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SUMMARY

Background. Insect pests, as well as other arthropods, constitute a constant threat to public health and food security
and food sovereignty in a country. Although various techniques are currently used for integrated pest management, the
search for new management alternatives is constant. In this sense, transcriptome analysis, which consists of the analysis
of gene expression profiles of certain living organisms, could provide new alternatives. Objective. To determine the
potential applications of transcriptomic analysis against insect pests in the agricultural sector in Panama. Methodology.
The study was developed through the search for relevant information on transcriptome analysis applied within
entomology. Search was performed in SciELO (Scientific Electronic Library Online), Dialnet, Web of Science,
Springer Link, Ciencia.Science.gov, Scopus, Google Schoolar and ERIC (Institute of Education Sciences). Main
findings. The analysis of transcriptomes is a tool to understand different biological, physiological, and molecular
aspects of insects and other arthropods identified as pests in the Republic of Panama that put at risk the agricultural
production of the country. Implications. Harmful arthropods have become more relevant in recent years due to climate
change, invasive species and anthropogenic factors that increase the populations of these pest in Panama. Conclusion.
The results indicate that transcriptomic analysis generates information about the existence of candidate genes,
including those of harmful arthropods and natural enemies as predators, parasitoids and entomopathogenic
microorganisms that could be used as targets to reduce the damage caused by arthropods to the agricultural sector.

Key words: Analysis of transcriptomes; insect pest; agricultural production; integrated management alternatives.

RESUMEN
Antecedentes. Los insectos plaga, asi como otros artrépodos, constituyen una amenaza constante para la salud publica,
la seguridad y soberania alimentaria de un pais. Aunque diversas técnicas se utilizan en la actualidad para el manejo
integrado de plagas, la bisqueda de nuevas alternativas de manejo es constante. En este sentido, el andlisis de
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transcriptoma, que consiste en el analisis de perfiles de expresion génica de determinados organismos vivos, podria
brindar nuevas alternativas. Objetivo. Determinar las potenciales aplicaciones del andlisis transcriptémico contra
insectos plaga en el sector agropecuario en Panama. Metodologia. El estudio se desarrollé a través de la busqueda de
informacion relevante sobre el anlisis del transcriptoma aplicado dentro de la entomologia. La busqueda se realizo en
SciELO (Scientific Electronic Library Online), Dialnet, Web of Science, Springer Link, Ciencia.Science.gov, Scopus,
Google Schoolar y ERIC (Institute of Education Sciences). Principales hallazgos. El analisis de transcriptomas es una
herramienta que permitira comprender diferentes aspectos biolégicos, fisioldgicos y moleculares de insectos y otros
artropodos identificados como plagas en la Republica de Panama que ponen en riesgo la produccion agropecuaria del
pais. Implicaciones. Los artrépodos nocivos han tomado mayor relevancia durante los Gltimos afios debido al cambio
climatico, las especies invasoras y factores antropogénicos que incrementan las poblaciones de estas plagas en Panama.
Conclusiones. Los resultados indican que el analisis transcriptémico genera informacion acerca de la existencia de
genes candidatos, incluyendo los de artrépodos nocivos y enemigos naturales como depredadores, parasitoides y
microorganismos entomopatogenos que pudieran ser utilizados como blancos para reducir los dafios producidos por
los artrépodos al sector.

Palabras clave: Alternativas de manejo integrado; analisis de transcriptomas; insectos plaga; produccion agropecuaria.

INTRODUCCION

La transcriptdmica es el estudio del transcriptoma,
mediante el analisis de los perfiles de expresidn génica
(Morozova et al., 2009; Meng et al.,, 2019). Se
denomina transcriptoma al conjunto de moléculas de
ARN codificante (ARNm) y ARN no codificante
(ARNr, ARNt, miARN, ARNpi y IncARN) presentes
en una célula o tejido concreto (Cech y Steitz, 2014;
Zhao et al., 2017). EI ARN (Acido Ribonucleico) es un
tipo de &cido nucleico de una sola hebra, constituido
por ribosa, con posibilidad de unirse a cuatro bases
nitrogenadas (adenina, uracilo, citosina o guanina) y
grupos de fosfato de forma alterna (Gironella, 2010;
Lodish et al., 2016).

El ARN desempefia diversas funciones en la célula y
es clasificado en diversos tipos (Tabla 1) ( Zachau,
1969; Eddy, 2001; Carthew y Sontheimer, 2009; Cech
y Steitz, 2014).

El perfil de expresion génica agrupa todos los genes de
una célula o tejido que produce ARN total (ARN
codificante y ARN no-codificantes) en un determinado
momento y condiciones de desarrollo (Instituto
Nacional del Cancer, 2022).

En el caso especifico del ARN codificante, este tipo de
ARN transporta la informacién genética necesaria para
elaborar proteinas desde el ADN en el nlcleo celular
hasta el sitio donde se producen las proteinas en el
citoplasma, dicho proceso sustenta el hecho que se
pueda usar el perfil de expresién génica para encontrar
y diagnosticar una enfermedad o afeccién, o para
determinar como responde el cuerpo a un tratamiento
(Instituto Nacional del Cancer, 2022).

Los estudios sobre perfiles de expresion pueden
dividirse en cinco grupos en funcién de su finalidad: a)
diagnéstico molecular; b) clasificacion molecular
(estratificacion); ¢) busqueda de nuevas dianas o blancos

Tabla 1. Glosario de términos asociados a transcriptomas.

Término Descripcion Referencia
ARN mensajero Que transfiere informacion del genoma a la produccién (de Klerk'y Hoen, 2015; Liu
(ARNm) o ARN < EEC g P et al, 2016; Wang vy
codificante P ' Farhana, 2022)
ARN  no-codificantes Los ARN no codificante producen moléculas de ARN (Olivas et al., 1997; Eddy,
(ARNNC) funcionales en lugar de codificar proteinas. 2001; Cech y Steitz, 2014)

ARN de transferencia
(ARNY)

ARN ribosomal (ARNr)

MicroARN (miARN o
miR)

ARNpi o ARN de
silenciamiento

IncRNA  (ARNs no
codificantes largos)

Cumple una funcidn clave en la sintesis proteica.

