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INTRODUCCIÓN 

 

El maíz es el principal cultivo en México, participa con el 18% del valor de producción 

del sector agrícola y concentra el 33% de la superficie sembrada en el territorio nacional 

(7.5 millones de hectáreas). Su producción de 2014 en nuestro país fue de 23,273,256 

toneladas, por encima de otros cereales como el trigo, sorgo, cebada y avena. Todas las 

entidades del país presentan algún nivel de producción de maíz, sin embargo, siete 

entidades concentran el 64.5% del volumen de producción nacional. Sinaloa es el 

principal productor al concentrar el 16.5% del total. Le siguen en importancia Jalisco, 

Michoacán, Estado de México, Chiapas, Guerrero y Veracruz. (FND, 2014). 

 

Para la producción de maíz; el ataque por insectos representa uno de los aspectos más 

importantes de cuidar en su cultivo. Son numerosos los daños de todo tipo producidos 

por las fases larvarias o adultos de muchos insectos. Su interés es enorme desde el punto 

de vista económico, incluyendo no solo la pérdida de cosechas sino en los gastos 

necesarios para su control y prevención, por lo general de tipo químico. No puede 

olvidarse tampoco, su repercusión social, por la merma en el abastecimiento del 

alimento de primera necesidad (Rodríguez et al., 2003). 

 

Las aplicaciones de insecticidas convencionales para el control de esta plaga han 

resultado en el desarrollo de poblaciones altamente resistentes a dichos químicos en 

varias partes del mundo (Yu et al., 2003, Ahmad and Arif, 2010); además de presentar 

efectos colaterales como impactos negativos sobre organismos de control biológico 

endémicos (Romeis et al., 2006). Como alternativa, las plantas genéticamente 

modificadas (GM) también se consideran una tecnología útil que ha sido ampliamente 

adoptada desde hace algunos años en algunas regiones por su capacidad para reducir 

daños a las plantas causados por el ataque de insectos plaga, disminuir el uso de 

insecticidas (Shelton, 2012), y ser relativamente inocuos contra especies de insectos no 

blanco (Musser and Shelton, 2003). 
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En este sentido, los estudios sobre variabilidad genética, estructura poblacional y flujo 

de genes entre poblaciones de especies agronómicamente importantes puede proveer 

información de base para establecer estrategias de MIP (Endersby et al., 2006), y puede 

contribuir a. monitorear las fases tempranas de la evolución de la resistencia a Bt en el 

campo (Gahan et al., 2001). 

 

Al diseñar una estrategia exitosa MIP, se deben tomar en cuenta tres factores. Primero, 

se necesita caracterizar genéticamente la población de interés. Segundo, se deben 

realizar estudios para examinar los orígenes de posibles biotipos dentro de la población, 

asociados con diferentes condiciones ambientales. Y tercero, se debe examinar la 

dinámica de la variabilidad genética de una población a través de las generaciones.  Sin 

embargo, algunos problemas con los métodos de estudio tradicionales es que no son 

capaces de representar de manera fidedigna el grado de evolución de la resistencia, los 

factores que influyen en su surgimiento o predecir en una forma apegada a la realidad el 

comportamiento de esta característica en una población natural de campo, aunque se 

lograban avances significativos. En este sentido, las pruebas moleculares son de gran 

utilidad, ya que pueden detectan diferencias genéticas entre individuos de manera directa 

más que basadas en diferencias fenotípicas observables (Huang, 2006). 

 

Por lo anterior, el objetivo de esta investigación fue estudiar la variabilidad genética de 

las poblaciones de S. frugiperda y H. virescens recolectadas en cultivos de maíz bajo 

diferentes tipos de manejo (incluido maíz transgénico), utilizando marcadores 

moleculares tipo ISSR. 

 

 

 

 

 

 

 

 



3 
 

 
 

REFERENCIAS CITADAS 

 

- Ahmad, M. and Arif M. I. 2010. Resistance of beet armyworm Spodoptera exigua 

(Lepidoptera: Noctuidae) to endosulfan, organophosphorus and pyrethroid insecticides 

in Pakistan. Crop Protection. 29: 1428 - 1433. 

 

- Endersby N. M., S. W. McKechnie, P. M. Ridland, and A. R. Weeks. 2006. 

Microsatellites reveal a lack of structure in Australian populations of the diamondback 

moth, Plutella xylostella (L.). Molecular Ecology 15(1):107-118. 

