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INTRODUCCIÓN

En los pasados treinta años, tres especies de polillas de la papa Tecia solanivora (Ts), 
Symmetrischema tangolias (St) y Phthorimaea operculella (Po) se han movilizado entre 
países del norte de los Andes y Centro América hacia el sur del continente (Dangles et al. 
2008, Torres et al. 2011). 

Estas tres especies están taxonómicamente relacionadas pero difieren en características 
morfológicas, etológicas (Dangles et al. 2008) y genéticas (Torres et al. 2011), y se 
encuentran comúnmente infestando, en diferente proporción de especies, el cultivo de papa 
en el campo y almacenamiento. Dependiendo de la latitud y altitud, prácticas culturales, 
variables naturales y otros factores, han influido en las diferentes cantidades de especímenes 
por especie, la distribución de las especies, y del daño causado por el complejo de polillas 
entre regiones (Dangles et al.  2009). Los daños llegan a causar pérdidas que llegan al 80-
100% de la papa almacenada en la región andina (Dangles et al. 2008, INIAP 2010).

El proyecto “Fortalecimiento de la innovación para mejorar los ingresos, la seguridad 
alimentaria y la resiliencia de productores de papa en Bolivia, Ecuador y Perú” financiado 
por el Fondo Internacional de Desarrollo Agrícola (FIDA) y el CIP, ejecutó la actividad 
de caracterizar genéticamente las tres especies de polillas presentes en cuatro provincias 
del Ecuador.

MATERIALES Y MÉTODOS

La colecta de especímenes vivos de las tres especies de polillas se realizó mediante la 
utilización de feromonas para cada especie colocadas en campo en zonas paperas de las 
provincias de Bolívar, Cotopaxi, Chimborazo y Tungurahua. Los especímenes fueron 
preservados en alcohol hasta la realización de los análisis moleculares.  

Se extrajo el ADN del cuerpo sin alas de individuos de cada especie de polillas utilizando 
un kit comercial (Qiagen DNeasy Blood & Tissue Kit). La reacción del PCR fue realizada 
bajo las descripciones y primers descritos por Torres et al. (2011) y Sint et al. (2016). 
Las secuenciaciones tipo Sanger permitieron visualizar diferencias interespecificas de las 
polillas. 

RESULTADOS Y DISCUSIÓN

Para Ts, 42 de 47 muestras amplificaron exitosamente (963 bp) y el 100% presentó un 
solo haplotipo, el 6, reportado anteriormente (Torres et al. 2011) (Tabla 1). 

Para Po se analizaron 27 muestras, de ellas 25 mostraron una banda clara y única como el 
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tamaño esperado (469 pb) en la reacción de PCR. Los productos de PCR se secuenciaron y 
se generó una secuencia de consenso truncada a la misma longitud, 444 pb. Las secuencias 
de 19 muestras fueron idénticas. Hubo otros dos haplotipos presentes en el resto de las 6 
muestras diferentes por uno o dos nucleótidos (Tabla 1). 

De un total de 37 muestras de St, 35 mostraron una banda clara y única con el tamaño 
esperado (431 pb) en la reacción de PCR. Los productos de PCR fueron secuenciados. 
Las secuencias de consenso se truncaron a la misma longitud, 396 pb. Se determinaron 
cinco haplotipos dentro de las muestras de St (Tabla 1). 

Tabla 1. Haplotipos de Ts, Po y St en cuatro provincias del Ecuador. 2018. 
 

Provincia Especie de polilla Haplotipo
Todas Ts 6
Bolívar Po 1
Chimborazo Po 1, 3
Cotopaxi Po 1, 3
Tungurahua Po 1, 2
Bolívar St 4, 5
Chimborazo St 1, 5
Cotopaxi St 3, 4, 5
Tungurahua St 2, 4, 5

CONCLUSIONES

El único haplotipo 6 de Ts, fue el reportado por Torres et al. (2011). Para las otras dos 
especies este es el primer reporte de las diferencias genéticas interespecíficas en Ecuador. 
Para Po el haplotipo 1 fue el más frecuente (76%) y común para las cuatro provincias. 
Para St el haplotipo 5 fue el más frecuente (también 76%) y común para las cuatro 
provincias. Se necesita mayor investigación sobre las diferencias interespecíficas en 
la biología y ecología de los haplotipos encontrados y sus implicaciones en el manejo 
integrado. Además, la réplica de este estudio con especímenes provenientes de otros 
países, permitiría conocer el movimiento de estos haplotipos entre territorios. 
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