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Las herramientas moleculares en el control bioldgico
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RESUMEN. Las tecnologias moleculares que trabajan con ADN pueden ser de gran ayuda para las personas
que trabajan en control bioldgico. A pesar de esto, son pocos los ecélogos y entomélogos que han incorporado
herramientas moleculares en sus programas de investigacion. En este trabajo, hacemos una breve introduc-
cién a las herramientas moleculares, describimos sus ventajas y desventajas, y presentamos ejemplos donde las
herramientas moleculares han resuelto problemas. Se concluye que las herramientas moleculares prometen
ser una gran ayuda para los investigadores en control biolégico y deben ser utilizadas en aquellas situaciones
donde no exista una forma mas econémica o sencilla para responder al problema.
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ABSTRACT. Molecular tools in biological control. Molecular tools that work with DNA may be of great help
to those working in biological control. However, few ecologists and entomologists have incorporated molecular
tools into their research programs. In this paper, we make a brief introduction to molecular tools, we describe
their advantages and disadvantages, and we show examples where molecular tools have solved problems. We
conclude that molecular tools can be very helpful in biological control research and should be used whenever
a cheaper or simpler way to solve the problem is nonexistent.

Key words: PCR, PCR-based techniques, natural enemies, parasitoids.

Introduccion

Entre las areas de manejo de plagas de artrépodos
que podrian beneficiarse por la adopcién de técnicas
moleculares esta el control bioldgico (Menalled et al.
2004). Las tecnologias moleculares que trabajan con
ADN pueden ser de gran ayuda para las personas que
trabajan en control bioldgico, en aspectos tan diversos
como resolver problemas de sistemdtica inadecuada
de enemigos naturales e insectos plaga; comprobar la
pureza de las colonias de enemigos naturales criadas
en laboratorio; detectar la presencia de simbiontes;
evaluar la resistencia a insecticidas de enemigos natu-
rales e insectos plaga; evaluar el éxito o fracaso en
el establecimiento de enemigos naturales; estudiar
los patrones de dispersién de enemigos naturales e
insectos plaga; y documentar la divergencia genética

entre y dentro de poblaciones de enemigos natu-
rales y plagas (Alvarez 2000). A pesar de esto, son
pocos los ec6logos y entomdlogos que han incorpo-
rado herramientas moleculares en sus programas de
investigacion (Snow y Parker 1998). En este trabajo,
hacemos una breve introduccién a las herramientas
moleculares, describimos sus ventajas y desventa-
jas, y presentamos ejemplos donde las herramientas
moleculares han resuelto problemas en varios de los
aspectos expuestos anteriormente.

Herramientas moleculares

Las alozimas son variantes de las enzimas, que repre-
sentan diferentes alelos de un mismo locus. El anélisis
de la variacion de alozimas (un reflejo de cambios en
los genes que codifican por ellas) fue quizds el primer
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método molecular usado en estudios entomoldgicos
y, desde los afios setenta, ha sido el principal método
molecular usado en la ecologia de insectos. El método
conocido como “electroforesis de gel de almidén de
proteinas alozimicas”, o simplemente “electroforesis
de enzimas”, fue el primer sistema molecular real-
mente Util para trabajos ecoldgicos. Aunque la elec-
troforesis de enzimas es barata y relativamente facil,
solamente investiga una pequefia variacién en la clase
mas conservada de ADN —el ADN codificador—,
subestimando la cantidad de variacion genética en
el ADN que no codifica (Alvarez 2000). Este ADN
que no codifica, o cuya funcién desconocemos toda-
via, ha sido llamado ADN “basura”, “parasitico”, o
“egoista” y puede constituir entre el 30 y el 90% del
genoma de un insecto (Hoy 2003). Ademads, no es una
técnica efectiva en el analisis de variabilidad gené-
tica de insectos del orden Hymenoptera (donde se
encuentran la mayoria de los parasitoides efectivos en
agricultura), porque estos presentan una variabilidad
excepcionalmente baja en sus alozimas.

La reciente llegada de nuevas técnicas molecu-
lares para investigar directamente la variacion en la
molécula de ADN ha incrementado la precisiéon y
resolucién, facilitado el andlisis de diferentes pregun-
tas relevantes en el control biolégico. Estas técnicas
moleculares han sido y contintdan siendo desarrolla-
das para proveer marcadores moleculares adecuados
para analizar diferentes niveles de variacion genética
entre poblaciones, dentro de poblaciones, y entre
especies (Caterino et al. 2000).