Forma parte de los ribosomas y son esenciales en la
sintesis de proteinas.

Son moléculas pequefias de ARN no-codificante que
regulan la expresion de los ARNm diana, a traves de su
degradacion o inhibicion de la traduccidn.

ARN interferente es un mecanismo de regulacién post
transcripcional de la expresion génica, altamente
conservado entre eucariotas superiores.

Transcritos de ARN que presentan al menos 200
nucleotidos de longitud. Se piensa que pueden codificar
pequefios péptidos.

(Zachau, 1969; Wang vy
Farhana, 2022)
(Eddy, 2001; Wang Yy

Farhana, 2022)
(Lau et al., 2001; Carthew y
Sontheimer, 2009)

(Carthew y Sontheimer,
2009; Burand y Hunter,
2013)

(Li y Liu, 2019; Mattick et
al., 2023)
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moleculares; d) pronostico, y €) prediccion de la
respuesta al tratamiento (Gironella, 2010).

Entre las técnicas, relativamente recientes, utilizadas
para el analisis de los perfiles de expresion génica se
encuentra el microarreglo (microarray) que es un
método de alto rendimiento que permite la
caracterizacion de miles de transcritos
simultaneamente y consiste en la hibridacion del ARN,
transformado a CcADN (ADN complementario)
fluorescente, a un chip que contiene multiples sondas
de cADN correspondientes a los genes de interés; la
intensidad de la fluorescencia es proporcional a los
niveles de expresion del correspondiente transcrito
(Schena et al., 1995; Morozova et al., 2009).

Los microarrays fueron muy utilizados durante los
afios 90, pero su utilizacion en la identificacién de
perfiles genéticos decrecié en los afios 2000, debido al
desarrollo de nuevas tecnologias que permitieron la
secuenciacion masiva de alto rendimiento en conjunto
con algoritmos matematicos que permitieron el analisis
y cuantificacidn de los ARNSs presentes en una muestra
(Wang et al., 2009, 2019; Zhao et al., 2014; van der
Kloet et al., 2020).

La secuenciacion de nueva generacién (NGS) es una
tecnologia relativamente nueva, establecida a
mediados de la década del 2000, basada en los métodos
de secuenciacién masiva. La NGS permite obtener la
informacion genética en un individuo, tejido o célula
en un determinado momento y en condiciones
especificas. Esto trajo como consecuencia la
revolucion de las “omicas”. En la actualidad se puede
obtener informacion completa y detallada de genomas
(gendmica), transcriptomas (transcriptomica) o
proteinas (prote6micas), por citar solo algunos
ejemplos (Rubio, et al., 2020).

En el caso particular del analisis de expresiony funcién
de los ARN’s, la secuenciacion del ARN (RNA- Seq)
ha reemplazado tecnologias tales como los
microarrays, debido a la cantidad de informacién que
se puede generar en un solo experimento, utilizando un
solo instrumento (Soto y Lopez, 2012).

En Panama existe un complejo de plagas de artropodos
que han incrementado el nivel de dafio y pérdidas
econémicas tanto en diversos cultivos, como en el
sector pecuario, lo que pone en riesgo la seguridad
alimentaria del pais. Estas plagas son influenciadas por
el cambio climatico y factores antropogénicos, y
requieren la integracion de diversas medidas de
manejo (Mora et al., 2010). El presente articulo de
revision de literatura tiene como objetivo identificar
las potenciales aplicaciones de la transcriptdmica en el
estudio de insectos nocivos en el sector agropecuario
en Panama.

Atencio-Valdespino et al., 2023
MATERIALES Y METODOS

Este estudio corresponde a una investigacion del nivel
exploratorio, de enfoque cualitativo y utiliza la técnica
de investigacion documental para la recoleccion de
datos. Utiliza el método analitico-descriptivo para la
descomposicion y comprensién del problema de
investigacion, en este caso, la necesidad de identificar
las potenciales aplicaciones de la transcriptomica en el
sector agropecuario.

La bisqueda documental se basé en el establecimiento
de parametros de busqueda dentro de las bases de datos
seleccionadas, donde se concentrd en articulos, series
de libros y conferencias, publicados en espafiol e inglés
dentro de las bases de datos de SciELO (Scientific
Electronic Library Online), Dialnet, Web of Science,
Springer Link, Ciencia.Science.gov, Scopus, Google
Schoolar y ERIC (Institute of Education Sciences),
utilizando como parametro la ruta de busqueda:
TITLE-ABS-KEY (“transcriptomic” OR
“transcriptomic analysis in agricultural entomology”)
0 su equivalente en espafiol (“transcriptoma” OR
“analisis transcriptdmico en entomologia agricola”,
que incluye los documentos en cuyo titulo, resumen y
palabras claves, aparecen los descriptores de interés
separados por los conectores “AND”, “OR” 0 “OF”.

A partir de dichos pardmetros, fueron seleccionadas
105 referencias bibliograficas publicadas desde el afio
de 1969 hasta el 2023. El criterio de inclusion se limit6
a temas que trataran sobre el andlisis transcriptémico
en insectos, especificamente en estudios relacionados
dentro del campo de evolucion y desarrollo, analisis
diferencial de expresién genética en insectos,
especialmente aquellos que son plaga e identificacion
de perfiles genéticos asociados al control biolégico de
insectos plaga. El criterio de exclusion fue toda la
informacion que tratara sobre estudios generales de
transcriptomas en vertebrados, plantas u hongos.
Adicionalmente, fueron incluidas 30 referencias
bibliograficas, procedentes de las mismas bases de
datos evaluadas, solo que este caso de manera
exploratoria asociadas a la importancia de los insectos
en Panama que justifican dichos estudios de
transcriptdmica. El procesamiento de los datos
procedentes de las 135 publicaciones se organiz6 en el
programa Microsoft Office Excel®, dispuestos seglin
afio y ndmero de publicacion. El alcance de dicha
metodologia buscé compilar informacion relacionada
a insectos y al andlisis de transcriptomas con el
potencial de ser aplicados en Panamd, para lograr el
objetivo del presente trabajo.