 

- FND (Financiera Nacional de Desarrollo Agropecuario, Rural, Forestal y 

Pesquero).http://www.financierarural.gob.mx/informacionsectorrural/Panoramas/Panora

ma%20Ma%C3%ADz%20(may%202014).pdf 

 

- Gahan L. J., F. Gould, and D. G. Heckel. 2001. Identification of a gene associated with 

Bt resistance in Heliothis virescens. Science 293: 857-860. 

 

- Huang F.. 2006. Detection and monitoring of insect resistance to transgenic Bt crops. 

Insect Science 13: 73-84. 

 

- Musser, F. R., and A. M. Shelton.  2003.  Bt sweet corn and selective insecticides: 

impacts on pests and predators. J. Econ. Entomol. 96: 71-80. 

 

- Rodríguez F. E., R. Zumalacárregui, C. A. Otero, S. A. Calleja, C. F. De La Fuente. 

2003. Lo que ud.debe saber sobre los alimentos transgénicos (y organismos manipulados 

genéticamente) Cartilla de divulgación. Edición Caja España. 69 Pág. 

 

- Romeis, J., M. Meissle and F. Bigler. 2006. Transgenic crops expressing Bacillus 

thuringiensis toxins and biological control. Nature Biotechnology. Vol. 24. pp. 63 - 71. 

 



4 
 

 
 

- Shelton A. M.  2012.  Genetically engineered vegetables expressing proteins from 

Bacillus thuringiensis for insect resistance: Successes, disappointments, challenges and 

ways to move forward. GM Crops and Food: Biotechnology in Agriculture and the Food 

Chain 3: 175-183. 

 

- Yu S. J., S. N. Nguyen, and G. E. Abo-Elghar. 2003. Biochemical characteristics of 

insecticide resistance in the fall armyworm, Spodoptera frugiperda (J. E. Smith). 

Pesticide Biochemistry and Physiology. 77(1): 1 - 11.  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



5 
 

 
 

 

 

 

ARTÍCULO 

 

Population variability of Spodoptera frugiperda (Lepidoptera: Noctuidae) in maize 

(Poales: Poaceae) associated with the use of chemical insecticides. 

 

2016 — Florida Entomologist — Volume 99, No. 2 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



6 
 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



7 
 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



8 
 

 
 

 

 



9 
 

 
 

 



10 
 

 
 

 

 

 

 

 

 

 



11 
 

 
 

 

 

 

 

ARTÍCULO 

 

Variabilidad genética de Heliothis virescens (Lepidoptera: Noctuidae) asociada con el 

uso de maíz transgénico. 

 

Enviado a la Revista Mexicana de Ciencias Agrícolas (Febrero, 2016) 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



12 
 

 
 

VARIABILIDAD GENÉTICA DE Heliothis virescens (LEPIDOPTERA: NOCTUIDAE) 

ASOCIADA CON EL USO DE MAÍZ TRANSGÉNICO 

GENETIC VARIABILITY OF Heliothis virescens (LEPIDOPTERA: NOCTUIDAE) 

ASSOCIATED WITH THE USE OF TRANSGENIC CORN CROP 

José Ricardo Pérez Zubiri
1
, Ernesto Cerna Chávez

2
, Luis Alberto Aguirre Uribe

2
, Jerónimo 

Landeros Flores
2 ,  Yisa María Ochoa Fuentes

2
 y Raúl Rodríguez Herrera

3
 

1
Estudiante de posgrado. Doctorado en Ciencias en Parasitología Agrícola. Universidad 

Autónoma Agraria Antonio Narro. Buenavista, Saltillo, Coahuila. C.P. 25315, Tel y Fax. 844 

4110226. 
2
Departamento de Parasitología, Universidad Autónoma Agraria Antonio Narro. 

Buenavista, Saltillo, Coahuila. C.P. 25315, Tel y Fax. 844 4110226.* Autor para 

correspondencia: yisa8a@yahoo.com, 
3
Universidad Autónoma de Coahuila. Facultad de 

Ciencias Químicas. Blvd. Venustiano Carranza s/n Col. República Oriente. Saltillo, Coahuila. 

C.P. 25280. México. 

