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Spodoptera frugiperda es considerada una de las principales pla-

gas en la agricultura a nivel mundial. Su microbioma desempeña 

un papel vital para las larvas, ya que la interacción de los microor-

ganismos da lugar a funciones relacionadas con la homeostasis del 

organismo hospedero: la defensa inmunitaria y la asimilación de nu-

trientes, entre otras. Sin embargo, la dieta, los plaguicidas, los anti-

bióticos, las condiciones climáticas, el sexo y la edad de las larvas son 

variables que interfieren en la composición de la microbiota larval, 

provocando disbiosis. El presente análisis metagenómico de larvas 

sanas y muertas con síntomas de infección identificó los principales 

géneros bacterianos y especies de virus; en cuanto a los géneros 

de bacterias predominantes, se registraron Enterococcus spp., con 

abundancia relativa del 78.4 % y 100 % en larvas sanas, y de 89.5 %  a 100 % 

en larvas muertas. También se detectó la presencia de Pseudomonas 

sp., con una abundancia relativa del 21.6 % en larvas sanas y 1 % en 

larvas muertas. En menor medida se encontró Acetobacter sp., con 

una abundancia relativa en larvas muertas del 9.3 %. Por otro lado, las 

lecturas correspondientes a virus fueron de 0.004 % en larvas sanas y 

1.48 % en muertas; las secuencias de mayor abundancia relativa se 

relacionaron con familias de baculovirus y nudivirus.

Palabras clave: biosistemas, diagnóstico molecular, gusano cogol-

lero del maíz, maíz, microbioma.

Spodoptera frugiperda is one of the main pests in agriculture 

worldwide. Its microbiome plays a vital role for the larvae, since 

the interaction of microorganisms gives rise to functions related to 

the homeostasis of the host organism: immune defense and nutrient 

assimilation, among others. However, diet, pesticides, antibiotic sup-

ply, climatic conditions, sex and age of the larvae are variables that 

interfere in the composition of the larval microbiota, causing dysbiosis. 

This metagenomic analysis of healthy and dead larvae with symptoms 

of infection found the main bacterial genera and virus species present 

in the samples; as for the predominant bacterial genera, Enterococ-

cus spp. were recorded, with relative abundance of 78.4% and 100% in 

healthy larvae, and 89.5% to 100% in dead larvae. The presence of Pseu-

domonas sp. was also detected, with a relative abundance of 21.6% in 

90

ENERO 
2024

P
er

sp
ec

ti
va

s 
d

e 
la

 C
ie

nc
ia

 y
 la

 T
ec

no
lo

g
ía

 | 
Vo

l. 
7 

N
úm

. 1
2 

| e
ne

ro
-j

un
io

 | 
Fa

cu
lt

ad
 d

e 
In

g
en

ie
rí

a 
| U

ni
ve

rs
id

ad
 A

ut
ó

no
m

a 
d

e 
Q

ue
ré

ta
ro



Introducción

Spodoptera frugiperda (Lepidoptera: Noctuidae) es una de las plagas más 

perjudiciales a nivel mundial, cuya amplia dispersión y actividad polífaga 

presentan una amenaza a la seguridad alimentaria y causando pérdidas eco-

nómicas considerables [1]. En consecuencia, resulta indispensable estable-

cer un pie de cría para evaluar los requerimientos nutricionales, los cambios 

en el microbioma asociado y la resistencia a insecticidas utilizando paráme-

tros controlados de dieta, humedad, temperatura y fotoperiodos [2]. El pro-

cedimiento comienza con la colecta de larvas de S. frugiperda de algunos 

cultivos para que, tras varios ciclos de vida, se pueda disponer de larvas 

para utilizarlas en los bioensayos [3-5]. No obstante, existe una gran varie-

dad de microorganismos patógenos que pueden afectar la supervivencia 

de las larvas, formar parte de su microbiota y perdurar a lo largo de varias 

generaciones. Actualmente, los más relevantes son los virus de la familia 

baculoviridae y algunas bacterias del género Bacillus, entre las que des-

taca Bacillus thuringiensis debido a su eficiencia como método de control 

biológico [6], [7]. En 2021, los análisis de diversidad bacteriana efectuados 

por Higuita Palacio y colaboradores encontraron Bacillus pumilus y 

B. subtilis, así como varias especies de Enterococcus y Klebsiella 

dentro del intestino de larvas de S. frugiperda [8]. En un estudio si-

milar, Ugwu y colegas encontraron en 2020 que los filos de bacterias 

predominantes fueron Proteobacteria, Firmicutes y Bacteroidetes con 

healthy larvae and 1% in dead larvae. To a lesser extent, Acetobacter 

sp. was found, with a relative abundance in dead larvae of 9.3%. On 

the other hand, the readings corresponding to viruses were 0.004% in 

healthy larvae and 1.48% in dead larvae; the sequences with the highest 

relative abundance were related to baculovirus and nudivirus families.

