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Resumen. Candidatus Liberibacter asiaticus 
(CLas) se ha dispersado rápidamente a las regiones 
productoras de cítricos en México, ocasionando 
impactos económicos y sociales diferenciados. En 
México, los principales avances en investigación se 
han centrado en el manejo del vector, Diaphorina 
citri y en estudios de la interacción de CLas con 
limón mexicano. Sin embargo, la variabilidad 
genética de la bacteria en regiones productoras 
de México se ha estudiado poco. Por lo que, en 
el presente estudio se analizó la variación de la 
población mexicana de CLas con procedimientos 
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basados en PCR, secuenciación y electroforesis 
capilar a través de la detección del número de 
repeticiones en tándem (TRN) con dos marcadores 
STR, AGACACA y TACAGAA, el primero 
localizado en locus genómicos CLIBASIA_01645 
y adenosina deaminasas. La distribución de los 
TRNs en la población mexicana de CLas en ambos 
loci mostraron variaciones con las poblaciones 
previamente reportadas en Florida, China y Brasil. 
Además, en la población mexicana se encontraron 
tres haplotipos, HA, HB y HC, siendo el primer 
reporte del haplotipo HC en las regiones citrícolas 
en México. Interesantemente, las subpoblaciones 
de CLas del Occidente y Noroeste son diferentes a 
la del Sureste.

Palabras clave: Cítricos, huanglongbing, 
haplotipos, variación genética. 

La citricultura constituye una de las principales 
actividades en la fruticultura mexicana, ya que 
ocupa una superficie total cercana a las 570 mil ha, 
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fragmentos de restricción de longitud polimórfica 
(RFLPs), además, de aplicaciones más amplias, 
tales como el análisis de microsatélites y el análisis 
de pan-genomas (Bastianel et al., 2005; Tomimura 
et al., 2010; Chen et al., 2010; Zhou et al., 2011; 
Katoh et al., 2011; Islam et al., 2012; Matos et 
al., 2013; Katoh et al., 2015; Zheng et al., 2016). 
Actualmente, se cuenta con la secuenciación del 
genoma completo de Candidatus Liberibacter 
asiaticus (CLas), proveniente tanto de tejido de 
planta como del insecto vector, D. citri infectado 
(Duan et al., 2009; Tyler et al., 2009; Zhang et al., 
2011; Lin et al., 2013; Wulff et al., 2014; Katoh 
et al., 2014; Zheng et al., 2014, 2018), lo que ha 
permitido la identificación de repeticiones cortas 
en tándem (STR). Los STR, también conocidos 
como microsatélites, consisten en secuencias 
repetitivas de nucleótidos en un fragmento de 
secuencia de ADN con una longitud de dos a seis 
o más pares de bases (pb). Los microsatélites 
son considerados marcadores moleculares para 
estudios de relaciones evolutivas, mapeo genético 
y genética de poblaciones (Chen et al., 2010; 
Islam et al., 2012, Matos et al., 2013; Gosh et al., 
2015). Son utilizados ampliamente para realizar un 
seguimiento de la posible introducción de cepas de 
CLas de un país a otro (Chen et al., 2010; Katoh 
et al., 2011; Islam et al., 2012), comprender el 
efecto de CLas en las plantas (Matos et al., 2013), 
en el insecto vector (Katoh et al., 2015), en la 
evolución y para abordar la diversidad intrínseca 
del patógeno. Además, los estudios genómicos con 
cepas de referencia pueden ayudar a identificar 
el genotipo predominante o raro en un tiempo o 
región determinada (Katoh et al., 2014; Zheng et 
al., 2018).

El análisis con STR ha sido ampliamente 
utilizado para estudios poblacionales en bacterias 
(van Belkum et al., 2007; Gétaz et al., 2018;), 
incluyendo a CLas (Chen et al., 2010; Katoh et al., 