RESULTADOS Y DISCUSION

El término “transcriptoma” es utilizado para indicar el
conjunto de transcritos presentes en un tipo celular en
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un momento del desarrollo y/o en una condicién
fisiolégica dada (Ruan et al., 2004).

Este término fue propuesto por primera vez en 1997,
donde mencionan: “A diferencia del genoma, que es
esencialmente estatico, el transcriptoma puede ser
modulado por factores internos y externos [y] sirve asi
de vinculo dindmico entre el genoma de un organismo
y sus caracteristicas fisicas” (Velculescu et al., 1997).

Métodos utilizados para realizar analisis
transcriptémicos

Se han establecido varios métodos para el andlisis de
transcriptomas. Entre los clasicos podemos mencionar
el Northern Blot (visualizacion de un transcrito por
hibridacién con DNA sonda de ADN complementario
(cDNA) radiomarcado en una membrana a la que se
han transferido los ARN o RT-PCR (Retro-
transcriptase Polymerase Chain Reaction). Este
método permite estudiar la expresion de uno o algunos
genes dentro de una serie de muestras (Wang y Pestov,
2016).

En las dltimas décadas se han desarrollado técnicas
més completas de andlisis del transcriptoma (Wang et
al., 2009; Zhao et al., 2014; van der Kloet et al., 2020).
El SAGE (Serial Analysis of Gene Expression) se basa
en la secuenciacion de concatenados de cDNA (Tuteja
y Tuteja, 2004). Esquematicamente, el conjunto de los
MRNAs unidos por la cola de Adeninas a Timinas en
un soporte son utilizados para sintetizar cDNAs
(‘Yamamoto et al., 2001). Los cDNAs se digieren con
enzimas de restriccion que produce extremos
cohesivos a los cuales se unen uno de dos tipos de
“linkers” gue contienen una secuencia que actlla como
cebador para la amplificacién y una de reconocimiento
(YYamamoto et al., 2001). Los cDNAs se remueven del
soporte mediante digestibn con una enzima que
produce pequefias etiquetas (tags) con extremos
cohesivos (Ye et al., 2002), donde los extremos
cohesivos de diferentes cDNAS se unen en presencia
de ligasa para generar un fragmento formado por dos
cDNAs denominado “Ditag”. Los Ditags son
amplificados y digeridos con la enzima de restriccion
que reconoce la secuencia presente en el “linker”,
tomando en cuenta que los Ditags se unen por los
extremos cohesivos generando un concatenado de
cDNA de gran tamafio; el cual es clonado y
secuenciado (Ye et al., 2002). Las secuencias
generadas son utilizadas para identificar cada
transcrito (tag) mediante homologia con las bases de
datos y determinar la expresion y los niveles de
expresion (Velculescu et al., 1995; Madden et al.,
2000).

Los microarreglos (microarray) fue inicialmente una
de las técnicas més utilizadas previo al advenimiento
del NGS debido a que permitio realizar el analisis de
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un gran nimero de genes expresados en el genoma
(Brown y Botstein, 1999; Harrington et al., 2000). Esta
técnica consiste en la hibridacién molecular de un
transcrito dado con la correspondiente secuencia de
ADN presente en una sonda de cDNA o “chips”
marcada con fluorocromos o biotina (Schena et al.,
1995).

Aproximadamente una década méas tarde, con la
emergencia de la secuenciacion por sintesis de alto
rendimiento  (High throughput sequencing-by-
synthesis), muchos laboratorios cambiaron el uso de
los microarreglos por la secuenciacién del ARN
(RNA- Seq), debido a que esta nueva tecnologia
permite la lectura rapida de millones de bases en una
sola corrida (Rai et al., 2018; Rao et al., 2019).

Las aplicaciones del andlisis de transcriptomas

El andlisis general de un transcriptoma permite
establecer un perfil de expresién de todos los genes de
una muestra en particular (tejido, tipo de células y mas
recientemente células individuales) en un momento
determinado y en condiciones fisioldgicas especificas
que, permite comparar el perfil genético de varias
muestras (Munro y Perreau, 2009; Horta et al., 2023).

Las aplicaciones del analisis transcriptdmico han
estado asociadas a estudios cualitativos para la
identificacion de genes isomorfos y en andlisis
cuantitativos para estimar la expresion génica. En
medicina, el analisis transcriptémico es utilizado en el
diagnéstico de enfermedades humanas,
descubrimiento y validacion de biomarcadores
(sustancias que indican un estado bioldgico),
identificacion de genes, efecto de drogas, entre otras
(Munroy Perreau, 2009; Guo et al., 2021; Horta et al.,
2023).

En el éambito de la Oncologia, el andlisis
transcriptdmico ha sido utilizado para identificar
marcadores especificos de cada tipo de tumor debido a
que se pueden establecer los perfiles de expresion
génica y de miARN en diferentes patologias (Yeoh et
al., 2002; Ergin et al., 2022). Por otra parte, el andlisis
comparativo del transcriptoma permite determinar los
genes cuya expresion varia de una muestra a otra
(expresion diferencial), por ejemplo, en un caso
patologico (Guennewig et al., 2021), o en respuesta a
unadroga (Neary etal., 2021; Chengalvala et al., 2007;
Wau et al., 2022).

El anlisis transcriptémico no ha estado limitado s6lo
al ambito de las enfermedades humanas, mas bien se
ha observado un incremento en la aplicacion en otras
areas de investigacion (Tabla 2). Por ejemplo, en el
estudio de interacciones planta- patégeno y perfiles
transcriptdmicos en fitopatdgenos donde se aplica la
tecnologia RNA-seq (Soto y Lopez, 2012).
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El conocimiento generado por el RNA-seq contribuye
a la identificaciéon de nuevos genes blancos o dianas
para uso en edicion genética como también en la
busqueda de perfiles genéticos que se traduzcan en el
desarrollo de plantas resistentes a patogenos (Jaiswal
et al., 2019; Bashar y Hanif, 2021; Ghimire et al.,
2022). Ademas, la secuenciacion directa de ARN es
uno de los mayores retos en el area de la fitopatologia.
Desde hace una década, se ha utilizado Ila
transcriptdmica para profundizar en el entendimiento
de las complejas interacciones planta-patégeno, asi
como revelar eslabones moleculares involucrados que
no habian logrado ser revelados (Soto y Ldpez, 2012).