Keywords: biosystems, molecular diagnostics, corn budworm, corn, 

microbiome.

91

ENERO 
2024

P
er

sp
ec

ti
va

s 
d

e 
la

 C
ie

nc
ia

 y
 la

 T
ec

no
lo

g
ía

 | 
Vo

l. 
7 

N
úm

. 1
2 

| e
ne

ro
-j

un
io

 | 
Fa

cu
lt

ad
 d

e 
In

g
en

ie
rí

a 
| U

ni
ve

rs
id

ad
 A

ut
ó

no
m

a 
d

e 
Q

ue
ré

ta
ro



Spodoptera frugiperda 
(Lepidoptera: 

Noctuidae) es una 
de las plagas más 

perjudiciales a 
nivel mundial, cuya 

dispersión y actividad 
polífaga amenazan a la 
seguridad alimentaria 

y económica. En el 
presente análisis 

metagenómico 
de larvas sanas y 

muertas con síntomas 
de infección, se 
expondrán los 

principales géneros 
bacterianos y especies 

de virus. 

58.32 %, 35.87 % y 4.02 % de abundancia relativa respectivamente [9]. La inte-

racción de estas comunidades microbianas con el sistema endocrino larval 

interviene en el desarrollo de las larvas y se asocia a numerosas funciones 

fisiológicas; entre ellas se listan el procesamiento de nutrientes, la defensa 

contra agentes externos, la degradación de patógenos y la des-

aceleración de enfermedades causadas por los mismos [10-12]. 

La microbiota de las larvas de S. frugiperda depende en gran 

medida de la edad y el sexo de los especímenes; a pesar de ello, 

cambios en los regímenes alimenticios y estilo de vida, la intro-

ducción de plaguicidas y el suministro de antibióticos pueden 

provocar una disbiosis al alterar su composición y funciones [13-15]. 

Una de las alternativas para comprender la variación composicional 

del microbioma y su impacto en los organismos es la metage-

nómica [16]. La disciplina implementa métodos analíticos para 

determinar la abundancia de las comunidades de organismos pre-

sentes en una muestra de manera precisa, rápida y económica, 

sin la necesidad de recurrir al aislamiento [17]. El presente estudio 

pretende identificar, con ayuda de análisis metagenómicos, la 

composición fundamental de patógenos potenciales en larvas 

de S. frugiperda criadas bajo condiciones de laboratorio.

Materiales y métodos

Colecta y reproducción de Spodoptera frugiperda

Las larvas de S. frugiperda se recolectaron de dos campos de maíz locali-

zados en el municipio de Huimilpan, en el estado de Querétaro: 20° 28´30´´ 

N, 100°19´37´´ O y 20°33´23´´ N, 100°23´12´´ O. Los especímenes se pusieron 

en confinamiento individual en recipientes plásticos marca Primo del #0, en 

condiciones estériles durante 21 días, y se les suministró la dieta artificial 

reportada previamente [18]. Una vez que las larvas alcanzaron la fase pupal, 

fueron transferidas a un recipiente plástico de 1 litro durante 9 días para 

facilitar la eclosión de los adultos; las polillas emergidas se introdujeron 

en bolsas de papel Kraft para que copularan, posteriormente se extrajeron 

las masillas de huevos depositados en las paredes interiores. El material 

extraído se traspasó a recipientes plásticos de 0.5 litros, preparados con 

la dieta artificial para alimentar a las larvas neonatas hasta que alcanzaran 
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el segundo instar larval. Las larvas del segundo instar fueron separadas 

individualmente en recipientes plásticos marca Primo del #0 para evitar 

el canibalismo. Las condiciones de cría fueron controladas mediante una 

cámara bioclimática, manteniendo una temperatura de 27 ±2 °C, humedad 

relativa de 70 ±5 % y un fotoperiodo 14:10 (luz:oscuridad).