las cuales producen aproximadamente 8.5 millones 
de toneladas, lo que posiciona a México como 
cuarto productor mundial, después de China, Brasil 
e India (FAOSTAT, 2020). Los principales cítricos 
que se cultivan son: naranja (Citrus sinensis), 
limón Mexicano (C. aurantifolia), limón Persa (C. 
latifolia), toronja (C. paradisi) y mandarina (C. 
reticulata). Sin embargo, la citricultura mexicana 
se ha visto seriamente afectada por la enfermedad 
considerada más destructiva de los cítricos en el 
mundo llamada Huanglongbing (HLB) (da Graça 
et al., 2016; Robles-González et al., 2017). El 
HLB en México se detectó por primera vez en 
el municipio de Tizimín, Yucatán en julio de 
2009 y actualmente se encuentra en 24 de los 28 
estados citrícolas del país (SENASICA, 2018). La 
enfermedad es causada por especies del género 
Candidatus Liberibacter, aunque también se ha 
asociado a Candidatus Phytoplasma spp. (Teixeira 
et al., 2008; Chen et al., 2009; Arratia-Castro et 
al., 2014; Lou et al., 2014; Wulff et al., 2019). La 
especie presente en México es CLas. El impacto 
económico y social estimado en tan solo tres años 
desde la primera detección de la bacteria CLas, fue 
la pérdida de 1.7 millones de toneladas de frutos 
y 112.1 millones de jornales (Díaz-Padilla et al., 
2014). Como estrategia nacional para mitigar los 
daños ocasionados, se diseñó e implementó la 
campaña fitosanitaria contra el HLB, la cual se 
enfocó inicialmente a la detección y búsqueda de 
síntomas asociados a la bacteria CLas, remoción de 
árboles enfermos y al control del vector, D. citri a 
través de áreas regionales de control.

La investigación sobre HLB es limitada por 
la naturaleza incultivable de la bacteria CLas en 
medios artificiales. Esta bacteria es un parásito 
obligado de las células del floema, por lo que los 
estudios se limitan a técnicas de la Reacción en 
Cadena de Polimerasa (PCR), análisis de secuencias 
de genes amplificados por PCR, caracterización de 
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2011; Islam et al., 2012; Matos et al. 2013; Ma et 
al., 2014). Chen y colaboradores (2010) reportaron 
variaciones con base al número de repeticiones en 
tándem (TRN) en el marcador STR AGACACA, 
localizado en el locus genómico CLIBASIA_01645 
de CLas en poblaciones de Guangdong, China y 
Florida, EUA, encontrando que en la población de 
Florida predominó el genotipo de cinco repeticiones 
en tándem (TRN=5) en un 85.5% de las muestras, 
mientras que en la población de Guangdong 
predominó el genotipo TRN=7 en un 47.7% de las 
muestras. Matos y colaboradores (2013) utilizaron 
cuatro marcadores STR con base a los TRN, 
incluyendo el locus genómico CLIBASIA_01645 
(AGACACA), el locus adenosina deaminasas 
(TACAGAA) y dos locus de la bacteria no 
codificantes (CAGT y TTTG) para analizar la 
variación de cepas de CLas en poblaciones de 
Florida, México, varios países de Centro América y 
la región del Caribe. Sus resultados demostraron la 
presencia de dos haplotipos (HA y HB) en Florida. 
Interesantemente estos haplotipos se encontraron 
en países de América Central, región del Caribe 
y México; sin embargo, se mostraron diferentes 
a los obtenidos en las muestras del sur de Asia y 
de Brasil. No obstante, las muestras de México 
provenían solo de la Península de Yucatán. Por lo 
anterior, el objetivo del presente estudio fue realizar 
la diferenciación estructural de las subpoblaciones 
de CLas del Noroeste, Occidente, Centro y Sureste 
del país utilizando doble-locus genómico con 
repeticiones cortas en tándem.

MATERIALES Y MÉTODOS

Material biológico y procesamiento

Durante los años 2016 a 2020 se colectaron 
177 muestras de follaje de cítricos con síntomas 
asociadas a la enfermedad HLB de regiones de 

México. Las regiones del presente estudio fueron 
Noroeste (Sinaloa y Baja California Sur); Occidente 
(Colima, Jalisco, Michoacán y Nayarit); Centro 
(Estado de México y Morelos); y Sureste (Oaxaca, 
Veracruz, Yucatán y Quintana Roo). El número 
de muestras por especie de cítricos fueron 49 de 
limón Mexicano (C. aurantifolia), 68 de limón 
Persa (C. latifolia), 40 de naranja (C. sinensis), 
siete de mandarina (C. reticulata), siete de toronja 
(C. paradisi), cuatro de limón volkameriano (C. 
volkameriana) y dos de limón italiano (C. limon).