Aplicaciones del analisis transcriptémico en la
entomologia

La entomologia se encarga del estudio de los insectos,
desde diversos aspectos que van desde la entomologia
médica hasta la entomologia agricola, considerando
esta Gltima todos aquellos aspectos biologicos y
econdémicos que conllevan dafios causados por insectos
plagas a cultivos o rubros agricolas de importancia
(Zenner, 2017).

En general, los andlisis entomologicos moleculares
estan enfocados al estudio del material genético. Las
técnicas moleculares se utilizan como una alternativa
rapida y fiable para la identificacion morfologica
tradicional (Gilarriortua et al., 2015). Ademas, la
biologia molecular moderna ha logrado el desarrollo e
incorporacion de nuevas técnicas, como la
pirosecuenciacion, el analisis de las curvas de
disociacion de alta resolucion (HRM) o |la
secuenciacion a gran escala (NGS) donde el analisis
transcriptémico tiene mucho potencial de desarrollo en
la actualidad y en el futuro (Castro, 2018; Shelomi,
2020).
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Especificamente, el campo de la transcriptomica puede
proporcionar datos funcionales que respondan
preguntas mucho mas alla de las que pueden
responderse solamente a través del analisis gendmico.
Su amplia utilidad permite conocer aspectos asociados
al crecimiento, evolucién, desarrollo y sobrevivencia
de los insectos, que incluyen aspectos tan basicos como
la expresion de genes que responden al estrés por calor
u otros factores ambientales bidticos y abidticos
(Garcia Reina, 2020; Shelomi, 2020).

Estudios de diversidad y biologia evolutiva del
desarrollo

Los insectos semiacuaticos (Hemiptera: Gerromorpha)
son un modelo emergente interesante para comprender
la evolucién de los genes relacionados con la
diversidad y el desarrollo. A lo largo de la evolucién,
los insectos semiacuéaticos desarrollaron caracteristicas
morfolégicas que les permitieron adaptarse a
sobrevivir en la superficie de casi todos los ambientes
acuaticos, desde rios, lagos, estanques, estuarios,
manglares y océanos (Andersen, 1982).

La mayoria de los organismos que no son modelos
biol6gicos por excelencia, como es el caso de los
insectos semiacuaticos, carecen en su mayoria de un
genoma de referencia con el cual se pueda determinar
la funcion de los genes. En estos casos, la construccion
de un transcriptoma sirve como herramienta para la
basqueda de genes ortdlogos de interés, utilizando
como base el genoma de organismos modelos como,
por ejemplo; la identificacion de las bases genéticas de
la pigmentacién de los embriones de la especie
Limnogonus franciscanus (Stal) (Hemiptera: Gerridae)
(Vargas-Lowman et al., 2019).

Tabla 2. Ejemplos de areas de investigacién donde se aplica el andlisis transcriptémico.

Area de investigacion

Detalle Referencia bibliogréafica

Biologia molecular

Transcriptoma espacial

Enfermedades entre las cuales incluye patologias
musculares, aneurisma intracraneal, biomarcadores
para la deteccion de céncer (Oncologia) vy

Salud humana

neurociencias
Comportamiento social

Entomologia

Botanica Plantas medicinales

Agronomia y
(ciencias agricolas)

Expresion de genes en tipos de células individuales

Expresion del comportamiento

En manejo integrado de plagas, perspectiva de la
ecologiay evolucion, genes resistentes a insecticidas

Permite conocer las moléculas funcionales de RNA  (Bermudez-Santana,
producto de la expresion de genes en una célula

2011; Blumenberg, 2019)
(Chambers et al., 2019;
Adil et al., 2021)

(Munro y Perreau, 2009;
Blumenberg, 2019; Guo et
al., 2021)

(Lim y Mathuru, 2020)
(Connahs et al., 2016;
Shelomi, 2020; Jockusch
y Fisher, 2021)

(Tripathi et al., 2016; Guo
etal., 2021)

zootecnia Adaptacion a estrés abidtico, genes de regulacion de  (Korb et al., 2015; Meng
estrés abidtico y bidtico, etcétera

etal., 2019)
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En el estudio con L. franciscanus se utilizaron las
secuencias de genes ortologos de la via de
pigmentacion de los ojos en Drosophila melanogaster
Meigen (Diptera: Drosophilidae) para la identificacion
de los genes vinculados en la pigmentacion
embrionaria, identificando la coevolucién de estos
genes entre especies distantes. Ademas, con la
construccion del transcriptoma de varias especies de
insectos semiacuaticos basales y derivados se infirid
que la via metabdlica involucrada en la pigmentacién
de los embriones se mantuvo sin modificaciones a
pesar de la variabilidad fenotipica y una distancia
evolutiva de aproximadamente 200 millones de afios
de evolucion (Vargas-Lowman et al., 2019).

Otro estudio que ejemplifica la utilidad de los
transcriptomas para comprender la trayectoria
evolutiva y diversificacion de un grupo es el realizado
por Armisén et al. (2022), en donde, por medio de la
elaboracion y analisis de transcriptomas de 97 especies
de insectos semiacudticos, se construyé una nueva
filogenia para este grupo. Con este trabajo se resolvid
la inconsistencia de la ubicacién y ambigiedad en la
relacion de algunos taxa, la nueva filogenia generada a
partir de los datos transcriptomicos constituye un
recurso altamente valioso, haciendo de Gerromorpha
un modelo atractivo para estudiar la evolucién de
caracteres morfoldgicos y fisiologicos (Damgaard,
2008, 2012; Armisén et al., 2022).

