)
(TYLCV)
(TYLCV, ToLCV)
(ToLCV)
(TYLCV)
(ToCSV)
(ToCSV)
(TYLCV)
(ToCSV)
(Begomovirus)
(TYLCV)
(ToLCV)
(ToLCV)

Jordá et al. (2001);
Stonor et al. (2003);
Polston et al. (2006);
Pietersen et al. (2008);
Kil et al. (2014b);
Kushwaha et al. (2015);
Ortiz et al. (2019)

Asteraceae
Ageratum  conyzoides
Dittrichia  viscosa
Bidens pilosa
Conyza sumatrensis
Galinsoga ciliata

(Begomovirus)
(TYLCV)
(Begomovirus)
(TYLCV)
(Begomovirus)

Jordá et al. (2001);
Arnaud et al. (2007);
Ortiz et al. (2019);
Vaca et al. (2020b)

Amaranthaceae
Amaranthus dubius
A. retroflexus
A. spinosus
Gomphrena globosa

(Begomovirus)
(TYLCV)
(Begomovirus)
(ToYVSV)

Arnaud et al. (2007);
Firmino et al. (2009)
Smith et al. (2015);
Ortiz et al. (2019)

Fabaceae
Glycine max
Phaseolus vulgaris
Mimosa sp.

(ToSRV)
(ToLCV)
(Begomovirus)

Stonor et al. (2003);
Ortiz et al. (2019);
Bergamin et al. (2020)

Malvaceae
Gossypium hirsutum
Malva parviflora
M. sylvestris
Malvastrum americanum
Malachra alceifolia

(TYLCV)
(TYLCV)
(Begomovirus)
(Begomovirus)
(Begomovirus)

Jordá et al. (2001);
Li et al. (2014);
Ortiz et al. (2019);
Vaca et al. (2020b)

Chenopodiaceae
Chenopodium
amaranticolor
C. murale
C. quinoa

(ToYVSV
(TYLCV)
(ToYVSV)

Jordá et al. (2001);
Firmino et al. (2009)

Otras familias
Arabidopsis thaliana
Acalypha australis
Chrozophora  tinctoria
C. pepo “Small sugar”
Heliotropium europaeum
Herniaria sp.
Hybanthus attenuatus

(TYLCV)
(TYLCV)
(Begomovirus)
(ToLCKuV-TG, Satélite)
(ToLCPalV)
(Begomovirus)
(Begomovirus)

Fazeli et al.  (2009);
Kon y Gilbertson (2011);
Heydarnejad et al. (2012);
Li et al. (2014);
Cañizares et al. (2015);
Li et al. (2017);
Ortiz et al. (2019)

Leyenda: los acrónimos en el interior de los paréntesis corresponden  a los Begomovirus, que
no generaron sintomatología en las plantas dispuestas en la columna izquierda
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Tabla 7. Técnicas de identificación de begomovirus en plantas hospedantes.

Técnicas de
Identificación

Referencias

PCR

Jordá et al. (2001); Ambrozevicius et al. (2002); Kashina et al.
(2002); Stonor et al. (2003); Arnaud et al. (2007); Morilla et
al. (2005); Font et al. (2005); Polston et al. (2006); Haider et
al. (2007); Pietersen et al. (2008); Monger et al. (2008);
Gámez et al. (2009); Fazeli et al. (2009); Liu et al. (2009);
Firmino et al. (2009); Quin et al. (2010); Papayiannis et al.
(2011); Kon y Gilbertson, (2011); Vaca et al. (2011);
Zambrano et al. (2011); Ibarra et al. (2012); Mubin et al.
(2012); Heydarnejad et al. (2012); Venkataravanappa et al.
(2012); Roy et al. (2013); Barreto et al. (2013); Marwal et
al. (2013); Li et al. (2014); Zammouri y Hattab (2014); Kil et
al. (2014a); Kil et al. (2014b); Kil et al. (2014c); Fernandes et
al. (2014); Macedo et al. (2015); Cañizares et al. (2015);
Smith et al. (2015);  Kushwaha et al. (2015); Datta et al.
(2015);  Sohrab (2015); Romay et al. (2016); Solórzano et al.
(2017); Sohrab (2017); Campbell et al. (2017); Li et al.
(2017); Li et al. (2018); Davino et al. (2018); Duarte et al.
(2019); Ortiz et al. (2019); Yule et al. (2019);  Bergamin et al.
(2020); Gorayeb et al. (2020); Vaca et al. (2020a); Vaca et
al. (2020b)

