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MORFOLOGIA, REDES DE HAPLOTIPOS Y FRECUENCIA
DEL COMPLEJO DE PICUDOS (COLEOPTERA:
CURCULIONIDAE) EN 16 ACCESIONES DE MUSA SPP.

Jose S. Cordova-Campos®, Pedro S. Castillo-Carrillo?, Andy J. Luna-Sécola?, Segundo M.
Garcia-Garcia', César A. Mogollon-Farias' y Archi A. Ruiz-Polo®

RESUMEN

Los picudos constituyen plagas de importancia fitosanitaria en cultivos de platano y banano por los dafios que ocasionan y su
impacto potencial sobre la productividad. El objetivo del estudio fue caracterizar morfoldgica, molecular y filogenéticamente el
complejo de picudos asociado a 16 accesiones de Musa spp. del Instituto Nacional de Innovacion Agraria (INIA), Per(, y evaluar
diferencias en su abundancia. Se realizaron capturas mediante tres repeticiones, con evaluaciones a las 24 y 72 horas y 7 dias. Los
especimenes se identificaron morfolégicamente y se les extrajo ADN de las patas. La caracterizacién molecular comprendié la
amplificacion por PCR del gen mitocondrial citocromo c oxidasa subunidad | (COI), secuenciacion Sanger bidireccional y analisis
bioinformaticos. La abundancia se analiz6 mediante RStudio v.4.5. Se identificaron las especies Cosmopolites sordidus,
Metamasius hemipterus, Polytus mellerborgii y Rhynchophorus palmarum, cuyas abundancias variaron entre las accesiones
evaluadas. R. palmarum present6 diferenciacion molecular basada en COI. La reconstruccion filogenética delimitd cuatro clados
concordantes con los géneros identificados. Las accesiones Valery y Zapatito registraron mayores abundancias de las cuatro
especies. Se infiere que, entre las 16 accesiones evaluadas, Valery y Zapatito presentaron una mayor asociacién con las cuatro
especies de picudos identificadas. Asimismo, el andlisis del gen COI proporcioné evidencia molecular y filogenética
complementaria que respaldé su diferenciacion taxonémica.

Palabras clave adicionales: COlI, filogenia, identificacion molecular, Musa spp., picudos, susceptibilidad

ABSTRACT

Morphology, haplotype networks and frequency of the weevil complex (Coleoptera: Curculionidae) in
16 accessions of Musa spp.

Weevils are phytosanitary pests of major importance in plantain and banana crops due to the damage they cause and their potential
impact on productivity. This study aimed to characterize morphologically, molecularly, and phylogenetically the weevil complex
associated with 16 Musa spp. accessions from the National Institute for Agrarian Innovation (INIA), Peru, and to evaluate differences
in their abundance. Weevils were collected in three replicates, with assessments conducted at 24 and 72 hours and 7 days. Specimens
were morphologically identified, and DNA was extracted from leg tissue. Molecular characterization involved PCR amplification of
the mitochondrial cytochrome c oxidase subunit | (COI) gene, bidirectional Sanger sequencing, and bioinformatic analyses. Weevil
abundance was analyzed using RStudio v.4.5. Four species were identified: Cosmopolites sordidus, Metamasius hemipterus, Polytus
mellerborgii, and Rhynchophorus palmarum, whose abundances varied among the evaluated accessions. R. palmarum showed
molecular differentiation based on COI. Phylogenetic reconstruction resolved four clades consistent with the identified genera. The
Valery and Zapatito accessions exhibited the highest abundances of all four species. Among the 16 accessions evaluated, Valery and
Zapatito were therefore inferred to have a stronger association with the four identified weevil species. Furthermore, COI gene
analysis provided complementary molecular and phylogenetic evidence supporting their taxonomic differentiation.