Las muestras colectadas se trasladaron al 
laboratorio de Biología Molecular de Fitopatógenos 
de CIIDIR-IPN Unidad Sinaloa. Se separó y se 
cortó la nervadura central de las hojas de árboles de 
cítricos. Las muestras se congelaron con nitrógeno 
líquido y posteriormente se liofilizaron durante 72 
h. Las muestras liofilizadas se pulverizaron en un 
molino TissueLyser (Qiagen, Valencia, CA) durante 
1 min (30 Hz), una vez pulverizadas se procedió a 
realizar las extracciones de ADN, el tejido restante 
se almacenó a 4 °C en un cuarto frío.

Extracción de ADN

La extracción de ADN se realizó mediante el 
método del CTAB al 3 % reportado previamente 
por Zhang y colaboradores (1998). El ADN obteni-
do se almacenó a -20 °C para su análisis posterior. 
La medición de la concentración y grado de pureza 
del ADN o relación ADN/Proteína se realizó en un 
espectrofotómetro NanoDrop ND-1000 UV–Vis 
Spectrophotometer (NanoDrop Technologies, Wil-
mington, DE, USA), a través de la relación entre 
la absorbancia a 260nm y la absorbancia a 280nm 
(A260/A280).

Detección de CLas

Para la detección de CLas por PCR convencional 
se utilizaron los iniciadores A2 (5’-TATTAAAGG-
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secuenciar a LANGEBIO-CINVESTAV (Irapuato, 
Guanajuato). Se realizaron alineaciones múltiples 
de las secuencias obtenidas utilizando el programa 
CLUSTAL W en MEGA v. 7.0 (Kumar et al., 2016). 
Los TRNs fueron contabilizados manualmente. 
Para el marcador AGACACA fue secuenciado 
una muestra de CLas representativa de cada TRN, 
y para el resto de las cepas se determinaron los 
TRNs por electroforesis capilar. Para realizar 
la corrida electroforética se utilizó el kit de alta 
resolución (QIAxcel High resolution). Se realizó 
la configuración del software del equipo siguiendo 
las recomendaciones del fabricante utilizando 
el método de corrida OM500 con una resolución 
de hasta 50 pb, el marcador de peso molecular 
(QX size marker) de 50-800 pb y el marcador 
de alineamiento interno (QX alignment marker) 
de 15pb-1kb. Para el marcador TACAGAA se 
secuenciaron 44 muestras de CLas representativas 
de cada subpoblación bajo estudio y por especie de 
cítrico. Para las muestras con múltiple amplicón 
se seleccionaron 10 clonas plasmídicas (pGEM-T) 
para identificar y secuenciar cada amplicón con 
diferente TRN (doble o triple amplicón).

Se analizaron las variaciones en ambos loci 
con base a los TRNs tanto en muestras que 
amplificaron un simple amplicón (SA) como las 
de múltiple amplicón (MA). La identificación 
de los TRNs de las muestras se realizó mediante 
electroforesis en gel de agarosa con una cepa de 
referencia correspondiente a un amplicón de 291 
pb y TRN igual a 10 (Figura 1). Se establecieron 
otras referencias utilizando muestras con diferentes 
TRN determinados por secuenciación (TRN=17, 
22) (Figura 1).

Los haplotipos se identificaron con base al sis-
tema de agrupación binaria (TRN≤10/TRN≥ 10) 
establecido por Chen y colaboradores (2010) y apli-
cado exitosamente para el análisis de poblaciones de 
CLas en China, Florida, México, y países de Centro 
América y región del Caribe (Matos et al., 2013; 