Extracción del adn de las larvas

Para la obtención del adn, dada la naturaleza exploratoria del análisis y el 

número limitado de larvas, se definió realizar un muestreo por convenien-

cia. Se homogeneizaron dos larvas vivas y sanas de tercer instar mediante 

la trituración con un mortero de porcelana, posteriormente las partículas se 

filtraron por medio de gasas; estas integraron las muestras ls1 y ls2 (Larvas 

Sanas 1 y 2). Asimismo, se repitió el procedimiento para dos larvas necróti-

cas cuyas características fisiológicas denotaban muerte por virus o bacte-

rias entomopatógenas (lm1 y lm2, Larvas Muertas 1 y 2). Las muestras lm se 

conformaron de especímenes de tercer instar reproducidos en laboratorio, 

ya que en esta etapa es improbable que la muerte esté asociada a la adap-

tación al medio.

Para la extracción del adn de las muestras homogeneizadas se utilizó el kit 

Zymobiomics® adn Miniprep Kit (Zymo Research, Irvine, ca). Mientras que el 

análisis metagenómico del gadn (adn genómico) se efectuó mediante la téc-

nica de Ilumina ngs (secuenciación de nueva generación) con el servicio de la 

empresa Macrogen. A su vez, el análisis bioinformático para el metageno-

ma se llevó a cabo en la plataforma del Centro de Recursos de Bioinformá-

tica Bacteriana y Viral (bv-brc) de la Universidad de Chicago [19], y se refinó 

mediante la herramienta Trim Galore [20].

La diversidad taxonómica en las muestras metagenómicas se determinó en 

el instrumento Taxonomic Classification de la plataforma bv-brc, con el fin de 

identificar la composición microbiana utilizando la clasificación Kraken 2 [21]. 

Dicho sistema consulta bases de datos en busca de coincidencias exactas 

de k-mers (subsecuencias de longitud k), en lugar de alineaciones inexac-

tas de secuencias. Posteriormente, las secuencias se clasificaron según la 

base de datos para cada k-mer; por último, se etiquetaron tomando como 

guía el conjunto resultante de taxones del ancestro común más bajo.

93

ENERO 
2024

P
er

sp
ec

ti
va

s 
d

e 
la

 C
ie

nc
ia

 y
 la

 T
ec

no
lo

g
ía

 | 
Vo

l. 
7 

N
úm

. 1
2 

| e
ne

ro
-j

un
io

 | 
Fa

cu
lt

ad
 d

e 
In

g
en

ie
rí

a 
| U

ni
ve

rs
id

ad
 A

ut
ó

no
m

a 
d

e 
Q

ue
ré

ta
ro



Resultados y discusión

El análisis metagenómico de las larvas sanas halló dos géneros distintos 

en la muestra ls1: Enterococcus y Pseudomonas; las especies encontradas 

fueron E. casseliflavus, E. flavescens y E. gallinarum, con una abundancia 

relativa del 85.5 %; otras especies de Enterococcus mostraron una abundan-

cia del 14.5 %. En la muestra ls2, se detectó E. casseliflavus, E. flavescens y 

E. gallinarum al 72.4 % y E. mundtii con una baja abundancia relativa (6 %), 

además de Pseudomonas putida al 21.6 %.

Por otro lado, en las muestras lm1 y lm2 se observó una abundancia relativa 

de E. casseliflavus, E. flavescens y E. gallinarum del 20.4 y 100 % respectiva-

mente; en particular, en lm1 se encontró E. mundtii al 69.1 %, Acetobacter 

persici al 9.3 % y P. putida al 1 % (Figura 1).

De acuerdo con [22], Enterococcus es uno de los géneros bacterianos predo-

minantes dentro del microbioma de los seres vivos y, debido a su inocui-

dad, podría fungir como indicador de la presencia de materia fecal en las 

muestras de agua. Asimismo, aunque a menudo se encuentran los géneros 

Pseudomonas, Staphylococcus, Enterobacter y Enterococcus en distintas eta-

pas de desarrollo de lepidópteros, ninguna enfermedad en las larvas se ha 

asociado a su presencia [23].