Additional Keywords: COI; molecular identification; Musa spp.; phylogeny; susceptibility; weevils
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INTRODUCCION constituyen uno de los grupos de insectos
fitéfagos de mayor importancia econémica por su
Los picudos (Coleoptera: Curculionidae) amplia distribucion geogréafica y asociacién con
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numerosos cultivos agricolas (Chamarro et al.,
2021; Lira et al., 2026). En el cultivo de Musa
spp., Cosmopolites sordidus es una de las especies
de picudos de mayor importancia a nivel mundial,
siendo considerada una de las principales plagas
después de la sigatoka negra y los nematodos
(Velepucha et al., 2019; Gold y Messiaens, 2000).
Su impacto se debe a que las larvas perforan el
cormo formando galerias internas que alteran el
transporte de agua y nutrientes, provocan el
debilitamiento  fisiologico de la planta,
incrementan el riesgo de volcamiento y facilitan la
entrada de microorganismos fitopatdégenos
(Collins et al., 1991; Gold et al., 2001; Gold et al.,
2004). Como resultado, las infestaciones por esta
especie pueden ocasionar pérdidas de rendimiento
que oscilan entre 10 y 70 %, comprometiendo la
productividad y la sostenibilidad del cultivo en
diversas regiones productoras del mundo (Castillo
y Montenegro, 2022; Farah et al., 2022).

En Sudamérica, los picudos asociados al
cultivo de Musa spp. presentan una amplia
distribucién y han sido documentados en diversos
paises productores, lo que evidencia su
persistencia, capacidad de adaptacion a diferentes
condiciones  agroecologicas e  importancia
fitosanitaria para la produccion bananera. Esta
situacion resalta la necesidad de fortalecer las
estrategias de vigilancia, identificacion y manejo
de las especies presentes (Agurto et al., 2019;
Saltos y Vera, 2022; Vallejo et al., 2007).

En Per0, se ha registrado la ocurrencia de estas
plagas, principalmente en la region amazdnica,
mientras que en la costa existen menos
investigaciones disponibles sobre su diversidad y
distribucién (Guerra, 2018; Cerna, 2022; Santiago
et al., 2022). Dicha situaciéon adquiere especial
importancia porque el banano constituye uno de
los frutos de mayor consumo a nivel mundial y
representa un cultivo estratégico para la seguridad
alimentaria y la economia agricola de numerosos
paises (Martinez y Rey, 2021; Mehendran et al.,
2022).

Los curculiénidos constituyen uno de los
principales grupos de insectos de importancia
fitosanitaria en el cultivo de Musa spp.; sin
embargo, en Per( existe escasa informacion que
integre su caracterizacion morfolégica, la
diversidad genética de sus poblaciones y su
distribucion en colecciones de germoplasma. La
identificacion basada Unicamente en caracteres

morfologicos puede resultar insuficiente para
diferenciar variantes genéticas o reconocer la
relacion entre poblaciones locales y secuencias
previamente registradas. En este contexto, el
andlisis de redes de haplotipos derivadas del gen
mitocondrial COIl permite evaluar la estructura
genética y las relaciones evolutivas de las
poblaciones mediante la comparacion con
secuencias de referencia disponibles en el banco
de genes, mientras que la estimacion de la
frecuencia de las  especies  proporciona
informacién sobre su distribucion dentro del
banco de germoplasma. La integracion de estos
enfoques genera una linea base para fortalecer la
vigilancia fitosanitaria, la conservacion de los
recursos fitogenéticos y futuras investigaciones
sobre genética poblacional, dispersion y manejo
de los curculionidos asociados a Musa spp.

En ese sentido, el objetivo del presente estudio
fue caracterizar morfoldgica y molecularmente,
mediante el analisis de redes de haplotipos del gen
COIl, el complejo de picudos (Coleoptera:
Curculionidae) asociado a 16 accesiones de Musa
spp. y determinar la frecuencia de las especies
registradas.

MATERIALES Y METODOS

Disefio y éarea de estudio. Se realizé un
estudio bésico, no experimental, cuantitativo,
descriptivo y de corte transversal en una coleccion
de Musa spp. integrada por 16 accesiones,
establecida en un area de 10 335,36 m? en la
Estacion Experimental Agraria Los Cedros del
Instituto Nacional de Innovacién Agraria (INIA),
ubicada en Tumbes, Pert (Figura 1y Cuadro 1).

Instalacion de trampas y recoleccion de
insectos. Se instalaron tres trampas tipo sdndwich
por cada accesion, colocadas junto al cormo de
plantas adultas de cada una de las 16 accesiones.
Cada trampa consistié en un fragmento fresco de
pseudotallo de aproximadamente 30 cm de
longitud y entre 15 y 20 cm de didmetro, cubierto
con una hoja de banano de 30 x 30 cm para
favorecer la atraccion y el refugio de los insectos
(Carvajal, 2009; Farah et al., 2022). Las trampas
fueron inspeccionadas a las 24 y 72 horas, y 7 dias
después de su instalacion, registrandose y
recolectandose los especimenes capturados en
cada inspeccién. Posteriormente, los insectos
fueron depositados en frascos plésticos con tapa
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Figura 1. Ubicacién de la coleccion de Musa spp. de la EEA-Los Cedros INIA, Per.