TTGACCTTTCGAGTTT-3’) y J5 (5’-ACA-
AAAGCAGAAATAGCACGAACAA-3’) que 
amplifican un fragmento de 703 pb en los genes 
del β-operon (rplA-rplJ) (Hocquellet et al., 1999). 
El ensayo de PCR se realizó en tubos Eppendorf 
de 0.2 mL cuyo volumen total de reacción fue de 
25 μL, conteniendo 1X de buffer, 2 mM de MgCl₂, 
0.2 mM de nucleótidos trifosfatados (dNTP´s), 1 
unidad de Taq DNA polimerasa (Invitrogen Life 
Technologies, Brasil), 0.2 pmol de cada iniciador 
y 100 ng de ADN genómico total. Las mezclas de 
PCR se incubaron en un termociclador automáti-
co (Applied Biosystems Veriti™). Se utilizaron las 
siguientes condiciones: 94 ºC por 2 min; 35 ciclos 
de 30 s a 94 ºC, 30 s a 62 ºC, 1 min a 72 ºC; y final-
mente un ciclo a 72 ºC por 10 min. Los productos 
de PCR se visualizaron en gel de agarosa al 1%.

Variación de la población mexicana de CLas

Para el análisis de la variación de CLas se 
utilizaron los loci genómicos STR CLIBASIA_0164 
y adenosina deaminasas (Cuadro 1). Estos loci 
mostraron polimorfismo en estudios previos 
(Chen et al., 2010; Islam et al., 2012; Katoh et al., 
2011; Matos et al., 2013). Además, se determinó 
el contenido de información polimórfica (PIC) 
para cada marcador STR (Botstein et al., 1980). 
Para identificar las variaciones entre las cepas 
de CLas se utilizaron procedimientos basados 
en PCR, secuenciación y electroforesis capilar. 
Para el procedimiento de secuenciación, los 
fragmentos amplificados por PCR se ligaron en 
el vector de clonación pGEM®-T Easy Vector 
Systems (Promega Corporation, USA). El 
producto de la ligación se transformó en células 
competentes JM109 de Escherichia coli siguiendo 
las especificaciones del proveedor. El ADN 
plasmídico con el inserto de interés se purificó con 
el kit Wizard Plus SV Minipreps DNA Purification 
Systems (Promega Corporation, USA) y enviado a 
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Ma et al., 2014). Un haplotipo o genotipo haploi-
de es la combinación de alelos que se encuentran 
en dos o más loci en un solo individuo (da Silva 
et al., 2019). La diferenciación de la estructura de 
la población mexicana de CLas revelada por los 
TRNs se describió estimando su distribución para 
cada marcador STR, identificación y porcentaje de 

haplotipos, el número de alelos y el índice de diver-
sidad de Nei.

El índice de diversidad de Nei (valor H) se 
calculó con la herramienta GenAlex 6.5 utilizando 
la siguiente formula:

H = 1 - Σpi2, donde pi es la frecuencia del alelo en 
el locus i (Nei, 1972).

Cuadro 1.	 Origen de las muestras de cítricos para el análisis de la variación de Candidatus Liberibacter 
asiaticus.

Origen de 
la muestra Estados Especie 

de cítrico
PCR positivas/
Total muestras

Noroeste Sinaloa Limón mexicano 14/14
Limón persa 3/5
Limón italiano
Naranja
Toronja

2/2
10/10
1/1

Baja California Sur Limón mexicano
Toronja

2/2
1/1

Occidente Colima Limón mexicano
Limón persa
Naranja
Limón volkameriano
Toronja

21/21
1/1
5/5
1/1
1/1

Jalisco Limón persa
Naranja
Mandarina
Limón volkameriano

2/2
10/10
5/5
1/1

Michoacán Limón mexicano
Limón persa
Limón volkameriano

1/1
1/1
1/1

Nayarit Limón mexicano
Limón persa

8/8
11/11

Centro Estado de México
Morelos

Limón persa
Limón persa

1/1
27/27

Sureste Yucatán Limón mexicano
Limón persa
Naranja

1/1
5/5
2/2

Quintana Roo Limón volkameriano
Naranja

1/1
1/1

Oaxaca Limón mexicano 2/2
Veracruz Limón persa

Naranja
Toronja
Mandarina

8/15
0/12
0/4
0/2

150/177
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RESULTADOS

Detección de CLas

Se detectó por PCR a CLas en 150 de un total 
de 177 muestras de cítricos de las subpoblaciones 
del Noroeste, Occidente, Centro y Sureste (Cuadro 
1), obteniéndose el fragmento esperado de 703 pb 
(Datos no mostrados) (Hocquellet et al., 1999). En 
general, en las muestras colectadas se observaron 
síntomas característicos del HLB como punteado 
clorótico, moteado asimétrico, engrosamiento de 
venas, y aclaramiento de nervaduras, con algunas 
excepciones, principalmente en el estado de 
Veracruz, donde se confundían con deficiencias 
nutricionales.