(PCR, RCA)-RFLP Morilla et al. (2005); López et al. (2012); Datta et al. (2015)
PCR-multiplex Font et al. (2005); Zammouri y Hattab (2014)

qPCR Papayiannis et al. (2011); Bergamin et al. (2020)

Hibridación
Sánchez et al. (2000); Kashina et al. (2002); Kashina et al.
(2003); Stonor et al. (2003); Morilla et al. (2005); Medina et
al. (2006); Polston et al. (2006); Mubin et al. (2012); Kil et
al. (2014a); Kil et al. (2014b); Kil et al. (2014c); Kushwaha et
al. (2015); Cañizares et al. (2015); Solórzano et al. (2017);
Juárez et al. (2019)

Secuenciación
Ambrozevicius et al. (2002); Font et al. (2005); Morilla et al.
(2005); Haider et al. (2007); Pietersen et al. (2008); Liu et
al. (2009); Gámez et al. (2009); Quin et al. (2010);
Papayiannis et al. (2011);  Kon y Gilberston (2011); Ibarra et
al. (2012); Marwal et al. (2013); Fernandes et al. (2014); Li
et al. (2014); Zammouri y Hattab, (2014); Mubin et al.
(2012); Datta et al. (2015); Smith et al. (2015); Li et al.
(2018); Davino et al. (2018); Duarte et al. (2019); Juárez et
al. (2019); Bergamin et al. (2020)

Clonación-
Secuenciación

Stonor et al. (2003); Morilla et al. (2005); Knierim y Maiss
(2007); Pietersen et al. (2008); Gámez et al. (2009); Fazeli et
al. (2009); Zambrano et al. (2011); Heydarnejad et al.
(2012); Ibarra et al. (2012); Venkataravanappa et al. (2012);
Barreto et al. (2013); Roy et al. (2013); Kil et al. (2014a); Kil
et al. (2014b); Kil et al. (2014c); Sohrab (2015); Sohrab
(2017); Vaca et al. (2020a)

Inmunoensayos Arnaud et al. (2007); Knierim y Maiss (2007);  Font et al.
(2005); Papayiannis et al. (2011); Juárez et al. (2019)

Inmunomarcaje Medina et al. (2006)

Leyenda: las  publicaciones que se  repiten  en dos o más  modalidades de identificación,
hacen alusión a estudios en donde se utilizó la combinación de técnicas para el diagnóstico
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presencia o ausencia en la sintomatología,
pudo estar relacionada con las metodologías
utilizadas para la identificación de las plantas
hospedantes.

La presencia de síntomas característicos de
Begomovirus en plantas, no siempre son
indicativos de su presencia. Por ejemplo, en
el estudio de Kashina et al. (2002) no se
detectó  ADN  de  TYLCV  en  muestras  de
plantas con sintomatología sospechosas. La
sintomatología, puede ser un indicativo de
replicación y movimiento sistemático de los
begomovirus, por ejemplo en las plantas
sintomáticas de E. grandiflorum se identificó
ADN de TYLCV en todos sus órganos (Kil et
al., 2014c). Sin embargo, los begomovirus
también pueden replicarse y diseminarse de
forma sistémica en sus plantas hospedantes,
siendo asintomáticas, como lo observado en
plantas de A. thaliana infectadas de forma
experimental por TYLCV  (Cañizares et al.,
2015). Hay que tener presente que la
sintomatología descrita en las plantas
hospedantes, puede cambiar dependiendo
de ciertos factores, entre ellos la cepa
infectante. En el estudio de  Morilla et al.
(2005), las plantas infectadas con la cepa
TYLCV- Alm, presentaron  encrespamiento
y enanismo más intensos,  que en  las
plantas infectadas con la cepa TYLCV-Mld.