El nimero de técnicas moleculares disponibles
para estudios entomoldgicos ha crecido enormemente
desde la concepcion de la reacciéon de polimerasa en
cadena o PCR (sigla en inglés de polymerase chain
reaction). Kary Mullins concibié la técnica de PCR
en 1983 y recibié el premio Nobel en quimica por su
invencion. La presencia de regiones conservadas en
las secuencias de ADN, tales como el ADN mitocon-
drial y el ADN ribosomal, hace posible amplificar
fragmentos de organismos cuyo genoma se desconoce
(Kocher et al. 1989).

Es posible comparar directa o indirectamente
diferentes genes, segmentos de genes o segmentos de
ADN en el genoma de insectos. Sin embargo, el nivel
taxonémico en el cual los genes especificos o las regio-
nes de nucleétidos son ttiles varia con los taxones. Es
decir, aunque un determinado gen puede ser ttil para
diferenciar especies cercanas, el mismo gen puede
no prestar suficiente definicidén para separar razas de

insectos dentro de una especie. Por tanto, la parte
especifica del genoma por usarse dependera del nivel
de resolucién que el investigador necesita. Por ejem-
plo, se han utilizado diferentes regiones mitocondriales
(COI, COlII, 16S) y nucleares (ITS1, ITS2, 28S, D2, D3
y EF-1) para la separacién de especies de parasitoides,
con resultados satisfactorios (Alvarez y Hoy 2002).

El ntimero de técnicas moleculares basadas en
PCR crece cada afio. Entre las diferentes areas que se
han beneficiado por el uso de técnicas basadas en el
PCR estan la sistematica, la genética de poblaciones
y los estudios de resistencia a insecticidas (Loxdale y
Lushai 1998, Parker et al. 1998). Algunas de las técnicas
moleculares basadas en PCR mds comunes son el anéli-
sis de RFLP (restriction fragment length polymorphism),
el andlisis de microsatélites, el SSCP (single-strand
conformation polymorphism), los RAPD (random
amplified polymorphic DNA), y las huellas digitales
de AFLP (amplified fragment length polymorphism)
(Hedrick 1992, Hughes y Queller 1993, Mueller et al.
1996, Symondson y Hemingway 1997). En el Cuadro 1,
presentamos una lista de técnicas moleculares con sus
respectivas sensitividad, costo, eficacia, nivel de discri-
minacién y aplicacién potencial.

Ventajas y desventajas de las herramientas
moleculares

Las técnicas moleculares basadas en PCR presentan
varias ventajas, incluyendo la posibilidad de traba-
jar con insectos extremadamente pequefios, como
muchos de los parasitoides mds efectivos en el control
biolégico. Estas técnicas también tienen la ventaja
de no verse afectadas por la edad o el estadio de los
insectos. Asimismo, en algunos casos pueden ser uti-
lizadas en insectos secos o almacenados en alcohol
por algtin tiempo, como en el caso de las muestras de
museo. Al servir sobre cualquier etapa de la vida del
insecto, las técnicas moleculares permiten diferenciar
especies de huevos o larvas de parasitoides dentro de
sus hospedantes, lo cual suele ser imposible mediante
el anélisis morfoldgico tradicional.

Actualmente la mayor desventaja de las técnicas
moleculares es su costo, que puede exceder los US$
20000 para un equipo bésico. Sin embargo, en menos
de 20 afios el costo de las herramientas moleculares
ha bajado y hoy por hoy son més accesibles. Otra des-
ventaja de las herramientas moleculares es la relativa
facilidad de contaminacién de las muestras. Debido
a la sensibilidad de las técnicas que usan PCR, cual-
quier ADN contaminante puede ser amplificado.
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Cuadro 1. Comparacion de herramientas moleculares para investigar la variacion en segmentos de ADN o en productos de PCR

Caracteristica PCR-RFLPW Microsatélites SSCPW RAPDW-PCR AFLP®@-PCR
Sensitividad Moderada Alta Alta-moderada Moderada Alta

Costo Moderado Moderado Moderado Bajo Moderado
Eficiencia Alta Alta Alta Alta Alta

Nivel de Diferencias de Diferencias en Diferencias de Diferencias de Diferencias
discriminacion / nucleotidos individuos y nucleotidos nuclebtidos entre individuos

tipo de informacion
obtenida
(frecuencia de
genes o cambios
en pares de
bases)

Aplicacion

Ventajas

Desventajas

individuales en
ADN nuclear y
mitocondrial /
frecuencia de
genes.