Variación de la población mexicana de 
Candidatus Liberibacter asiaticus 

Para realizar el análisis de variación de la 
población mexicana de CLas se seleccionaron 
87 individuos de los cítricos positivos con base 
al origen geográfico de la muestra, el número de 
muestras por huerto analizado, la distancia entre 
los lugares de colecta y el tipo de cítrico.

Las 87 muestras para analizar la variación de 
la población mexicana de CLas amplificaron con 
los dos marcadores STR utilizados en el presente 
estudio, obteniéndose valores de PIC de 0.6379 
y 0.8247 para los marcadores AGACACA y 
TACAGAA, respectivamente (Cuadro 2), por lo 
que ambos marcadores se consideran informativos 

Figura 1.	 Genotipificación de cepas representativas de Candidatus Liberibacter asiaticus de regiones productoras de 
cítricos utilizando los iniciadores LasSSR-A-f/LasSSR-A-r que amplifican el locus adenosina deaminasas (STR 
TACAGAA). Carril M: Marcador de peso molecular 1 kb plus (Invitrogen Life Technologies, Brasil). Líneas de 
1 a 4 son muestras de la región de Occidente. Líneas 5 a 9 son muestras de la región Noroeste. Líneas 10 y 11son 
muestras de la región Sureste. Línea 12 muestra de la región Centro. Los números en blanco indican los números 
de repeticiones en tándem (TRN). La línea horizontal punteada indica TRN=10.

Cuadro 2.	Iniciadores utilizados para la amplificación y caracterización de los loci STR con base número 
de repeticiones en tándem (TRN) en el genoma de cepas de Candidatus Liberibacter asiaticus.

Iniciadores Secuencia (5’-3’) TRN PIC Referencia

LapGP-1f GACATTTCAACGGTATCGAC AGACACA 0.6379 Chen et al., 2010
LapGP-1r GCGACATAATCTCACTCCTT
LasSSR-A-f CGCCTACAGGAATTTCGTTACG TACAGAA 0.8247 Islam et al., 2012
LasSSR-A-r GACATTTCAACGGTATCGAC
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o polimórficos, ya que tienen valores de PIC 
superiores a 0.5 con base a los valores sugeridos 
por Botstein y colaboradores (1980).

Con el marcador AGACACA amplificaron 85 
muestras con simple amplicón (SA) y dos muestras 
con múltiple amplicón (MA) (Cuadro 3). Mientras 
que, para el marcador TACAGAA amplificaron 81 
muestras con SA y en seis muestras se observaron de 
dos a tres amplicones (Cuadro 3). Con el marcador 
AGACACA los TRN con SA fueron de 5, 8, 12, 13, 
14, 15 y 19 repeticiones, predominando el de 14, 
15 y 13 en el 90.5% de las muestras analizadas. En 
el Occidente se encontraron los TRNs 13, 14 y 15. 
En el Noroeste y Sureste se encontraron los TRN 
14 y 15, mientras que en el Centro solo el TRN 
14. El TRN de cinco solo se encontró en la región 
Sureste, aunque con baja presencia (3.5%). El TRN 
8 y 12 se encontraron solo en la región Noroeste, 
aunque también en pocas muestras. El TRN 19 se 
encontró con baja presencia en la región Noroeste 

(1.1%) y Sureste (1.1%). Los TRNs con SA con 
el marcador TACAGAA fueron más diversos, 
aunque predominó el TRN 22 en todas las regiones 
citrícolas (30.4%), siguiéndole el TRN 24 (29.6%) 
y 17 (13.6%) en las regiones Noroeste y Occidente. 
Los TRNs 9 (4.9%) y 10 (13.6%) se encontraron en 
la región Noroeste, Occidente y Sureste. El TRN 
ocho se encontró solamente en la región Sureste 
(3.7%). Los TRNs 12 (2.5%), 16 (2.5%) y 23 
(2.3%) solo se encontraron en la región Occidente 
(Cuadro 3).