Cuadro 1. Accesiones de la coleccidn de Musa spp. de la EEA -Los Cedros INIA, Peru.

N° de Accesion Variedad N° de Accesion Variedad
1 Valery 9 Filipino
2 Hartén 10 Orito
3 Gran Enano 11 Isla
4 Musa 12 Bluggoe
5 IC2 13 FHIA
6 Manzano 14 Dominico
7 Montecristo 15 Gros Michel
8 Red Dacca 16 Zapatito
Caracterizacion morfolégica. Los -20 °C durante 20 minutos y posteriormente se

especimenes fueron caracterizados
morfolégicamente mediante estereomicroscopia
utilizando las claves taxondmicas de Sepulveda y

Rubio (2009).
Andlisis  molecular. Se seleccion6 un
individuo  representativo de cada especie

identificada morfologicamente, se inmovilizaron a

disecaron las patas (coxa, trocanter, fémur y tibia),
cuyo tejido muscular se empleé para la extraccion
de ADN genémico mediante el kit Zymo
BIOMICS DNA Miniprep, adaptado para insectos
por Ruiz et al. (2025).

Posteriormente, el ADN se sometid a la
amplificacion del gen COI mediante la técnica
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de reaccion en cadena de la polimerasa (PCR,
en inglés) utilizando los cebadores LCO1490 (5-
GGTCAACAAATCATAAAGATATTGG-3) y HCO2198
(5-TAAACTTCAGGGTGACCAAAAAATCA-3),  que
amplifican un fragmento de aproximadamente
710 pares de bases (pb) (Folmer et al., 1994). La
reaccion se realizé en un volumen final de 50 pL,
compuesto por 22,5 pL de agua libre de nucleasas,
10 pL de buffer (1x), 3 pL de MgCl; (1,5 mM), 1
ML de dNTPs (200 uM), 2,5 pL de cada cebador
(10 pM), 0,5 pL de GoTag ADN polimerasa (1
Ulreaccion) y 8 uL de ADN molde. El programa
de amplificacion consistié en una desnaturalizacién
inicial a 95 °C durante 5 min, seguida de 35 ciclos
de 95 °C por 30 s, 58 °C por 30 sy 72 °C por 1
min, con una extension final a 72 °C durante 5
min.

Los productos de PCR se visualizaron
mediante electroforesis en gel de agarosa al 2 %
preparado en tampon TAE 1 X vy tefiido con
bromuro de etidio (0,5 pg-mL). Para cada muestra
se cargaron 8 pL del producto de PCR mezclados
con 4 pL de buffer de carga (6x), mientras que el
marcador de peso molecular de 1000 pb se cargd
en un carril independiente (la visualizacion de las
bandas se realizé utilizando un transiluminador
UV). Luego de corroborar la amplificacion del
gen, este se secuencid mediante la tecnologia de
Sanger bidireccional, un servicio brindado por la
compafia Biotecnoldgica Macrogen
(https://dna.macrogen.com/).

Finalmente, los productos de secuenciacion se
obtuvieron lecturas en formato FASTA que se
analizaron en el programa de genética evolutiva
molecular (MEGA, en inglés) v.11
(https://www.megasoftware.net/), donde  se
alinearon las cadenas complementarias del gen
COIl de cada especie para obtener secuencias
consenso. Las secuencias se introdujeron en la
herramienta de busqueda de alineacion local
(BLAST, por sus siglas en  inglés)
(https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi), con el
propdsito de identificar similitudes con secuencias
depositadas en la base de datos del Centro
Nacional de Informacion Biotecnoldgica (NCBI,

en inglés) (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/) para la
construccion de redes de haplotipos.

La construccién de redes de haplotipos se
realizé en el programa R v.4.5.1 (R Core Team,
2025) utilizando la herramienta pegas, ejecutado
en el programa R Studio Desktop v.2025. La red
de haplotipos se obtuvo mediante el algoritmo
TCS implementado en la funcién haploNet (). Los
haplotipos fueron identificados con la funcion
haplotype () y su frecuencia se estimdé mediante
haploFreq ().