RESUMEN 

Los cultivos transgénicos capaces de expresar las proteínas de Bacillus thuringiensis (Bt) están 

siendo usados ampliamente contra plagas de lepidópteros en el mundo. Varios estudios han 

demostrado la capacidad de las especies de insectos blanco para desarrollar resistencia a estas 

toxinas, lo cuál es una contínua preocupación que amenazaría el uso a largo plazo de estos 

cultivos. Aunque se ha encontrado que la resistencia a la toxina Bt en los insectos tiene una base 

genética, pocos estudios se han hecho en el país acerca de la variabilidad genética de 

poblaciones expuestas a Bt. Por tanto, el objetivo de esta investigación fue estudiar la 

variabilidad genética de poblaciones Heliothis virescens en México a partir de larvas 

recolectadas en cultivos de maíz de distintas localidades (Sinaloa, Jalisco y Coahuila) y bajo 

diferentes tipos de manejo del cultivo, y compararlas con poblaciones recolectadas en huertos de 

maíz transgénico en Coahuila, utilizando marcadores moleculares tipo ISSR. Se observó que la 

mailto:yisa8a@yahoo.com
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variación genética es mayor dentro de las poblaciones (95.24 %) que entre poblaciones (4.76 %), 

indicativo de una tasa elevada de intercambio genético entre ellas. Sin embargo, se pudo apreciar 

al construir el dendograma que la población expuesta a Bt se agrupó aparte de las demás. Esto 

puede deberse a la pérdida de alelos derivada de la constante presión de selección ocasionada 

por el uso del material transgénico. Esta información puede dar la pauta para establecer o 

modificar medidas para manejo de poblaciones resistentes. 

PALABRAS CLAVE: 

Heliothis virescens, ISSR, maíz, transgénico. 

 

ABSTRACT: 

Genetically modified (GM) crops able to express proteins from Bacillus thuringiensis (Bt) are 

being used widely against Lepidopteran pests around the world. Several studies have shown the 

ability of target insect species to develop resistance to these toxins, which is a continuous 

concern that would threaten the long-term use of these crops. Although it has been found that 

resistance to the Bt-toxin in insects has a genetic basis, few studies about the genetic variability 

of populations exposed to Bt have been made in Mexico. Therefore, the objective of this 

research was to assess the genetic variability of Heliothis virescens populations from larvae 

collected in corn crops from different locations (Sinaloa, Jalisco and Coahuila), under different 

types of crop management, and compare them with populations collected from transgenic corn 

crops in Coahuila, through the use of  ISSR molecular markers. It was observed that genetic 

variation is greater within populations (95.24%) than among populations (4.76%), this is 

indicative of a high rate of genetic exchange. However, after constructing the dendrogram it was 

noted that the population exposed to Bt was grouped apart from the others. This may be due to 

the loss of alleles caused by the constant selection pressure by the use of the GM crop. This 

information may be useful to establish or modify management strategies to control resistant 

populations. 
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El gusano de la yema o cogollero del tabaco, Heliothis virescens (Fabricius) es una de las plagas 

más voraces y devastadoras en varios cultivos agrícolas en el hemisferio occidental (Molina-

Ochoa et al., 2010). Los insecticidas químicos han sido ampliamente utilizados para proteger a 

los cultivos de esta especie por más de 60 años, ocasionando que se haya asociado su uso con 

aspectos de resistencia  y problemas de control en campo (Terán-Vargas et al., 2005; Blanco et 

al., 2009). Una alternativa para su control es el uso de plantas transgénicas. La mayoría de las 

plantas transgénicas Bt desarrolladas a la fecha producen toxinas Cry constitutivamente, 

confiriendoles tolerancia al ataque de plagas de insectos sin afectar a insectos benéficos u otros 

vertebrados (Betz et al., 2000). Una de las principales preocupaciones en relación al uso de estas 

plantas es el potencial de los insectos plaga para desarrollar resistencia debido a la intensa 

presión de selección (De Maagd et al., 1999). 

Aunque se ha comprobado en laboratorio que H. virescens tiene el potencial genético para 

desarrollar resistencia incluso cruzada a diferentes toxinas Cry (Gould et al., 1995; Jurat-Fuentes 

et al., 2003), actualmente la mayoría de las poblaciones de campo permanece susceptible 

(Blanco et al., 2009; Tabashnik et al., 2009). Por estudios recientes, se sabe que la resistencia a 

estas toxinas en algunas poblaciones involucra alteraciones y mutaciones en los genes 

encargados de codificar la formación de los receptores de la membrana del intestino medio 