Diversidad,
variacion
geogréafica,
zonas de
hibridos y limites
de especies,
filogenia.

Requiere poca
cantidad de ADN.
Puede visualizarse
con bromuro de
etidio.

Requiere
iniciadores
especificos y dos
procedimientos
separados. Toma
mas tiempo y es
mas costoso que
PCR de alelos
especificos.

poblaciones en
ADN nuclear /
No frecuencia de
genes, tampoco
cambios en pares
de bases.

Sistemas de
apareamiento,
diversidad,
parentesco,
relacion.

Altos niveles
de variacion
presentes en
la mayoria de
insectos.

Bandas que
migran en el gel
al mismo tiempo
pueden no ser
alelos idénticos
del mismo
locus. Requiere
cantidades
grandes de
ADN de alto
peso molecular.
Toma bastante
tiempo identificar
unidades
repetidas.

individuales en
ADN nuclear /
frecuencia de
genes.

Parentesco,
relacion.

Puede usar
nuevos haplotipos
para analisis
adicionales.

No funciona

con todos los
productos de PCR.
Puede requerir
secuenciacion.

individuales en
ADN nuclear /
frecuencia de
genes.

Zonas de hibridos
y limites de
especies, e
identificacion de
subespecies.

Util para especies
con limitada
informacion
genética.

Requiere poco
ADN.

y poblaciones
/ frecuencia de
genes.

Identificacion de
subespecies.

Mas confiable
que RAPD-PCR
y mas facil de
usar que RFLP
y microsatélites.
No requiere
informacion de
secuencias.

Requiere grandes
cantidades de
ADN limpio y
ademas un largo
protocolo.

Fuente: adaptado de Dowling et al. (1996) y Menalled et al. (2004).

W) Polymerase chain reaction-restriction fragment length polymorphism.
) Single-strand conformation polymorphism.

) Random amplified polymorphic DNA.

@ Amplified fragment length polymorphism.

Igualmente, cualquier contaminacién con ADNasas
puede degradar las muestras. Otra desventaja de las
técnicas moleculares es la dificultad en la ejecucién
de los protocolos requeridos y en la interpretaciéon
de los resultados cuando el investigador no cuenta
con suficiente formacién en el campo genético.

La seccion del genoma por investigar dependerd
del nivel de variacién que el investigador necesita
resolver. Algunos genes son relativamente féciles
de amplificar usando PCR porque se repiten cien-
tos y algunas veces miles de veces en el genoma
de los insectos. Un ejemplo son las miles de copias
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de los genes nucleares del ADN ribosomal orga-
nizados en secuencias. Cada secuencia consiste de
regiones que codifican tres subunidades (18S, 5.8S
y 28S). Estas subunidades estan separadas por dos
espaciadores transcritos internos (ITS por la sigla
en inglés de internal transcribe spacer): el ITS1 y el
ITS2. Usualmente, las diferencias entre los ITS de
poblaciones y especies de parasitoides son expresadas
como una filogenia, lo cual permite separar especies
cercanamente relacionadas (Alvarez y Hoy 2002). Sin
embargo, varios investigadores han demostrado que
dentro de un mismo individuo existe variacién en las
secuencias de las diferentes copias del ITS (Onyabe
y Conn 1999, Hugall et al. 1999, Harris y Crandall
2000). Esta variacién puede resultar en la creacién
de filogenias errdneas si las variantes dentro de un
individuo y entre individuos difieren tanto como las
variantes entre poblaciones y especies (Rich et al.
1997). Por tanto, es importante asegurarse de que
un ndmero significativo de copias de ITS de cada
individuo sea usado en los andlisis filogenéticos.
Desafortunadamente, esto puede acrecentar de modo
significativo el costo de los experimentos.