Por otra parte autores como Juarez et al.
(2019), afirman que la sintomatología
descr i ta  en p lantas  in fec tadas  con
ToLCNDV, depende del cultivo y de las
cond ic iones de c rec imiento.
Complementario a lo anterior, el desarrollo
de la sintomas en las plantas hospedantes
parece depender del sistema  inmune de
las  p lantas.  En un es tud io, N.
ben thamiana , N.  tabacum  y S .
lycopersicum desarrollaron sintomas y fue
posible identificar ADN viral, en muestras
de hojas, tallo y raíces, al infectarse con
ToLCNDV. Caso contrario, ocurrió con las
p lanta s  de C. annuum ,  que no
desarrollaron síntomas y solo fue posible
identificar ADN viral en sus hojas. Un
análisis posterior de genes involucrados
en los mecanismos de defensa de las
plantas, reveló la regulación positiva de
genes codificantes para proteínas de
repetición rica en leucina de sitios de unión
a nucleótidos (NBS-LRR) y expresión elevada
de proteínas de transferencia de lípidos (LTP)

en C. annum, en comparación con las demás
plantas, que no mostraron valores elevados
(Kushwaha et al., 2015).

Otro factor, que influye en la sintomatología,
es la presencia de coinfección en las plantas
hospedantes. Font et al. (2005), informaron
que la sintomatología presente en plantas
de C. annuum, no se pudo atribuir solamente
a TYLCV, ya que existía una coinfección con
el Potato virus Y  (PVY).  Además,  los
satélites de begomovirus, también pueden
potenciar o mejorar la sintomatología, como
lo observado en la agroinoculación de clones
infecciosos de ToLCKuV-TG y ToLCNGV junto
a beta satélites, en plantas de la familia
Solanaceae (Kon y Gilbertson, 2011).

Los procesos de recombinación y
pseudorecombinación  de begomovirus, se
ejecutan en arvenses hospedantes y
favorecen su evolución adaptativa (Vaca et
al.  2020).  Lo anterior,  se sustenta en los
resultados de Mubin et al. (2012), donde el
análisis de componentes de ToLCGUV
identificado en X. strumarium, reveló que
el ADN-B estaba relacionado con el
componente B de ToLCNDV. Ello apoyaba
resultados de investigaciones previas, que
afirmaban que ToLCGUV correspondía a un
virus monopart ito, que adquir ió su
componente  de  ADN-  B  a  partir  de  otra
especie. Otro estudio, que apoya esta
afirmación, se presentó en plantas de A.
cruentus, que fueron consideradas como
hospedante de una variante de ToLCNDV,
evidenció la presencia de fragmentos
recombinantes en su genoma y en base a
análisis de recombinación, se estableció que
posiblemente evolucionó a partir de los
aislados de ToLCSDV-Oman o Yemen, por el
proceso de recombinación (Sohrab, 2017).