Analisis estadistico. Los datos
correspondientes al numero de individuos
capturados por especie en cada accesion de Musa
spp. fueron registrados y sistematizados en Excel
v.2021. Posteriormente, se realizd un analisis
estadistico descriptivo basado en frecuencias
absolutas para caracterizar la distribucion de las
especies de picudos entre las accesiones
evaluadas. Con el fin de facilitar la visualizacion
de los patrones de abundancia y distribucién, se
elabor6 un mapa de calor, en el cual la intensidad
del color representd el ndmero de individuos
registrados para cada combinacién especie—
accesion. EI mapa de calor se generd utilizando el
programa R v.4.5.1 mediante las aplicaciones
ggplot2 y viridis, con ajustes graficos para mejorar
la interpretacion visual de los datos

Aspectos éticos. El estudio se ejecutod
mediante el permiso N°0011-2025-MIDAGRI-
INIA-UO.EEA.LC-T/D proporcionado por la
Estacion Experimental Agraria (EEA) Los
Cedros-Tumbes del Ministerio de Desarrollo
Agrario y Riego (MIDAGRI) del Peru.

RESULTADOS

Caracterizacion morfolégica. Los
especimenes capturados evidenciaron diferencias
morfol6gicas en el tamafio corporal, la coloracién,
la conformacion del rostro y de los élitros,
logrando diferenciarse en 4 especies de acuerdo
con las caracteristicas observadas y las claves
taxonémicas empleadas (Figura 2).
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Figura 2. Ejemplares de especies del orden Coledptera familia Curculionidae: (a) C. sordidus, (b) M.

hemipterus (c) P. mellerborgii, (d) R. palmarum.
Los cuerpos poseian la caracteristica de ser Asimismo,
alargados u ovalados, cuya longitud oscilé entre
3,5 y 48 mm. La coloraciéon varié desde verde
oscuro uniforme y negro brillante hasta patrones
anaranjados con bandas negras longitudinales.

Cuadro 2. Caracteristicas morfologicas del complejo de picudos.

el rostro presentd variaciones en
longitud y robustez, mientras que los élitros
mostraron diferentes grados de convexidad y
estriacion longitudinal (Cuadro 2).

Caracter C. sordidus M. hemipterus P. mellerborgii R. palmarum
CE%E]& Alargado-ovalada Ovalada Ovalada corta Robusta y alargada
Tamafio 13 mm 8 mm 3.5 mm 48 mm
Verde oscuro Amarillo-
Coloracion . anaranjado con Negro brillante Negro brillante
uniforme
bandas negras
Rostro Largo Largo y delgado Corto Corto y grueso
Pronoto Subcilindrico Trapezoidal Ancho Muy ancho
Elitros Estriados Estg:ggzscon Estriados cortos  Muy estriados y acanalados
Robustez Moderada Moderada Baja Muy alta
corporal

Redes de haplotipos. El andlisis de las redes
de haplotipos evidencio distintos patrones de
variacion genética entre las secuencias obtenidas
en Tumbes, Per(, y las secuencias homologas

disponibles en el banco de genes del NCBI para
las especies de Curculionidae evaluadas (Figura
3).
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Figura 3. Redes de haplotipos del gen COI de especies de Curculionidae obtenidas en Tumbes, Per(, y
comparadas con secuencias de referencia del banco de genes.

En M. hemipterus, la secuencia procedente de
Tumbes conformd un haplotipo exclusivo (Hap-
1), diferenciado de los haplotipos representados
por las secuencias de referencia mediante tres
sitios polimérficos. En P. mellerborgii, la
secuencia de Tumbes comparti6 un Unico
haplotipo con las secuencias de referencia, sin
detectarse variacién haplotipica en el fragmento
del gen COI analizado. En R. palmarum, la
secuencia de Tumbes correspondi6 a Hap-1,
mientras que las secuencias del banco de genes se
distribuyeron en diez haplotipos adicionales, lo
gue evidencia una mayor diversidad haplotipica en
el conjunto de secuencias de referencia. Por su
parte, en C. sordidus, la secuencia obtenida en
Tumbes se agrup6 en el mismo haplotipo que la
mayoria de las secuencias de referencia, aunque
una secuencia adicional del banco de genes
conformé un segundo haplotipo, indicando la

existencia de dos variantes haplotipicas para esta
especie.