La seleccion de la herramienta molecular depen-
de del tipo de problema por resolver, el costo de
la técnica, la dificultad del método, y el nimero de
muestras por analizar. Una de las técnicas moleculares
mds populares en estudios entomolégicos basadas en
PCR es el anélisis de RAPD-PCR, quizéds porque no
requiere informacién previa acerca de la secuencia de
ADN, provee rdpidamente marcadores moleculares,
y es relativamente barata y facil de usar (Williams et
al. 1990, Alvarez 2000). Sin embargo, al principio los
RAPD fueron criticados porque sus resultados eran
dificiles de reproducir (Ellsworth ef al. 1993); mas
recientemente, algunos investigadores han probado
que la reproduccion de los resultados puede mejorar-
se. Por ejemplo, Reineke et al. (1999) recomiendan
amplificar el ADN en una segunda reacciéon para
probar la reproducibilidad de los patrones de bandas
obtenidos por esta técnica.

A pesar de los problemas asociados con las dife-
rentes técnicas, las herramientas moleculares prome-
ten ser utiles para resolver problemas entomolégicos
como los que presentamos a continuacion.

Resolucion de problemas de sistematica inadecuada

El éxito de un programa de control biol6gico depende
en gran medida de la correcta identificacién de la plaga
o del enemigo natural. Los enemigos naturales més

efectivos presentan alta especificidad sobre sus insectos
hospedantes (Alvarez et al. 1999, Menalled et al. 2004).
Por tanto, la identificacion correcta es especialmente
importante cuando existen otras especies cercanamen-
te relacionadas a la plaga o al enemigo natural. A pesar
de que la evaluacién de caracteres morfoldgicos es la
herramienta predominante para distinguir especies de
insectos, muchos grupos de enemigos naturales son
morfolégicamente indistinguibles (especies cripticas)
a pesar de su diversidad genética. Rosen (1986), en su
capitulo sobre control bioldgico y especies cripticas,
presenta una serie de ejemplos donde la identificacién
incorrecta de la plaga o de los enemigos naturales fue
la causa de costosos fracasos en la implementacién de
diferentes proyectos de control biolégico.

Los investigadores en control biol6gico han des-
cubierto un nimero creciente de especies cripticas de
parasitoides. En los tltimos 40 afios, las herramientas
bioquimicas y moleculares han permitido explorar las
diferencias a nivel genético entre individuos de espe-
cies cripticas. Segin De Bach (1969), todas las dife-
rencias genéticas entre enemigos naturales pueden ser
importantes, sin importar qué tan hébil sea el investi-
gador separando estas especies morfolégicamente.

En los Estados Unidos, el minador asiatico de los
citricos, Phyllocnistis citrella Stainton (Lepidoptera:
Gracillariidae), se detecté por primera vez en el esta-
do de la Florida en 1993 (Hoy y Nguyen 1997). En
seguida comenzé un programa de control biolégico
clasico en contra de esta plaga y se introdujeron dos
poblaciones del parasitoide Ageniaspis (Hymenoptera:
Encyrtidae). Una poblacién provenia de Australia y
la otra de Taiwan; no se podia distinguir morfolégica-
mente entre ellas y los taxébnomos especialistas identi-
ficaron a ambas poblaciones como Ageniaspis citricola
Logvinoskaya, un parasitoide de color negro extrema-
damente pequefio (hasta 1 mm de longitud). Alvarez
(2000) determiné que las poblaciones de A. citricola de
distinta proveniencia geografica presentaban algunas
diferencias bioldgicas y de comportamiento. Estas dife-
rencias sugirieron la necesidad de conducir un estudio
de las dos poblaciones con métodos moleculares. Hoy
et al. (2000) utilizaron RAPD y determinaron que las
poblaciones eran genéticamente diferentes. Alvarez y
Hoy (2002) confirmaron las diferencias genéticas por
medio del andlisis de secuencias del ITS2 del ADN
ribosomal; después de analizar multiples clones del
ITS2, estos autores descubrieron que la variacién en
la secuencias dentro de individuos era mayor que la
variacion de las secuencias entre individuos. Esta gran
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variabilidad en la secuencia y longitud de las diferentes
copias del ITS2 entre individuos sugiri6é que la evolu-
cioén concertada no ha homogenizado todas las copias
de los genes del ARNr dentro de los individuos y
poblaciones de Ageniaspis. Sin embargo, los segmentos
de I'TS2 fueron informativos filogenéticamente y sepa-
raron satisfactoriamente las poblaciones australianas y
taiwanesas de Ageniaspis (Alvarez y Hoy 2002). Estos
resultados sugieren la existencia de dos especies cripti-
cas de diferente proveniencia geografica.

