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Introducción. El coco es un cultivo de las regiones tropicales alrededor del mundo que 

representa una fuente alimenticia de gran valor nutricional. Colombia podría ser un gran 

exportador de este cultivo debido a sus condiciones climáticas; la variedad de suelos y 

su alta productividad por palma, ya que se estima que se cultivan 205 palmas/ha, con 

una productividad de 8.6 t/ha; lo que ubica al país por encima del promedio mundial (5 

t/ha); sin embargo, este cultivo en nuestro país, se ve afectado por la enfermedad 

denominada anillo rojo, que genera daño del parénquima del tallo de la palma y es 

causada por el nemátodo Bursaphelenchus cocophilus. Varios estudios han sugerido 

que el insecto Rhynchophrus palmarum es el vector del nemátodo, debido a algunos 

ensayos que se han realizado a nivel de laboratorio por comparación de muestras 

infectadas; no obstante, los resultados que parten de la observación, no son del todo 

concluyentes sobre la existencia real de esta relación huésped-hospedero.  En la 

actualidad, diferentes tratamientos se utilizan por parte de los productores de coco 

para atacar este fitopatógeno o disminuir su multiplicación, dentro de los cuales se han 

incluido: 1) la erradicación de palmas afectadas para evitar la reproducción de B. 

cocophilus, 2) el uso de trampas para atraer y capturar adultos del vector, que aunque 

no elimina la enfermedad, controla su propagación, y 3) el uso de químicos en la zona 

del cogollo de las palmas, pero su concentración depende del estado de R. palmarum 

y del estado de daño de la planta. 
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Resultados. se logró diseñar mediante la plataforma primer3plus dos juegos de primers. 

Uno para R. palmarum que amplifica un fragmento de 370 pb de la secuencia 

codificante para la región COI dando (Forward: 5’TTGAAAAAGGAGCAGGAACT’3 y 

Reverse: 5’CTCCTCCAGCAGGGTCAAAA’3); y otro para B. cocophilus que amplifica 

un fragmento de 668 pb de la secuencia de D2-D3 (Forward: 5’ 

GACAGGGTTTCGGCTCTGAA’3 y Reverse: 5’ GTCTTGCGCCCCTATACCAA’3). Se 

confirmó la especificidad de anillamiento de los primers diseñados mediante un 

alineamiento de 10 secuencia tanto para B. cocophilus como R. palmarum. 

 

Conclusiones. mediante las secuencias encontradas en GenBank tanto para B. 

cocophilus como para R. palmarum se pudo comprobar por homología de diferentes 

aislados de ADN, la capacidad de anillamiento de los pares de primers. 
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