El número de alelos de CLas de las regiones 
citrícolas por cada marcador varió entre dos 
y once (Cuadro 3). Las cepas de CLas con 
el marcador TACAGAA mostraron la mayor 
variabilidad genética con doce alelos y un índice 
de diversidad de Nei global de 0.694. Con el 
marcador AGACACA se encontraron nueve alelos 
y un índice de diversidad de Nei global de 0.574 
(Cuadro 3). Las cepas de CLas de la región Noroeste 

Cuadro 3.	 Distribución del número de repeticiones tándem (TRN) de único amplicón (SA) y múltiple amplicón (MA) y 
diversidad genética en la población mexicana de Candidatus Liberibacter asiaticus descrita mediante el número 
de alelos y el índice de diversidad de Nei (H).

Población
SA

TRN AGACACA
5 8 9 10 12 13 14 15 16 17 19 22 23 24 Totalx MAy Totalz Alelos H

Noroeste 1 2 16 1 1 21 21 5 0.541
Occidente 12 27 12 51 1 52 4 0.638
Centro 2 2 1 3 2 0.375
Sureste 3 6 1 1 11 11 5 0.744
Total 3 1 2 12 51 14 2 85 2 87 9 0.574

TRN TACAGAA
Noroeste 1 2 3 2 4 4 16 5(5) 21 11 0.862
Occidente 1 6 2 1 2 9 16 2 12 51 1(1) 52 9 0.797
Centro 2 1 3 3 2 0.375
Sureste 3 2 3 3 11 11 4 0.744
Total 3 4 11 2 6 2 11 24 2 16 81 6 87 12 0.694

xTotal de individuos con simple amplicón
yTotal de individuos con múltiple amplicón. Los números entre paréntesis en las muestras con múltiple amplicón fueron seleccionadas 

para secuenciación.
zTotal de individuos con único amplicón (SA) más individuos con múltiple amplicón (MA)
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Cuadro 4.	Frecuencia de haplotipos en la población mexicana de Candidatus Liberibacter asiaticus con 
base al análisis del número de repeticiones en tandem (TRN) por doble locus genómico.

Marcador
AGACACA TACAGAA Poblacióny

Haplotipo TRN TRN Noroeste Occidente Centro Sureste Total Referencia

HA ≤10 9 Naz Matos et al., 2013
10

HB ≥10 15
16

HA ≤10 8 3.3 3.3 Este estudio
14 1.1 1.0
22 1.1 1.0
24 1.1 1.0

Total 1.1 1.1 1.1 3.3 6.3
HB ≥10 12 2.2 2.2 Este estudio

14 1.1 1.1 2.2
16 1.1 2.2 3.3
17 5.4 8.7 14.1
19 1.1 1.1
22 4.3 19.6 1.1 3.3 28.3
23 1.1 2.2 3.3
24 6.5 11.9 18.4

Total 19.5 47.9 2.2 3.3 72.9
HC ≥10 4 1.1 1.1 Este estudio

8 1.1 1.1
9 1.1 2.2 2.2 5.4

10 3.3 6.5 3.3 13.1
Total 6.6 8.7 5.4 20.8

yEl valor corresponde al porcentaje de cada combinación alélica en muestras infectadas de la población mexicana 
de Candidatus Liberibacter asiaticus.
zNo aplica, corresponden a haplotipos encontrados en Florida, EUA.

mostraron el mayor número de alelos (media de 
ocho alelos), obteniéndose once alelos con el 
marcador TACAGAA, mientras con el marcador 
AGACACA solo se obtuvieron cinco; seguido de 
la región Occidente y Sureste con una media de 6.5 
y 4.5 alelos, respectivamente, con nueve y cuatro 
alelos con el marcador TACAGAA, así como 
cuatro y cinco con AGACACA, respectivamente 
(Cuadro 3). La diversidad genética de las cepas de 
CLas de las regiones citrícolas mexicanas varió de 
0.375 a 0.862 por marcador (Cuadro 3). La mayor 
variabilidad genética se obtuvo con el marcador 
TACAGAA en la región Noroeste, seguida por 

Occidente, Sureste y Centro. Sin embargo, al tomar 
en cuenta la media de la diversidad genética con 
ambos marcadores, los valores variaron de 0.375 a 
0.744 correspondiente a la región Centro y Sureste, 
respectivamente con una media de 0.634. Así, las 
cepas de CLas de la región Sureste mostraron la 
mayor diversidad genética, seguida por la región 
Occidente, Noroeste y Centro.