Como las dos poblaciones de Ageniaspis fueron
introducidas al estado de la Florida en los Estados
Unidos casi al mismo tiempo, y los parasitoides se esta-
blecieron en los cultivos de citricos, no se tenia certeza
sobre cudl de las dos poblaciones se habian establecido
o si ambas lo habia logrado. En experimentos adicio-
nales, Alvarez (2000) analiz6 individuos de Ageniaspis
recolectados en 10 sitios distribuidos a lo largo de 7
condados de la Florida. Usando RAPD, el autor con-
cluyé que todos los individuos provenian de Australia
y que probablemente los individuos taiwaneses no
pudieron establecerse en Florida. Estas conclusiones
permitieron seleccionar individuos de Ageniaspis para
exportarlos a diferentes sitios del Caribe, como las
Bahamas y las Islas Bermudas (Hoy y Jessey 2004),
y otros paises como Brasil, Chile, Espafia, Honduras,
Italia, México, y Marruecos, que presentan condiciones
climaticas similares a la Florida (Hoy, sin publicar).

Resolusion de problemas de contaminacion de
colonias de parasitoides

El género  Trichogramma  (Hymenoptera:
Trichogrammatidae) es bien conocido por todos los
practicantes del control biol6gico. Los microhimenép-
teros de este género son criados comercialmente y uti-
lizados ampliamente en programas de control biol4gi-
co aumentativo, como parte de programas de manejo
integrado de plagas de lepiddpteros. Sin embargo,
por causa de su tamafio diminuto y la dificultad de
la separacion visual (morfoldgica) entre especies y
razas, es frecuente la contaminacién en las colonias
de crianza de los laboratorios que comercian con
ellos. En consecuencia, también es frecuente obtener
resultados desalentadores después de la liberacion de
los parasitoides (Dourojeanni 1990).

La taxonomia de estos y otros microparasitoides
de otros géneros, tales como Anaphes (Hymenoptera:
Mymaridae), se ha beneficiado por la utilizacién
de herramientas moleculares. Landry et al (1993)
desarrollaron un sistema para separar especies de

Trichogramma y Anaphes basado en anélisis de
RAPD. También se han empleado secuencias de
ADN del ITS2 y del COII para separar la mayoria de
especies de Trichogramma y describir nuevas especies
en este género (Silva et al. 1999, Stouthamer et al.
1999, Pinto et al. 2002, Borghuis et al. 2004).

Deteccion de la presencia de simbiontes

Los eucariontes presentan un genoma nuclear y un
genoma mitocondrial. Las mitocondrias son conside-
radas generalmente como simbiontes microbiales que
fueron modificados después de un largo proceso evo-
lutivo dentro de las células de los eucariontes (Martin
1999). Ademads de la mitocondria, los insectos tienen
una estrecha relacién intra- y extra-celular con una
gran diversidad de organismos, tales como virus, bacte-
rias, levaduras, y rickettsias (Douglas 1992). En gene-
ral, se desconocen los detalles de las relaciones entre
estos microorganismos y sus hospedantes, pero gracias
a las herramientas moleculares los investigadores estan
aprendiendo mucho mds acerca de ellos (Hoy 2003).

Por ejemplo, es comuin encontrar en artrépodos
un género de proteobacterias llamado Wolbachia
(Jeyaprakash y Hoy 2002). Esta bacteria endosimbion-
te infecta los tejidos reproductivos de los artrépodos
y se transmite por via materna en el citoplasma (Hoy
et al. 2003). Jeyaprakash y Hoy (2002) observaron que
el 76% de 63 especies de artrépodos estaba infectado
con esta bacteria, que afecta la reproduccién de sus
hospedantes en diferentes formas, causando la incom-
patibilidad reproductiva (Stouthamer 1997). Por esta
razon, varios investigadores creen que esta bacteria
estd involucrada en procesos de especiacion.