Entre los insectos semiacuaticos, existe un género que
se caracteriza por el engrosamiento del fémur de las
patas traseras de los machos. Un estudio de
comportamiento demostré6 que este caracter esta
relacionado con el éxito de los machos durante la
copula. Sin embargo, las hembras a lo largo de la
evolucion han desarrollado una espina dorsal y
abdomen més delgado para forcejear y evitar la copula
con el macho, identificAndose estos caracteres como
sexualmente antago6nicos (Crumiére et al., 2019). Para
poder identificar sefiales de la carrera armamentistica
evolutiva entre los sexos en el Género Rhagovelia, se
analizaron los patrones filogenéticos de correlacién de
la complejidad fenotipica de macho versus hembra en
términos de rasgos secundarios  sexualmente
antagonicos por medio de la reconstruccion
filogenética. En la reconstruccion se utilizaron
marcadores moleculares  provenientes de los
transcriptomas de nueve especies del género
Rhagovelia. Este trabajo revel6 que las interacciones
sexuales y la seleccion natural pudieron haber dado
forma a la coevolucion de rasgos antagénicos
especificos del sexo (Crumiere et al., 2019; Tosto et
al., 2023).

El transcriptoma también puede servir para la
identificacion de nuevos genes ( Yang et al., 2015; Van
Oss y Carvunis, 2019). Por medio del analisis
diferencial de expresion genética, se identifico el
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origen evolutivo y genético de una estructura
morfolégica Unicamente identificada en insectos
semiacuaticos del género Rhagovelia, denominada
“abanico propulsor” (Santos et al., 2017). Estos
investigadores descubrieron que dos genes restringidos
por taxones (geisha y mother-of-geisha), controlan
especificamente el desarrollo del “abanico propulsor”.
Se determind que geisha se origind a través de un
evento de duplicacion en la base del linaje de
Rhagovelia (Santos et al., 2017).

En conclusion, estos trabajos demuestran que la
construccion de transcriptomas en organismos
modelos emergentes ha contribuido a comprender la
evolucién de muchos de los caracteres asociados a la
adaptacién y diversidad en organismos bioldgicos
poco comunes en investigacion.

Por otro lado, los analisis transcriptomicos también
pueden ser utilizados para obtener los perfiles de
expresién genética durante diferentes estadios del
desarrollo en especies de insectos plagas de
importancia economica, con el interés de identificar
genes candidatos para implementar técnicas de
atenuacion o blogueo genético para el control de dichas
especies.

Analisis transcriptomico del microbiota del aparato
digestivo en insectos

El microbiota intestinal de los insectos ha pasado a ser
foco de estudio debido al rol que juega en el aporte de
ciertas caracteristicas vitales del hospedador (Strano et
al., 2018). La dieta es el factor mas importante que
puede alterar rapida y significativamente la relacion
entre el insecto huésped y el microbiota intestinal. La
dieta también puede tener efectos a corto y largo plazo
en la comunidad microbiana intestinal, asociaciones
taxonémicas y funcionales o como indicador para
demostrar la plasticidad del microbiota intestinal
(Mason et al., 2020).

El cogollero del maiz, Spodoptera frugiperda (J.E.
Smith) (Lepidoptera: Noctuidae) es una de las plagas
de mayor importancia agricola en el mundo
(Montezano et al, 2018; Kushwaha, 2022).
Recientemente, se han realizado estudios sobre las
asociaciones insecto-microbio y el microbiota del
intestino (Nagoshi et al., 2020).

Con los avances en las tecnologias de secuenciacion de
altima generacion, los estudios del microbioma
intestinal en larvas de S. frugiperda han aumentado en
los Ultimos afios (Han et al., 2023; Chen et al., 2021).
Por ejemplo, se han reportado estudios sobre los
efectos de la soja y el maiz en las comunidades
bacterianas del intestino medio de las larvas de S.
frugiperda (Jones et al., 2019). Por su parte, Han y
colaboradores publicaron una investigacion que



Tropical and Subtropical Agroecosystems 26 (2023): #091

muestra los diversos mecanismos de adaptacion de S.
frugiperda y diversas plantas hospederas. En este
estudio se secuencio la subunidad 16S rRNA (ARN
ribosomal) con el objetivo de analizar la diversidad y
estructura de las bacterias intestinales de esta plaga
alimentandose de seis dietas (maiz, trigo, arroz, flores
de madreselva, hojas de madreselva y fiame) (Han et
al., 2023). Los resultados mostraron que las larvas
alimentadas con arroz tenian la mayor riqueza y
diversidad bacteriana, mientras que las larvas
alimentadas con flores de madreselva tenian la menor
abundancia y diversidad de comunidades bacterianas
intestinales (Han et al., 2023). Estos estudios
proporcionan una nueva direccion para mejorar las
estrategias de manejo de plagas polifagas, brindando
base teorica para aclarar el mecanismo de adaptacién
de los huéspedes de S. frugiperda (Yuning et al., 2022;
Wang et al., 2023).

Las plantas y los insectos han convivido desde hace
méas de 350 millones afios, desarrollando estrategias
para evitar los sistemas de defensa del otro (Hare,
2010). Entre las defensas directas de las plantas contra
los insectos estdn la proteccidn mecénica o la
produccion de productos quimicos toxicos como
terpenoides, alcaloides, antocianinas, fenoles y
quinonas) que matan o retardan el desarrollo de los
insectos (Zavala, 2010). Castro realizé el anlisis de
transcriptomas en intestinos de larvas de quinto estadio
expuestas a una planta téxica para identificar genes
candidatos para su control por medio de la técnica de
ARN de interferencia (ARNI). Entre los aportes mas
relevantes de este estudio se pueden mencionar la
identificacion de nuevos genes vinculados con la
detoxificacion y otros relacionados con la proteccion
de la larva contra los compuestos téxicos producidos
por las plantas (Castro, 2018).