Las cepas de CLas se clasificaron en haplotipos 
con base al sistema de agrupación binaria TRN≤10/
TRN≥10 y combinación de alelos con ambos 
marcadores. Las cepas mexicanas de CLas se 
clasificaron en tres haplotipos (Cuadro 4 y 5), 
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predominando el haplotipo B (HB) en todas las 
regiones citrícolas y en todas las especies de 
cítricos, con el 72.9% y 72.1% de las muestras, 
respectivamente, seguido por el haplotipo C (HC) 
encontrado en las regiones citrícolas Noroeste, 
Occidente y Sureste en el 20.8% de las muestras de 
todos los cítricos (22.95), excepto en mandarina. El 
haplotipo A (HA) se encontró con baja presencia 
en el Noroeste (1.1%), Occidente (1.1%), Centro 
(1.1%) y Sureste (3.3%) en limón persa (3.3%), 
limón volkameriano (1.1%) y limón italiano (1.1%) 
(Cuadro 3 y 4).

DISCUSIÓN

Siguiendo el sistema de clasificación de 
haplotipos desarrollado por Matos y colaboradores 
(2013), la población mexicana de CLas se agrupó 
en tres haplotipos (HA, HB y HC), mientras que, 
en un estudio previo con muestras de Florida, la 
Península de Yucatán y países de Centro América 
y región del Caribe solamente se encontraron 
los haplotipos HA y HB (Matos et al., 2013). La 
combinación de TRNs con el doble locus genómico 
que permitió la clasificación del nuevo haplotipo 

Cuadro 5.	 Frecuencia de haplotipos de Candidatus Liberibacter asiaticus en diferentes especies de cítricos de 
regiones productoras de México con base al análisis del número de repeticiones en tandem (TRN) 
por doble locus genómico.

Marcador
AGACACA TACAGAA Especie de cítricoz

Haplotipo TRN TRN LM LP LV LI T N M Total

HA ≤10 8 3.3 3.3
14 1.1 1.1
22 1.1 1.1
24 1.1 1.1

Total 4.4 1.1 1.1 6.6
HB ≥10 12 2.2 2.2

14 1.1 1.1 2.2
16 1.1 2.2 3.3
17 3.3 7.6 3.3 14.2
19 1.1 1.1
22 9.8 7.6 1.1 1.1 1.1 4.3 2.2 27.2
23 2.2 1.1 3.3
24 16.3 1.1 1.1 18.5

Total 33.8 19.6 3.3 1.1 2.2 9.8 2.2 72.0
HC ≥10 4 1.1 1.1

8 1.1 1.1
9 1.1 1.1 2.2 1.1 5.5

10 4.3 3.3 4.3 1.1 13.1
Total 4.3 6.6 1.1 6.5 3.3 20.7

zEl valor corresponde al porcentaje de cada combinación alélica en muestras de diferentes especies de cítricos infectadas 
con Candidatus Liberibacter asiaticus. LM = Limón mexicano, LP = Limón persa, LV = Limón volkameriano, LI = 
Limón italiano, T = Toronja, N = Naranja, M = Mandarina.
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del Caribe y posteriormente se dispersaron a otras 
regiones citrícolas de México. Sin embargo, el 
haplotipo HB predominó en las subpoblaciones 
de Occidente y Noroeste, lo que podría estar 
asociado al impacto o intensidad de la enfermedad 
del HLB asociado a la mayor susceptibilidad de 
las especies de cítricos agrios (limón mexicano 
y limón persa), a condiciones climatológicas 
favorables (clima cálido) (Mora-Aguilera et al., 
2014; Flores-Sánchez et al., 2017; Mora-Aguilera 
et al., 2019) y a una posible mayor virulencia; 
aunque posteriores estudios son necesarios para 
probar está última hipótesis. Por otro lado, se 
sugiere que debido a la superficie establecida de 
cítricos, efecto agro-climático sobre la densidad 
del insecto vector, mayor incidencia de árboles 
infectados y tipo de cítrico se hayan ocasionado 
variaciones genéticas y la aparición o introducción 
de un nuevo haplotipo (HC) de la bacteria en la 
población mexicana, ya que dicho haplotipo fue 
encontrado en la subpoblación del sureste donde 
se detectó originalmente la enfermedad y en todos 
los cítricos analizados, excepto en limón italiano; y 
posteriormente se dispersó al Occidente y Noroeste 
del país. Actualmente el HLB se encuentra en 24 
de los 28 estados citrícolas del país; sin embargo, 
se ha vuelto endémico en la región Occidente, 
productora de limón mexicano y limón persa, 
donde ha causado un impacto económico y 
social trascendental. Por todo lo anterior, es de 
gran relevancia realizar investigación con los 
genotipos encontrados en el presente estudio 
con la finalidad de probarlos en la búsqueda de 
germoplasma con tolerancia a CLas para establecer 
un programa de mejoramiento, inicialmente en 
cítricos agrios, como estrategia primordial en el 
manejo del HLB, aunado al manejo del insecto 
vector y la utilización de planta certificada en el 
establecimiento de nuevas plantaciones. Además, 
sería interesante investigar las poblaciones de 