(Gassmann et al., 2009). Por esta razón, los estudios sobre variabilidad genética, estructura 

poblacional y flujo de genes entre poblaciones de especies agronómicamente importantes puede 

proveer información de base para establecer estrategias de MIP (Endersby et al., 2006), y puede 

contribuir a. monitorear las fases tempranas de la evolución de la resistencia a Bt en el campo 

(Gahan et al., 2001).  
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En este sentido, las pruebas moleculares son de gran utilidad, ya que pueden detectan diferencias 

genéticas entre individuos de manera directa más que basadas en diferencias fenotípicas 

observables (Huang, 2006). ISSR es una técnica basada en PCR en la cual secuencias de 

repeticiones simples son usadas como primers para amplificar las regiones entre estas secuencias 

(Zietkiewicz et al., 1994), y es muy utilizada  en áreas  de estudio sobre diversidad genética y 

estudios de biología de la evolución en un amplio rango de especies (Agrawal & Shrivastava, 

2014); algunas de sus ventajas son: alta reproducibilidad, costo aceptable, no se necesita 

información previa de la secuencia nucleotídica y alto polimorfismo (Semagn et al., 2006).  Por 

lo anterior, uno de los objetivos de esta investigación fue estudiar la variabilidad genética de las 

poblaciones de H. virescens a partir recolectadas en cultivos de maíz bajo diferentes tipos de 

manejo (incluido maíz transgénico) , utilizando marcadores moleculares tipo ISSR. 

A este efecto, se visitaron áreas de cultivo de maíz en diferentes puntos de los estados de 

Coahuila,  

Jalisco y Sinaloa, donde se recolectaron larvas, que fueron colocadas en frascos con alcohol al 

70% y debidamente rotulados, para ser llevadas al laboratorio donde fueron identificadas usando 

claves taxonómicas (Stehr, 2005). Los sitios de colecta fueron seleccionados en función a sus 

estrategias de manejo, y siempre y cuando fuera posible recolectar más de 15 individuos. Los 

datos de las poblaciones son los siguientes: 1 (Matamoros, Coahuila; maíz para forraje, sin 

manejo de plagas), 6 (Culiacán, Sinaloa; maíz para consumo humano, manejo intensivo con 

piretroides), y 7 (Tlajomulco, Jalisco; maíz para semilla para siembra, manejo intensivo con 

plaguicidas de grupos toxicológicos diversos), y una población expuesta a maíz transgénico de 

San Pedro, Coahuila, recolectada en 2011 (Trans). 

 Una vez obtenido el material biológico de las diferentes localidades, se procedió a la extracción 

de ADN usando un protocolo de Doyle & Doyle modificado (1987); para esto, se utilizó la 

sección media de cada larva recolectada (aprox. 0.1 g). Se utilizó, el ADN de individuos de los 

individuos de H. virescens de la población de maíz transgénico de Coahuila. Posteriormente, a 
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cada muestra se le realizó una prueba de PCR, para amplificar las regiones complementarias de 

ADN que se unen a los marcadores moleculares tipo ISSR.  Los productos de PCR fueron 

cargados en geles de agarosa al 1 %. Después de 1 h 20 m en cámara de eletroforesis a 65 V, se 

tomaron imágenes de los geles bajo iluminación UV, y estas imágenes fueron digitalizadas 

usando un UVP Mini Darkroom. Los datos de bandas amplificadas de cada individuo se 

organizaron en una matriz de presencia-ausencia, y se realizó un AMOVA usando el software 

estadístico InfoGen versión 2014 (Balzarini & Di Rienzo, 2014). Adicional a la diversidad 

genética, también se obtuvieron los parámetros, heterocigosidad insesgada de Nei, número 

promedio de alelos y número efectivo de alelos. Estos datos se sometieron a un análisis para 

obtener dendrogramas de frecuencias. 

Con la ayuda de 3 primers, se obtuvieron un total de 29 bandas, de las cuáles el 100% fueron 

polimórficas, y proporcionaron información suficiente para agrupar las poblaciones. Los 

resultados del AMOVA se muestran en la Tabla 2. Los valores de p son muy bajos (p = 0.0025 y 

0.0025), lo cuál indica que los resultados son estadísticamente significativos. Es posible apreciar 

también que la variación genética es mayor dentro de las poblaciones (95.24%) que entre las 

poblaciones (4.76%). Los resultados demuestran que las poblaciones recolectadas son 

panmícticas, y que las poblaciones carecen de estructura.  Esto a su vez, sugiere que existe un 

elevado flujo de genes entre las poblaciones. Aún así, es importante remarcar que los marcadores 

moleculares ISSR permitieron obtener un número suficiente de loci polimórficos para separar a 

las poblaciones en grupos. 