Frecuencia del complejo de picudos. El mapa
de calor mostrd una distribucion heterogénea de
las especies de curculiénidos entre las 16
accesiones de Musa spp. C. sordidus y M.
hemipterus fueron las especies predominantes y
estuvieron presentes en la mayoria de las
accesiones, alcanzando sus mayores abundancias
en la accesion 1 (36 y 29 individuos,
respectivamente). En contraste, P. melanoborgi se
registr6 Unicamente en la accesion 16, mientras
gue R. palmarum presenté una distribucién
restringida a cuatro accesiones y bajas frecuencias
de captura. Las accesiones 1, 2, 7 y 16
concentraron los mayores niumeros de individuos,
mientras que las accesiones 9, 10, 14 y 15
registraron las menores capturas (Figura 4).
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Figura 4. Mapa de calor de la frecuencia de captura de especies de curculiénidos en las accesiones de

Musa spp.
DISCUSION

La caracterizacion morfoldgica de los
ejemplares capturados permitié diferenciar cuatro
especies pertenecientes a la familia Curculionidae
(C. sordidus, M. hemipterus, P. mellerborgii y R.
palmarum) mediante caracteres diagnosticos
relacionados con la forma corporal, la longitud y
conformacion del rostro, la morfologia del
pronoto, el patron de estriacion de los élitros y la
coloracion externa. Estos caracteres constituyen
rasgos taxondmicos ampliamente utilizados para
la identificacion de curculionidos, debido a que
presentan una elevada estabilidad intraespecifica y
permiten discriminar especies morfolégicamente
proximas (Mckenna et al., 2018; Suhriani et al.,
2023; Ahmed et al., 2025).

Aunque los cuatro curculidnidos pertenecen a
la misma familia, presentaron una marcada
variacién en el tamafio corporal, que oscil6 entre
3,5 y 48 mm, asi como diferencias en la robustez
corporal y en la conformacién del rostro (Fleurot
et al., 2022; Carvalho et al., 2023; Suhriani et al.,
2023). Estas variaciones reflejan adaptaciones
morfofuncionales asociadas con sus habitos
alimenticios y reproductivos, particularmente en
especies xiléfagas o rizofagas, donde la longitud
del rostro determina la capacidad de perforar
diferentes tejidos vegetales para la alimentacién y
la oviposicion (Bonal et al., 2011; Huang et al.,
2018; Matsumura et al., 2021).

Posteriormente, el analisis de la frecuencia de
captura reveld una distribucion diferencial del
complejo de picudos entre las 16 accesiones de
Musa spp., con un predominio marcado de C.
sordidus y M. hemipterus. Este patron coincide

con la evidencia generada en sistemas bananeros
de América Latina, Africa y Asia, donde ambas
especies constituyen los principales integrantes
del complejo de curculionidos asociados al cultivo
(Gold et al., 2001; Velepucha et al., 2019; Angulo
et al., 2020; Bakaze et al., 2022). La amplia
representacion de C. sordidus es consistente con
su reconocimiento como la plaga clave del banano
a escala mundial, por la elevada capacidad
destructiva de sus larvas sobre el cormo y el
sistema radical, condicion que limita el desarrollo
vegetativo, compromete la estabilidad de la planta
y ocasiona  pérdidas  significativas  de
productividad (Gold et al., 2001; Heck et al.,
2021; Castro et al., 2024). En concordancia,
estudios desarrollados en Africa la identifican de
forma reiterada como el principal insecto limitante
de Musa spp., particularmente en bananos de
altura y platanos (Twesigye et al., 2018; Bakaze et
al., 2022), mientras que registros provenientes de
Asia y otras regiones productoras evidencian una
distribucién ampliamente extendida, incluso fuera
de sus é&reas tradicionales de cultivo, lo que
confirma su caracter cosmopolita y su relevancia
fitosanitaria global (Gupta y Kumar, 2023; Al-
Sarar et al.,, 2024). Por su parte, aunque la
evidencia disponible sobre M. hemipterus es
comparativamente menor, diversos estudios
coinciden en sefialarla como un componente
relevante del complejo de picudos, especialmente
en plantaciones con tejidos senescentes, heridas
mecénicas o0 elevados niveles de infestacion.
Tanto larvas como adultos excavan galerias en
pseudotallos y cormos, generalmente entre 20 y
100 cm sobre la superficie del suelo, favoreciendo
el debilitamiento estructural de las plantas, el
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incremento del riesgo de quiebre y la reduccion
del rendimiento del cultivo (Tabima et al., 2023;
Mondragon et al., 2026).

