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Introduccién: Spodoptera frugiperda es una plaga devastadora que afecta cultivos como maiz, algo-
doén, sorgo y cafia de azucar, generando pérdidas millonarias a nivel mundial. El biotipo maiz pre-
senta amplia distribucién y creciente resistencia a insecticidas, lo que resalta la necesidad de estra-
tegias de control sostenibles. Entre ellas, los virus asociados al insecto representan una alternativa
prometedora, aunque en Colombia el conocimiento sobre su viroma es limitado. El objetivo de este
estudio fue caracterizar el viroma de larvas de S. frugiperda (biotipo maiz) para identificar virus con

potencial en biocontrol.

Métodos: Se recolectaron tres larvas en instar sexto que se alimentaban de plantas de maiz diferen-
tes en Envigado (Antioquia); del cuerpo completo de las larvas se extrajo y purificé RNA, y se realizd
secuenciacién Illumina NovaSeq 6000 (paired-end). El anélisis bioinformatico incluyé control de
calidad (FastQC), limpieza de lecturas (Trimmomatic), ensamblaje (rnaSPAdes) e identificacién de

virus mediante BLASTx contra la base de datos viral de NCBI.

Resultados: Se detectaron secuencias virales correspondientes a las familias Phenuiviridae, Bacu-
loviridae y Belpaoviridae. Actualmente, se avanza en la clasificacién a nivel de género y en analisis

filogenéticos.

Conclusiones: Estos resultados preliminares constituyen uno de los primeros acercamientos al vi-
roma de S. frugiperda en Colombia y abren nuevas perspectivas para el desarrollo de estrategias de

biocontrol para esta plaga.
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