HC en el presente estudio no había sido reportada 
previamente en la población mexicana de CLas, 
tampoco en EUA, China y Brasil (Matos et al., 
2013), la cual consiste en la combinación de TRNs 
igual o mayores a 10 con el marcador AGACACA 
y TRNs igual o menores a 10 con el marcador 
TACAGAA. Algunos autores mencionan que 
el número de muestras es fundamental para una 
buena caracterización de cepas de CLas cuando 
la extensión de los huertos es grande (da Silva 
et al., 2019). Sin embargo, otro de los elementos 
relevantes en estudios de diversidad genética es 
el PIC, el cual depende del número de alelos y de 
las frecuencias relativas de los locus utilizados. El 
haplotipo HC se identificó en las subpoblaciones 
Noroeste, Occidente y Sureste en un bajo número 
de muestras; sin embargo, el PIC de los loci STR 
utilizados en el presente estudio fue mayor a 0.5, 
por lo tanto, estos se consideran informativos o 
polimórficos (Botstein et al., 1980). En el estudio 
realizado por Matos y colaboradores (2013) en la 
Península de Yucatán se analizó un mayor número de 
muestras con la misma combinación de marcadores 
STR utilizados en este estudio, reportando que el 
haplotipo HA fue el predominante, seguido del 
haplotipo HB, mientras que en el presente estudio, 
en la población del Sureste, que incluye también la 
Península de Yucatán se encontraron tres haplotipos, 
con una ligera predominancia del haplotipo HC, 
seguidos de los haplotipos HA y HB, además de 
mostrar la más alta diversidad genética, lo que 
puede estar relacionado a que en esta subpoblación 
fue donde se reportó por primera vez la presencia 
de la bacteria CLas en julio de 2009 en árboles 
de limón mexicano (Trujillo, 2010). Ese mismo 
año también se reportó la bacteria en los estados 
de Quintana Roo, Jalisco y Nayarit en árboles de 
limón mexicano y limón persa. Por lo que, se podría 
sugerir que los haplotipos HA y HB se introdujeron 
a la Península de Yucatán desde Florida y región 
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CLas de los principales países productores de 
cítricos tales como China, Brasil, EUA y México; 
que permita comprender la diversidad evolutiva de 
CLas, su estructura genética, así como el impacto 
epidemiológico de la bacteria. Otra investigación 
de gran relevancia que afecta las poblaciones de 
CLas es la tasa de evolución de los loci genómicos 
CLIBASIA_01645 y adenosina deaminasas.

CONCLUSIONES

En la población mexicana de CLas se 
encontraron tres haplotipos, HA, HB y HC. En 
las subpoblaciones del Occidente y Noroeste 
predominó el haplotipo HB, mientras en la del 
Sureste se encontró una ligera predominancia del 
haplotipo HC. El haplotipo HA se encontró con baja 
prevalencia en toda la población. Este es el primer 
estudio de variaciones genéticas en la población 
mexicana de CLas por doble-locus genómico con 
repeticiones cortas en tándem, además, es el primer 
reporte del haplotipo HC en las regiones citrícolas 
en México.
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