El analisis de las redes de haplotipos permitid
evidenciar diferencias importantes en la estructura
genética de las cuatro especies de Curculionidae
asociadas a las accesiones de Musa spp., lo que
refleja  distintos patrones evolutivos y de
dispersion poblacional. Aunque todas las especies
fueron identificadas mediante el mismo marcador
mitocondrial (COI), la diversidad haplotipica
observada fue claramente diferente entre ellas, lo
gue sugiere que cada especie presenta una historia
demogréfica y evolutiva particular. ElI gen COI
constituye uno de los marcadores moleculares mas
utilizados para estudios de genética poblacional
debido a su elevada tasa de sustitucion, herencia
materna y capacidad para discriminar linajes
intraespecificos, permitiendo identificar variantes
genéticas y reconstruir relaciones genealdgicas
entre poblaciones geograficamente separadas
(Hebert et al., 2003; Ward, 2009).

En M. hemipterus, la secuencia de Tumbes
conformd un haplotipo exclusivo, separado de las
secuencias de referencia mediante tres sitios
polimérficos. Este resultado sugiere la existencia
de una variante genética no representada
previamente en las secuencias disponibles en el
banco de genes, lo que podria reflejar procesos
locales de diferenciacion genética favorecidos por
el aislamiento geogréafico, la deriva genética o la
acumulacion gradual de mutaciones neutrales
(Friis et al., 2018; Yannic et al., 2018). La
presencia de haplotipos exclusivos ha sido descrita
en poblaciones de insectos fitéfagos sometidas a
condiciones ambientales particulares o con
limitado intercambio genético entre regiones,
constituyendo un indicador de estructuracion
poblacional mas que de diferenciacion especifica
(Martinez et al., 2021; Tao et al., 2023; Pilap et
al., 2025). Sin embargo, considerando que el
presente estudio s6lo analizé un fragmento del gen
COIl y un individuo representativo por especie,
estos resultados deben interpretarse con cautela y
requieren ser confirmados mediante un mayor
nimero de muestras y marcadores moleculares
adicionales, preferentemente nucleares, que
permitan evaluar con mayor resolucion la
estructura genética de las poblaciones de M.
hemipterus presentes en el norte del Per.

En contraste, P. mellerborgii present6 un Gnico

haplotipo compartido entre la secuencia de
Tumbes y todas las secuencias de referencia
incluidas en el analisis. La ausencia de variacion
haplotipica en el fragmento analizado indica una
elevada conservacion del gen COIl para esta
especie y sugiere una baja diversidad genética
mitocondrial en las poblaciones actualmente
disponibles en las bases de datos. Patrones
similares han sido descritos en insectos que
experimentaron procesos recientes de expansion
poblacional o en especies cuyos niveles de flujo
génico han contribuido a mantener una escasa
diferenciacion  mitocondrial ~ entre  regiones
geograficas (Ward, 2009). Se ha demostrado que
diferentes especies de insectos poseen baja
diferenciacion mitocondrial, haplotipos centrales
compartidos o redes estrelladas tras expansiones
recientes, y otros mantienen esa homogeneidad
por migracion extensa y flujo génico continuo
entre regiones (Cao et al., 2019; Silva et al., 2020;
De Rosas et al., 2023; Dhillon et al., 2026). No
obstante, una baja variacion en COIl no equivale
necesariamente a baja diversidad del genoma
completo, porque distintos marcadores capturan
escalas temporales, tasas de mutacion vy
componentes del genoma diferentes (Fischer et
al., 2017; Hui et al., 2017). Esto significa que,
aunque el COI sea muy similar entre los
individuos, el resto del ADN puede contener una
variabilidad mucho mayor. Es decir, el COI
representa solo una pequefia fraccion del genoma
(Fang et al., 2022; Ozdemir et al., 2025). En
consecuencia, la  uniformidad  haplotipica
observada en P. mellerborgii representa una
primera aproximacion al conocimiento de la
estructura genética de esta especie y constituye
una base para futuros estudios de genética
poblacional en Sudamérica.