Anélisis de transcriptomas y otras aplicaciones en
identificacion de genes para el control de insectos

Los pulgones (Hemiptera: Aphididae) han sido
también modelos utilizados para comprender las bases
genéticas del efecto del fotoperiodo y caracterizacion
de los elementos del reloj circadiano (Cortés et al.,
2008; Williams et al., 2009; Collantes-Alegre et al.,
2018). En pruebas realizadas sobre el pulgon
Acyrthosiphon pisum Harris (Hemiptera: Aphididae)
con el uso del anélisis transcriptémico, se determind un
total de 551 secuencias del pulgbn A. pisum
correspondientes a genes probablemente regulados por
el fotoperiodo, de ellas, 316 corresponderian
potencialmente a genes sobre expresados bajo
condiciones de fotoperiodo corto, y 235 a genes
reprimidos en esas mismas condiciones (Cortés, 2010).

La aplicacion del analisis transcriptémico en el ambito
agricola no solo se han enfocado en los insectos plagas,
sino también en organismos bioldgicos que pueden
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considerarse enemigos naturales o fungir como
insecticidas  biolégicos, como los  hongos
entomopatdgenos y otros organismos nocivos a los
insectos y en muchos casos a otros artrépodos nocivos
(Zambrano, 2002). Sobre todo, estudios que incluyen
la relacién del hongo entomopatdgeno con insectos
plagas que ayudan a comprender aspectos intrinsecos
de los hongos entomopatégenos. En estos estudios se
demostr6 la existencia de factores como estrés por
ambientes adversos y respuesta de defensa por los
insectos hospederos del hongo, los cuales pueden ser
estudiados durante la aplicacion de agentes bioldgicos
fungicos como Beauveria bassiana (Bals. -Criv.)
Vuill, un agente utilizado en programas de biocontrol
de insectos plagas (Wang et al., 2017; Lee et al,,
2018).

Como ejemplo de aplicaciones del andlisis del
transcriptoma, se ha comparado el transcriptoma del
hongo entomopatégeno B. bassiana en el genoma
global bajo diversos condiciones de estrés de fase
estacionaria, incluidas las tensiones osmaticas, de alta
temperatura, de agente perturbador de la pared celular
y oxidativas, donde las condiciones de estrés causaron
una serie de respuestas de transcripcion, que a su vez
estuvieron involucradas en el metabolismo basal, la
construccién de la pared celular, la respuesta al estrés
o el rescate/desintoxicacién celular, la transduccion de
sefiales y la transcripcién de genes (He et al., 2018).

Ejemplos de artrépodos nocivos en Panama donde
el andlisis transcriptomico podria ser aplicado

Las aplicaciones del andlisis transcriptomico, a través
de las técnicas tradicionales y de nueva generacion,
pueden ser utilizadas en Panam& para brindar
alternativas de conocimiento dentro de programas de
manejo integrado de determinados insectos nocivos,
desde el punto de vista de la salud, agricola, pecuario
y otros &mbitos de la ciencia y la sociedad.

En la siguiente seccion se mencionan algunas especies
que son problemas en Panama, las medidas de control
aplicadas en la regién y las alternativas de control y
manejo  propuestas, basadas en el andlisis
transcriptdmico para la identificacion de genes
candidatos.

Mosquitos: estudios sobre especies de mosquitos
Aedes aegypti (L.) (Diptera: Culicidae) y Aedes
albopictus (Skuse) (Diptera: Culicidae) vectores de
virus tales como el virus del dengue (DENV), el virus
del chikungunya (CHIKV), virus de la fiebre amarilla
(YFV), fiebre por virus Zika (ZIKAV), entre otros
(Mendez-Rios et al., 2015).

El control de estos mosquitos se ha centrado en el
establecimiento de un esfuerzo de saneamiento general
con la eliminacién del habitat del mosquito con la
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participacion comunitaria, la utilizacion de barreras
estructurales y el control de etapas larvales y adultas
(Sutter, 2005; Rodriguez-Cruz, 2022;). No obstante,
recientemente el analisis transcriptomico ha sido
utilizado para determinar el perfil de expresion génica
de A. aegypti en respuesta a la infeccion del virus de
Zika (Etebari et al., 2017) y del virus de dengue (Li et
al., 2020).

El gusano barrenador del ganado: Cochliomyia
homnivorax (Coquerel) (Diptera: Calliphoridae) es un
insecto desagradable y perjudicial que causa miasis y
puede conducir a la muerte del animal afectado. Es una
plaga que genera pérdidas millonarias en el sector
pecuario ( Leopold, 2007; Grisi et al., 2014). La
estrategia de control y erradicacion utilizada es por
medio del uso de la técnica de insecto estéril (SIT, por
sus siglas en inglés) (Forero y Villamil, 2007; Mendes-
de-Almeida et al., 2007; Forero et al., 2008).

Por medio de la secuenciacion del ARN ha sido posible
la identificacion y caracterizacién de microRNAs en
dos moscas del gusano barrenador estrechamente
relacionadas con diferentes habitos alimenticios: C.
hominivorax (parasito obligado de vertebrados de
sangre caliente) y Cochliomyia macellaria (F.)
(Diptera: Calliphoridae) (paréasito no obligado) (Paulo
et al., 2019). En la actualidad existe un genoma
publicado de la especie C. hominivorax e informacién
sobre genes expresados muy temprano en el desarrollo
gue son utilizados en la creacién nuevas cepas
transgénicas de esta plaga ( Concha et al., 2016, 2020;
Scott et al., 2020).

Trips: Entre las plagas de mayor importancia
denominadas como trips, se encuentra Thrips palmi
(Karny) (Thysanoptera: Thripidae), asociado al cultivo
de cucurbitaceas en Panama (Barba y Suris, 2015).

Los trips ademas de los dafios directos en cultivos,
causan dafios indirectos por ser una especie vectora de
Tospovirus de diversas familias de plantas cultivadas
tales como: melén, sandia, pepino y zapallo. Ademas
de un amplio rango de otras plantas que incluye la
familia Solanaceae (Barba y Suris, 2015).

La especie T. palmi es polifaga por lo cual en Panaméa
se han implementado una serie de medidas que
incluyen précticas agrondmicas y de manejo
agroecoldgico.  Ejemplo:  encamado, acolchado,
manejo de las fechas de siembra, densidad de siembra,
cultivares, manejo de la semilla en campo, barreras de
contorno, insecticidas selectivos, uso de trampas de
colores, eliminacion de residuos de cosecha, rotacion
de cultivos, entre otras medidas (Barba y Suris, 2015).