Alvarez (2000) utilizé la técnica conocida como
“PCR largo” para detectar la presencia de Wolbachia
en las dos especies cripticas de parasitoides previa-
mente descritas del género Ageniaspis y en su insecto
hospedante, el minador de los citricos. La clonacién
y secuenciacién del gen wsp, el cual codifica por una
proteina de la superficie de Wolbachia, revel6 diferen-
tes tipos de Wolbachia que infectaban individuos de
las dos especies cripticas de Ageniaspis. Estos resul-
tados proveen evidencia adicional del aislamiento
reproductivo o de la diferenciacién genética entre las
poblaciones australianas y taiwanesas de Ageniaspis.

Determinacion de la presencia de endoparasitoides
e hiperparasitoides

Algunos proyectos de control bioldgico requieren
la determinacion del parasitismo y la identificaciéon
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de los parasitoides en sus estados larvales dentro
de sus hospedantes. En la mayoria de casos, esto
requiere la diseccién del hospedante y montar sobre
ldminas de microscopia la larva del endoparasitoide.
Es imposible determinar la especie de algunos para-
sitoides cuando no existen claves morfoldgicas para
sus estados larvales y, en estos casos, es necesario
esperar hasta que los adultos emerjan del hospe-
dante para identificarlos. Por ejemplo, Alvarez et al.
(1999) determinaron la presencia de parasitismo del
afelinido Encarsia sp. aff. diaspidicola (Silvestri) tini-
camente después de siete dias de la oviposicién del
parasitoide en su hospedante, la escama de San José
Quadraspidiotus perniciosus (Comstock). Siete dias
después de ser parasitadas, las escamas adquirian
una apariencia brillante y oledcea y su color amarillo
oscurecia. Las herramientas moleculares son de gran
utilidad para determinar la presencia de endopara-
sitoides aun antes de poder verlos. Con la ayuda de
las herramientas moleculares, la presencia del para-
sitoide adentro de su hospedante se puede detectar
incluso horas después de la oviposicion en lugar de
esperar mas de siete dias para su deteccién visual.
En términos generales, los hiperparasitoides se
consideran como algo negativo en el control biol6gi-
co, porque pueden limitar las poblaciones de algunos
parsitoides primarios. Sin embargo, es muy dificil
predecir la influencia de los hiperparasitoides sobre
los parasitoides primarios, porque la diversidad de
especies de los primeros y la cantidad de individuos
de los segundos puede variar mucho de un sitio a
otroy de un afio a otro (Sullivan 1987). En el caso del
hiperparsitoide icneuménido Mesochorus sp. sobre
el bracénido Peristenus sp., el cual es un parasitoide
primario de los miridos Lygus spp., es bastante dificil
determinar los niveles de hiperparsitismo al disectar
el hospedante mirido (Day 2002). La causa de esto
es que la larva del hiperparasitoide estd adentro del
parasitoide, el cual a su vez se encuentra adentro del
hospedante mirido. El tamafio de los hiperparasitoi-
des y su ubicacién dentro del parasitoide primario
hacen que la determinacién del hiperparasitismo
mediante la diseccidon sea poco practica. Por tanto,
la tinica opcién que existia antes del uso de herra-
mientas moleculares era la cria de los insectos y la
determinaciéon morfolégica de las especies después
de la emergencia de los adultos. Sin embargo, en este
sistema de hiperparasitoide (Meschorus sp.)-para-
sitoide (Peristenus sp.), ambos insectos tienen una
diapausa obligatoria, la cual implica que los tiempos

de cria para obtener estimados acertados de los nive-
les de parasitismo y confirmar la identificacion de las
especies puede tomar mdis de ocho o nueve meses
(Ashfaq et al. 2005).

Ashfagq et al. (2005) usaron secuencias del ITS para
desarrollar iniciadores de PCR que pudieran detectar
la presencia de Mesochorus sp. en el hospedante Lygus
spp. Los analisis de PCR de individuos de Lygus spp.
recolectados en el campo arrojaron resultados simila-
res en los niveles de hiperparasitismo de Mesochorus
sp. a los resultados obtenidos mediante la cria de los
insectos en el laboratorio. De esta forma, los investiga-
dores pudieron procesar un mayor nimero de insectos
en un menor tiempo y con bastante certeza en la identi-
ficacion de las especies. Adicionalmente, con el uso de
las secuencias de I'TS y CO1 vy el subsiguiente andlisis
de enzimas de restriccién sobre los productos de PCR
del ITS de Mesochorus sp., Ashfaq et al. (2005) deter-
minaron la posible presencia de especies cripticas en
este hiperparasitoide.