Por su parte, R. palmarum exhibié el patrén de
diversidad genética mas amplio entre las especies
evaluadas, registrandose once haplotipos en el
conjunto de secuencias analizadas. Aunque la
secuencia de Tumbes correspondié al haplotipo
predominante  (Hap-1), las secuencias de
referencia se distribuyeron en diez haplotipos
adicionales, lo que evidencia una considerable
variabilidad mitocondrial dentro de la especie.
Esta elevada diversidad resulta consistente con la
amplia distribucién geogréfica de R. palmarum en
el continente americano y con su capacidad para
colonizar diferentes hospederos pertenecientes
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principalmente a la familia Arecaceae, ademas de
otros ambientes agricolas donde se dispone de
tejidos vegetales en descomposicion (Giblin et al.,
2013; Ponce et al., 2022). Se ha evidenciado que
especies con amplias distribuciones geogréficas y
elevada capacidad de dispersion suelen presentar
mayores niveles de diversidad haplotipica debido
a la acumulacion de mutaciones en poblaciones
parcialmente aisladas y a la coexistencia de
multiples linajes maternos (Twyford et al., 2020;
Scribner et al., 2024). De acuerdo con Zuykova et
al. (2018) y Benovics et al. (2025), especies
ampliamente distribuidas pueden mantener alta
diversidad  haplotipica  cuando  combinan
dispersion extensa con historia de colonizacién,
aislamiento parcial e IBD o refugios maltiples. En
este sentido, la red de haplotipos obtenida respalda
la existencia de una mayor complejidad genética
para R. palmarum en comparacion con las otras
especies del complejo evaluado.

Finalmente, C. sordidus presenté Gnicamente
dos haplotipos, predominando ampliamente el
compartido entre la secuencia de Tumbes y la
mayoria de las secuencias de referencia. Este
patrén sugiere una baja diferenciacion genética
mitocondrial y coincide con estudios realizados en
poblaciones de esta especie en diferentes regiones
productoras de banano, donde se ha descrito una
reducida variabilidad genética atribuida a la
dispersion mediada por el intercambio de material
de propagacién y a la expansion de linajes
ampliamente distribuidos (Velepucha et al., 2019;
Bakaze et al., 2022). La presencia de un haplotipo
predominante sugiere una baja variabilidad del
marcador mitocondrial COIl en la poblacion
analizada. Sin embargo, la identificacion de un
segundo haplotipo evidencia la existencia de
variacién genética intraespecifica, cuya magnitud
y distribucién requieren ser evaluadas mediante
estudios poblacionales que incluyan un mayor
namero de individuos, una cobertura geografica
mas amplia 'y marcadores  moleculares
complementarios, especialmente de origen nuclear
(Lee et al., 2023; Owaresat et al., 2026; Sharma et
al., 2026). De acuerdo con Blekhman et al. (2020)
y Lu et al. (2026), las poblaciones invasoras o
cultivadas pueden parecer simples en COI, pero
aun conservar haplotipos unicos o raros con valor
paoblacional. La principal brecha no es detectar
que existe variacion, sino estimar cuénta variacion
hay y cémo se distribuye entre localidades

(Phillips et al., 2019; Martin et al., 2019). Estos
resultados sugieren que la poblacion de C.
sordidus de Tumbes forma parte de un linaje
mitocondrial ampliamente distribuido,
posiblemente favorecido por el intercambio de
material de propagacion de banano. No obstante,
esta inferencia deberd confirmarse mediante
estudios con marcadores nucleares, un mayor
nimero de individuos y una cobertura geogréafica
mas amplia.

CONCLUSIONES

La caracterizacion morfoldgica, el analisis de
la frecuencia de captura y la evaluacion de las
redes haplotipicas basadas en el gen COI
evidenciaron diferencias taxonémicas, ecolégicas
y genéticas entre las especies del complejo de
picudos asociadas a las accesiones de Musa spp.
El predominio de C. sordidus y M. hemipterus
confirma su importancia fitosanitaria en el cultivo
del banano y respalda su papel como los
principales componentes del complejo de
Curculionidae en la zona de estudio. Asimismo,
los patrones haplotipicos observados, caracterizados
por la presencia de haplotipos exclusivos en
algunas especies y de linajes mitocondriales
ampliamente distribuidos en otras, aportan nueva
evidencia sobre la diversidad genética y la
historia evolutiva de estos curculionidos en el
norte del Per(. En este contexto, los resultados
constituyen una base para futuras investigaciones
orientadas a caracterizar con mayor resolucién la
estructura genética y la conectividad poblacional
mediante un muestreo mas amplio y el empleo de
marcadores moleculares complementarios,
contribuyendo al disefio de estrategias de
vigilancia y manejo fitosanitario sustentadas en
evidencia molecular.
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