En cuanto a los estudios a nivel de analisis
transcriptdmicollevados a cabo, se puede mencionar
los realizados en Australia. Se determinaron los efectos
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potenciales de CaCV (Capsicum Chlorosis Virus) en
T. palmi y los métodos de transmision de los virus
asociados (Widana et al., 2018). El estudio de Widana
y colaboradores generd el primer transcriptoma del
género Thrips y proporcion6 datos importantes para
ampliar nuestra comprension de las redes de
interacciones moleculares entre los trips y los
Tospovirus.

Las termitas: aunque desde el punto de vista
ecolégico cumplen un papel importante como
descomponedores de madera y otros materiales de
origen vegetal, aportando de manera positiva dentro de
los ciclos biogeoquimicos, en el reciclaje de nutrientes
y en el mejoramiento de las propiedades del suelo;
también tienen un importante impacto econdmico,
asociado al dafio que ocasionan en viviendas con
estructura de madera, mobiliario y colecciones de
libros o pintura ( Malpica et al., 2010; Ahmad et al.,
2021; Atencio et al., 2021a).

En la actualidad, aunque el manejo de las termitas de
interés econdmico se basa en el control quimico, la
implementacion de alternativas de control biolégico
como el uso de hongos entomopatdgenos, se ha
integrado dentro de los planes de manejo. Por ejemplo,
el uso de Metarhizium sp. sobre termiteros
Nasutitermes corniger (Motschulsky) (Isoptera:
Termitidae) en arboles maderables como la teca
(Tectona grandis L.) (Salas-Acufia, 2005).

El andlisis transcriptomico aplicado a las termitas ha
sido dirigido a estudios sobre el sistema digestivo de
especies tales como Coptotermes formosanus con el
objetivo de revelar el mecanismo efectivo de
degradacion de la biomasa de la madera (Geng et al.,
2018).

El psilido asiatico: Diaphorina citri Kuwayama
(Hemiptera: Liviidae) es un vector de la bacteria
Candidatus Liberibacter asiaticus (Clas) causante de la
enfermedad de Huanglongbing (HLB) en plantaciones
de citricos. Las medidas de manejo fitosanitaria de la
enfermedad HLB incluyen la eliminacion de los
arboles infestados, el control del vector y el
establecimiento de un programa de certificacién de
viveros de citricos (Alquézar et al., 2021).

Orientado al estudio de la especie D. citri, se han
realizado estudios de transcriptoma asociados al
intestino medio del insecto que exhibe una importante
barrera de tejidos contra la infeccion por la bacteria
Candidatus Liberibacter asiaticus. En un estudio
llevado a cabo en el 2020, se identificaron 778 genes
expresados diferencialmente (DEG) en el intestino
medio tras la infeccion por la bacteria. El analisis de
anotacion funcional mostré que estos DEG estaban
asociados con la ubiquitinacién, la respuesta inmune,
el ribosoma, la endocitosis, el citoesqueleto y la
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resistencia a los insecticidas (Yu et al., 2020). El
analisis de enriquecimiento de KEGG revel6 que la
mayoria de los DEG estaban principalmente
involucrados en la endocitosis y el ribosoma. Un total
de catorce DEG se validaron mediante PCR
cuantitativa de transcripcién inversa (RT-qPCR). Este
estudio contribuira a la comprension de la interaccion
molecular entre Clas y D. citri (Yu et al., 2020).

Acaros fitéfagos: é4caros fitéfagos en arroz (Oryza
sativa L.) incluyendo el acaro del arroz
Steneotarsonemus spinki Smily (Acari: Tarsonemidae)
constituyen una de las principales plagas artrépodas en
el cultivo de arroz en Panam, afectando los
componentes de rendimientos de diversas variedades
de arroz (Quirdés-Mcintire y Camargo-Buitrago, 2011).

Las principales medidas dentro del manejo integrado
del acaro del arroz incluyen: cultural (manejo de
densidad de plantas o el espaciamiento entre plantas al
momento de la siembra del arroz), control fitogenético
(con el uso de variedades resistentes o tolerantes
frentes a la plaga), control biol6gico (con el uso de
acaros depredadores y hongos) y control quimico (se
han utilizado insecticidas sistémicos, pero muchos no
han logrado un control sostenible) (Organismo
Internacional Regional de Sanidad Agropecuaria,
2017).

Estudios de analisis protedémico han sido utilizados
para identificar 195 proteinas diferentes cuando se han
comparado especies de arroz africano susceptible
(Oryza barthi A. Chev.) y arroz tolerante (Oryza sativa
cv. Nipponbare) infestados por el é&caro
Schizotetranychus oryzae Rossi de Simons (Acari:
Tetranychidae) (Buffon et al., 2021). Estos estudios
han revelado que O. barthii presenta un arsenal
antioxidante menos abundante y es incapaz de modular
las proteinas involucradas en el metabolismo general y
la produccidn de energia en condiciones de infestacion,
ademas que Nipponbare presenta una gran abundancia
de sustancias relacionadas con la desintoxicacion
(Buffon et al., 2021). En condiciones de infestacion,
Nipponbare presenta niveles mas altos de prolina y una
mayor abundancia de proteinas relacionadas con la
defensa, como la osmotina, la ricina B-like lectina e
inhibidores de la proteasa (IP), que son proteinas
diferencialmente abundantes que pueden ser utilizadas
como herramientas biotecnoldgicas en programas de
mejoramiento dirigidos a aumentar la tolerancia a
infestacion de acaros (Buffon et al., 2021).