 

Tabla 2. Analisis Molecular de varianza (AMOVA) de poblaciones de Heliothis virescens 

usando marcadores moleculares ISSR. 
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Tabla 2. Cuadro de Análisis Molecular de Varianza  

FV SC gl CM p-valor Comp. Var. Porcentaje 

 Población 14.87 3 4.96 0.0025 0.14 4.76 

 Dentro 154.93 56 2.77 0.0025 2.77 95.24 

 Total 169.8 59 2.88   2.91 100 

 FV = Fuente de variación; SC = Suma de cuadrados; gl = Grados de libertad; CM = Cuadrados medios. 

 

Estos resultados concuerdan con lo reportado en otros estudios en H. virescens (Groot et al., 

2011) así como en otras especies de lepidopteros como Cydia pomonella (Fuentes-Contreras et 

al., 2008) y Plutella xylostella (Endersby et al., 2006), donde el mayor porcentaje de la 

variabilidad se presenta dentro de las poblaciones que entre poblaciones, lo cual sugiere que 

todos los individuos conforman una sóla población genéticamente homogénea. En el caso de H. 

virescens, en particular, dicha falta de estructura de las poblaciones posiblemente esté 

condicionada por la elevada movilidad de los individuos y los hábitos de alimentación 

generalistas de la plaga (Groot, et al., 2011). Otro factor que puede influenciar la variabilidad de 

individuos dentro de las poblaciones es el aporte de las plantas hospederas silvestres alrededor 

de los cultivos como fuentes importantes de insectos para el crecimiento de las poblaciones 

iniciales al inicio del ciclo de cultivo (Blanco et al., 2007). 

Por otro lado, al construir el dendrograma con las poblaciones mediante el análisis de 

conglomerados, fue posible observar que existe una notoria separación genética entre la 

población recolectada del cultivo de maíz transgénico (Población T) con respecto a las demás, 

que formaron dos grupos aunque poco separados (Figura 1). Sin embargo, aún con esta distancia 

genética entre dicha población y las restantes, no existe existe evidencia que sugiera una 

estructura genética significativa en las poblaciones de esta especie. En estudios anteriores se ha 

establecido que las diferencias desde el punto de vista genético entre las poblaciones pueden ser 

debidas al tipo de manejo de las plagas (Franck et al., 2007), además de que dichas tácticas de 

manejo  pueden ocasionar pérdida de alelos y, por tanto, pérdida de variabilidad genética 

(Domingues et al., 2012). 
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Figura 1. Dendrograma de distancias genéticas entre poblaciones de Heliothis virescens basado 

en un análisis de varianza molecular mediante marcadores moleculares ISSR de las siguientes 

poblaciones: 1 (Matamoros, Coahuila), 6 (Culiacán, Sinaloa), 7 (Tlajomulco, Jalisco), y su 

comparación con una población expuesta a maíz transgénico de San Pedro, Coahuila (Trans). 

 

 

Se han estudiado diversos mecanismos de resistencia a la toxina Bt en H. virescens, desde bajos 

niveles de fosfatasa alcalina (Jurat-Fuentes & Adang, 2006), hasta alteraciones de los genes que 

codifica para las cadherinas (Gassmann et al., 2009), pero en ambos casos involucran una 

mutación en el genoma de los inividuos. Sin embargo, en las pocos casos de poblaciones de 

insectos resistentes a Bt (mayormente poblaciones de laboratorio)  la base molecular y genética 

de su resistencia se ha mantenido confusa (Gahan et al., 2001). Además, aunque existan 

individuos resistentes en las poblaciones, los genes que les confieren resistencia no pasen a las 

generaciones siguientes, ya que es frecuente que dichas poblaciones exhiban costos de 

adaptación y mueran prematuramente (Moar et al., 2010). 

Con el creciente uso de cultivos Bt, aspectos como el manejo de la resistencia a esta toxina se 

volverá más importante (Tabashnik et al., 2009) y los estudios sobre métodos para detectar 

resistencia y conservar la susceptibilidad de las plagas se convertirá en un área de investigación 

con más auge en la agricultura (Huang, 2006). En este sentido, las pruebas moleculares que 
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permitan detectar alteraciones en los genes inductores de resistencia (Morin et al., 2003; Jurat-

Fuentes & Adang, 2006). 
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