Las técnicas de mayor uso para el
diagnóstico de begomovirus, dentro del rango
de tiempo que comprenden los estudios, son
la PCR y la Secuenciación. En la mayoría de
los estudios, el ADN viral se amplifican por
medio de técnicas como el RCA o PCR, de
las regiones conservadas del genoma de
begomovirus o de especies específicas.
Posteriormente, los productos de esta
amplificación se clonan y secuencian por
varias modalidades: Sanger y nanoporos
(Duarte et al., 2019) y próxima generación
(Illumina) en (Juárez et al., 2019). El uso de la
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secuenciación, parece radicar en que la técnica
facilita la identificación de las especies de
begomovirus en las muestras, además de
acceder a un análisis más profundo y detallado.
Permite realizar posteriores análisis filogenéticos
y de recombinación basados en regiones, con
el fin de establecer la posición taxonómica de
los begomovirus aislados. En el estudio de
Pietersen et al. (2008), en base a la relación
filogenética, se estableció que ToCSV,
probablemente corresponda a un virus nativo
del sur de África más no un virus introducido y
el análisis de recombinación, dio a conocer la
presencia de fragmentos recombinantes dentro
del genoma de ToCSV, provenientes del East
African cassava mosaic Malawi virus (EACMMV)
y del South African cassava mosaic virus
(SACMV). Los autores argumentan, que
posiblemente exista una planta hospedante
compartida, entre estos tres virus, que haya
facilitado el procesos de recombinación. En
especiens de Z. elegans, G. hirsutum, A
australis, A theophrasti y N. tabacum, se
confirmó la presencia de un begomovirus y los
análisis posteriores de secuenciación y análisis
filogenético revelaron la presencia de TYLCV,
que fue agrupado, con la cepa  TYLCV-IL y se
relacionó estrechamente con aislados TYLCV
locales o vecinos en Shandong (Li et al., 2014).

La hibridación, se ratifica, como una técnica,
que no se ha dejado de utilizar en los estudios
relacionados con la detección de begomovirus.
En los respectivos estudios, su uso, parece tener
como finalidad investigar la capacidad de
replicación viral y el movimiento sistémico de
los begomovirus en las plantas hospedantes.
Por ejemplo, como se aprecia en el realizado
por Kil et al. (2014c) donde se buscaba
identificar el movimiento y la replicación de
TYLCV en plantas de E. grandiflorum a partir
de Hibridación Southern y PCR con el uso de
diferentes tipos de muestras como flor, hoja,
tallo y raíz. De igual forma, en el estudio de Kil
et al. (2014a), se usaron estas técnicas con el
mismo fin en las arvenses: A. bidentata, L.
amplexicaule y V. persica.

Otros autores combinan la hibridación junto a
otras técnicas, como DAS-ELISA (Juárez et al.,
2019) a la hora de analizar la presencia de
begomovirus en plantas de la familia
Cucurbitaceae y no refieren diferencias entre
los resultados, mediante estas dos técnicas.
Sin embargo, en el estudio realizado por Kil et
al. (2014a), donde se combinó PCR e hibridación;

las arvenses probadas, no mostraron señales
específicas de TYLCV en la hibridación Southern,
a pesar de que algunos arvenses fueron positivas
en la amplificación por PCR. Los autores
argumentaron que se debió a diferentes
sensibilidades de los ensayos y a la posible
contaminación de las muestras. Algo similar,
ocurrió a Kushwaha et al. (2015), donde a partir
de la aplicación de la técnica de hibridación
Southern, no fue posible identificar ADN viral
en muestras de hojas de C. annuum, pero
cuando se realizó PCR, se confirmó la presencia
de ADN viral en esta muestra. Adicional a lo
anterior, se debe tener presente, que la técnica
de hibridación de Southern es un método de
detección que es menos sensible que el método
de PCR, por ende, en investigaciones como la
de Solórzano et al. (2017) se hace uso de otras
técnicas como RCA y PCR para aumentar la
sensibilidad de los análisis posteriores al proceso
de hibridación.