Moscas de la fruta: género Anastrepha (Diptera:
Tephritidae) en éarboles frutales, incluyendo
Anastrepha ludens (Loew) en mango (Alvarado-
Galvez y Medianero, 2021). Entre las medidas de
manejo que se han instaurado en Panama se incluyen
el uso de trampas (McPhail de vidrio, Multilure de
plastico y trampas de botellas de soda de plastico). A
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las trampas se les colocan diferentes atrayentes que
incluyen diferentes proporciones de proteina liquida,
cebada, borax, melaza, torula, urea, acetato de amonio,
putrescina, trimetilamina, conteniendo dentro del cebo
propileno glicol 10% + Spintor 12 SC. Las trampas
preparadas son colocadas en zonas boscosas con
arboles de mango (Mangifera indica L.), carambola
(Averrhoa carambola L.), guanabana (Annona
muricata L.), caimito (Chrysophyllum cainito L.,
Pouteria sp.), Guaba (Inga sp.) y nance (Byrsonima
crassifolia [L.]), entre otras plantas (Rodriguez, 2010).

En general, el manejo de las moscas de las frutas entre
otras medidas incluye el control mecénico (recoleccion
y destruccion de frutos dentro de una fosa aplicando
cal), control quimico (con el uso de cebos selectivos) y
control cultural (actividades de barbecho y rastreo del
suelo para que las larvas y pupas queden expuestas a
condiciones ambientales y a los enemigos naturales)
(Silva et al., 2019; Stupp et al., 2021).

Diversos trabajos sobre andlisis transcriptémico se han
efectuado sobre especies del género Anastrepha, como
el caso de Anastrepha obliqua (Macquart), una mosca
que se alimenta de frutos de plantas de diferentes
especies y causa pérdidas econémicas en el continente
americano, para lo cual se obtuvo el primer
microtranscriptoma y se determind sus niveles de
expresion y posibles ARNm en las larvas de tercer
estadio (Lemos-Lucumi et al., 2022).

En el estudio de andlisis transcriptémico sobre A.
obliqua se identificaron un total de 116 microARN, de
los cuales 37 eran completamente nuevos. Otros
cincuenta y cuatro microARN expresados en todas las
larvas, independientemente de la fruta, mientras que 44
se detectaron en larvas que se alimentaban de una fruta
especifica (Lemos-Lucumi et al., 2022). A través de la
atenuacién por medio de ARNpi se logré también
identificar genes importantes vinculados en el
desarrollo, la alimentacion y la desintoxicacion de las
larvas (Lemos-Lucumi et al., 2022).

Otras especies dentro del género Anastrepha, tales
como Anastrepha fraterculus (Wiedemann), que es
considerada plaga cuarentenaria en varios paises de
América, ha sido objeto de trabajos de transcriptoma
para obtener una evaluacion inicial de genes asociados
con las principales rutas metabdlicas, mediante el
andlisis de expresion de transcritos especificos
identificados en embriones y adultos (Scannapieco et
al., 2020). Los resultados obtenidos en este estudio
amplian significativamente el espacio genético
disponible de A. fraterculus, lo que contribuye la
construccion de una base de datos de transcripcion
bastante completa de embriones y adultos, en donde el
analisis de expresion de los genes candidatos
seleccionados, junto con un conjunto de marcadores de
microsatélites, proporcionan un recurso valioso para
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una mayor caracterizacion genética de A. fraterculus y
apoya el desarrollo de estrategias especificas de
control genético.

Finalmente, se presenta un listado de especies de
insectos plagas de relevancia en Panama4, las cuales
también podrian ser utilizadas en estudios
transcriptdmicos. El analisis transcriptémico puede
brindar alternativas para comprender elementos
bioldgicos béasicos para su manejo, considerando que
en la actualidad existen programas de manejo
integrado para el control sus poblaciones.

- Barrenadores del tallo de cafia de azlcar
(Barrenador del talllo [Diatraea tabernella (Dyar)
(Lepidoptera: Crambridae)], barrenador mayor del
tallo [Telchin licus (Drury) (Lepidoptera:
Castniidae)], barrenador menor del tallo
[Elasmopalpus lignosellus (Zeller) (Lepidoptera:
Pyralidae)]) (Atencio et al., 2021b).

- Gusano cogollero en maiz (Spodoptera spp.
[Lepidoptera: Noctuidae]) (EPPO, 2022).

- Polilla del tomate (Tuta absoluta [Meyrick]
[Lepidopera: Gelechiidae]) (Chang y Metz, 2021).

- Afidos (Hemiptera: Aphididae) que habitan
plantas cultivadas o silvestres en tierras altas y
bajas (Quiros y Emmen, 2006).

- Picudo del pifa (Palmelampius heinrichi O’Brien
[Coleoptera: Curculionidae]) (Atencio et al.,
2021c).

- Broca del café (Hypothenemus hampei Ferrari
[Coleoptera: Curculionidae]) (Lezcano et al.,
2015).

- Chinche de la viruela en la yuca (Cyrtomenus
bergi Froeschner [Hemiptera: Cydnidae]) (Barba
et al., 2009).

- Langostas en cultivos varios (Schistocerca pallens
[Thunberg] [Orthoptera: Acrididae]) (Inestroza,
2023).

- La polilla de los zapallos (Diaphania hyalinata
[L.] [Lepidoptera: Crambidae]) (Korytkowski,
2003).

CONCLUSIONES

El manejo de diversas especies de insectos y otros
artrépodos plaga en la produccion agropecuaria es de
gran importancia para la seguridad, soberania
alimentaria, y la salud publica de Panama. A pesar de
gue existen programas de manejo integrado de plagas,
algunos de estos programas estan perdiendo su
eficacia, principalmente, por las consecuencias del
cambio climatico y demas factores antropogénicos que
benefician la evolucion y la resistencia de estas
especies nocivas.

Esta situacion obliga a la comunidad cientifica a la
busqueda constante de nuevas alternativas que puedan
contribuir a identificar elementos claves para el
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manejo de artrdpodos nocivos para el agro. En este
sentido, el andlisis transcriptémico aporta una serie de
elementos biolégicos que contribuyen al conocimiento
de los perfiles de expresion génica, los cuales pueden
ser aprovechados para determinar factores que afecten
la viabilidad de estos artropodos y brindar ventajas a
sus enemigos naturales. Ademas, el conocimiento de
los perfiles de expresién puede favorecer al
establecimiento de medidas de control més eficaces en
el marco de la sostenibilidad.
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