Mayor eficiencia de los enemigos naturales

Se han utilizado tecnologias de ADN recombinante
para estudiar insectos plaga y organismos benéficos.
Algunos investigadores utilizan dichas tecnologias
para mejorar la eficiencia de organismos benéficos
y para disminuir el potencial dafiino de insectos
plaga. Por ejemplo, Sun et al. (2004) construyeron un
baculovirus recombinante incrementando el poten-
cial de este para infectar el gusano de la bellota de
algodon (Helicoverpa armigera). Estos investigadores
pudieron comprobar que el baculovirus recombinan-
te (HaSNPV-AalT) redujo el tiempo promedio de
sobrevivencia del insecto plaga, e infecté mds rapida-
mente que un genotipo silvestre del baculovirus que
habia sido aislado a través de un método de clona-
cién in vivo. Como consecuencia del incremento en
la eficiencia del baculovirus recombinante, el campo
donde fue aplicado produjo una cosecha de fibra de
algoddn 22,1% mayor que donde se aplicé el genoti-
po silvestre. El empleo de tecnologias recombinantes
para aumentar el potencial de los bioplaguicidas
seguramente resultard en la formulacién de productos
comerciales més eficientes.

El futuro

Los métodos moleculares son herramientas que pueden
ser utilizadas por investigadores en diferentes campos
cientificos, incluyendo el control bioldgico. La mayo-
ria de profesionales del control bioldgico reciben un
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entrenamiento amplio en entomologia y ecologia, pero
raramente en genética y, por tanto, no estdn al tanto
de las técnicas disponibles (Hoy 1986). Asimismo,
pocos genetistas estdn entrenados en control biol6gico
y la mayoria no entiende la necesidad de los proyectos
aplicados (Hoy 1986). Asi, para progresar mas en el
uso de herramientas moleculares en un programa de
control bioldgico de plagas, es necesaria una colabora-
cién estrecha entre taxdnomos, ecélogos, entomologos,
genetistas y bidlogos moleculares.

Las herramientas moleculares no siempre son
apropiadas y en la mayoria de los casos son mds
costosas que otras técnicas. Sin embargo, tienen bas-
tante potencial y pueden resolver interrogantes que
probablemente no se pueden resolver de ninguna
otra forma. Sin duda, la utilizacién de herramientas
moleculares en la produccién masiva de enemigos
naturales ayudard a mantener y mejorar la calidad de
dichos insectos, la cual es critica en el éxito de cual-
quier programa de control biolégico.

En los ultimos afios, el nimero de taxénomos
especializados en algunos grupos de insectos ha dis-
minuido considerablemente. Las herramientas mole-
culares incrementan la precisién en la identificacion
de enemigos naturales y plagas y serdn especialmente
importantes en la separacion de especies cripticas con
diferentes requerimientos ambientales y atributos
bioldgicos, cuando los taxénomos no estén disponi-
bles o simplemente cuando la morfologia no baste
para diferenciar entre dichas especies.

Algunos investigadores han propuesto utilizar
herramientas moleculares para mejorar la eficiencia
de los enemigos naturales. La idea no es nueva y ya
en 1985 Beckendorf y Hoy (1985) proponian alterar
la proporciéon de machos y hembras para obtener més
hembras que parasitaran sus hospedantes, y ademaés
incrementar la longevidad, fecundidad y especificidad
de los enemigos naturales. Otros investigadores han
propuesto modificar genéticamente algunas plantas
por medio de técnicas de transformacién genética,
de tal manera que provean mejor alimentos suple-
mentarios para algunos enemigos naturales, como los
parasitoides himenopteros, y de esta manera puedan
mejorar su eficiencia como enemigos naturales. Una
vez que los investigadores obtengan los medios para
introducir genes dentro de los cromosomas de plantas
e insectos, podemos esperar una explosion de estudios
bésicos y aplicados.

En resumen, las herramientas moleculares pro-
meten ser una gran ayuda para los investigadores en
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control biolégico y deben ser utilizadas en aquellos
problemas donde no exista una forma mds econémica
o sencilla para responder al problema.
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