Dentro de las técnicas moleculares, no muy
mencionadas en las publicaciones, para la
identificación de begomovirus en plantas
hospedantes, se encuentra PCR-RFLP (Reacción
en cadena de la polimerasa-Polimorfismo de
longitud de fragmentos de restricción). Esta
técnica ha permitido la identificación de cepas
virales de TYLCV. Por ejemplo, en el estudio de
Morilla et al. (2005), después de un proceso de
agroinfección, se amplificó, un fragmento de
649 pb de las cepas de TYLCV y TYLCSaV , a
partir de muestras de ADN viral extraídas de
C. annuum. Estos productos se sometieron a
digestión enzimática, con el fin de generar
patrones de restricción característicos para
cada cepa. Al final se logró identificar que C.
annuum estaba infectado con dos cepas de
TYLCV. PCR-RFLP también se utilizó para
identificar a PYMV en arvenses (López et al.,
2012). En N. physalodes fue posible identificar
a  ToSRV  por  medio  de  RCA-RFLP
(Amplificación en círculo rodante-Polimorfismo
de longitud de fragmentos de restricción)
(Barreto et al., 2013).

Los ensayos de carácter serológico
(inmunoensayos), no han sido muy
representativos en el d iagnóstico de
begomovirus en comparación con las técnicas
moleculares. En los estudios dispuestos, la
técnica ELISA, se aplicó para la detección de
begomovirus, en presencia de otras técnicas.
Por ejemplo, la investigación de Arnaud et al.
(2007), combinó ELISA indirecta junto con
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PCR, lo que permitió identificar la presencia
de begomovirus en A. spinosus, A. viridis,
A. conyzoides y B. pilosa sin obtener
diferencias en los resultados. Sin embargo,
la técnica (TAS-ELISA) ha demostrado tener
baja sensibilidad, a la hora de identificar
TYLCV en plantas hospedantes. Lo anterior
se evidencia en el estudio realizado por
Papayiannis et al.  (2011), donde se
identificaron 49 plantas hospedantes de
TYLCV, mediante tres técnicas: por medio
de (TAS-ELISA) se identificaron 14 plantas,
por PCR convencional se identificaron las
plantas negativas en los ensayos de TAS-
ELISA  y la PCR en tiempo real,  permitió
determinar las plantas que se creía que no
eran hospedantes del virus, según el ensayo
TAS-ELISA y la PCR convencional. Los
autores de este estudio, afirmaron que los
inmunoensayos implican una limitante, ya
que las especies de begomovirus no son
buenos inmunógenos, lo que repercute
negativamente en la obtención de
antisueros.

Los mecanismos ut il izados para la
determinación de plantas hospedantes,
deberan reevaluarse, pues las metodologías
utilizadas parecen estar enfocadas en la
presencia o ausencia de sintomatología. Así
mismo, se debe esclarecer si existen otras
variables involucradas en este proceso. Los
métodos de diagnóstico, empleados en
futuras investigaciones para la identificación
de begomovirus, deberán ser de carácter
molecular, pues son las técnicas que ofrecen
mayores ventajas en comparación con las
técnicas basadas en inmunoensayos. La
secuenciación permite definir las especies
y variantes de begomovirus circulantes,
además que los análisis posteriores de
relación filogenética y recombinación, son
clave, para conocer la evolución y origen
de los begomovirus, así como su posición
taxonómica.

CONCLUSIONES

En este estudio, se dio a conocer el rango
de plantas consideradas como hospedante
de begomovirus, que tienen afectación en
el cultivo de tomate, así como las técnicas
que se implementan para su diagnóstico. La
información presentada, sobre el rango de
plantas hospedantes, tanto sintomáticas
como asintomáticas de begomovirus, será

útil para implementar medidas de control
frente a estos agentes patógenos y reducir
las pérdidas económicas que se presentan
en el cultivo de tomate. Adicionalmente
contribuirá a desarrollar estrategias para
frenar los procesos de recombinación y
pseudorecombinación, que tienen cabida en
las plantas hospedantes y favorecen la
aparic ión de nuevas especies de
begomovirus. Las técnicas moleculares
ofrecen grandes ventajas, frente a los
ensayos inmunológicos, especialmente la
secuenciación y sus análisis posteriores, que
son fundamentales para definir la evolución
de los begomovirus.
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