LS1
LS2

LM1 LM2

100 %

72 %
85.5 %

21 %

69 %

9 %

14.5 %

1 %

22 %

6 %

Pseudomonas putida

Acetobacter percisi

Enterococcus (casselifavus,
flavescens y gallinarum)

Enterococcus spp

Enterococcus mundtti

Figura 1. Principales 

especies bacterianas 

encontradas en larvas 

sanas y larvas muer-

tas. Larva Sana 1 (ls1), 

Larva Sana 2 (ls2), 

Larva Muerta 2 (lm1), 

Larva Muerta 2 (lm2).
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De modo similar, el análisis de diversidad bacteriana mediante la técnica 

del 16s rna ejecutado en [24] detectó mayormente organismos del género 

Enterococcus y, en menor medida, algunas especies de Pseudomonas. [8] 

estudió el cambio composicional del microbioma intestinal de larvas de S. 

frugiperda en función de la temporada de recolección; el género bacteriano 

principal fue Enterococcus, con una abundancia relativa entre 85 y 90 %. En 

el mismo sentido, en [9] se halló que el microbioma de larvas de S. frugiper-

da recolectadas en maizales abunda en el género Klebsiella, seguido por 

Enterococcus, Acinetobacter, Enterobacter y Myroides; adicionalmente se 

midieron rastros menores a 1 % correspondientes al género Pseudomonas.

Durante el análisis metagenómico se apreciaron varias familias de virus; con-

cretamente, en las larvas muertas se alcanzó un porcentaje del 1.48 % mientras 

que en las sanas alcanzó apenas el 0.004 %. Las lecturas en lm1 y lm2 co-

rresponden a fragmentos de S. frugiperda nucleopoliedrovirus (77 % abun-

dancia relativa), Catopsilia Pomona nucleopoliedrovirus y de Hemileuca 

sp. nucleopoliedrovirus (0.7 % cada una). La familia Baculoviridae está con-

formada por virus circulares de doble cadena de 80 a 180 kilobases; estos 

patógenos infectan larvas de algunos lepidópteros de importancia agrícola 

[25]. [26] divide a esta familia en cuatro géneros: 

 — Alfabaculovirus: nucleopoliedrovirus que infectan principalmente a 

lepidópteros.

 — Betabaculovirus: granulovirus que infectan lepidópteros.

 — Gammabaculovirus: nucleopoliedrovirus que infectan himenópteros.

 — Deltabaculovirus: nucleopoliedrovirus que infectan dípteros.

Debido a su alta especificidad e inocuidad para el ambiente y la salud hu-

mana, [27] afirman que los baculovirus representan una excelente alterna-

tiva al uso de insecticidas químico-sintéticos; además, registraron lecturas 

del virus del enrollamiento foliar del tomate de Laos, así como del nudivirus 

Heliothis zea con abundancia relativa del 0.5 %. Por su parte, [28] clasifica los 

iridovirus, densovirus y nudivirus dentro de los virus de adn que aquejan a 

distintas especies de lepidópteros. 

Dentro de los virus aprovechables como método de control biológico des-

taca el Oryctes rhinoceros nudivirus (Ornv), que se implementa para el 

control del escarabajo rinoceronte [29], [30]. En la Figura 2, se grafica la abun-

dancia relativa de fragmentos virales descubiertos en larvas muertas.
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21 % 77 %

<1 %

<1 %

1 %
1 %

Spodoptera frugiderpa
nucleopoliedrovirus

Catopsilia pomona
nucleopoliedrovirus

Hemileuca sp.
nucleopoliedrovirus

Virus del enrollamiento de
las hojas del tomate de Laos

Heliothis zea nudivirus

Fragmentos de microvirus y fagos

En contraste, en las larvas sanas la abundancia relativa de secuencias rela-

cionadas a Adoxophyes orana nucleopoliedrovirus, Spodoptera littoralis 

nucleopoliedrovirus, Clostera anachoreta granulovirus y Tipula oleracea nu-

divirus resultó baja. El resto de las lecturas atañe fragmentos de micovirus 

y fagos con una abundancia relativa del 20.6 % en larvas muertas y 85 % en 

sanas. Tras examinar el transcriptoma y metagenoma de larvas de S. frugiper-

da y S. litura, [31] encontraron que los géneros dominantes en las muestras 

fueron Enterococcus, Alphabaculovirus y Corynebacterium.

Conclusiones

El análisis metagenómico desarrollado en este trabajo mostró que, en con-

diciones de laboratorio, los géneros bacterianos predominantes en larvas 

sanas y muertas de S. frugiperda fueron Enterococcus y, en menor medida, 

Pseudomonas y Acinetobacter. Por otro lado, la presencia de baculovirus 

con mayor abundancia en larvas muertas sugiere una relación con el feno-

tipo necrótico; empero, es necesario llevar a cabo el aislamiento y ensayos 

de infección para comprobar o desmentir esa propuesta. Finalmente, el 

diagnóstico molecular para la detección de patógenos potenciales duran-

te la crianza de S. frugiperda es valioso y puede adoptarse como modelo 

de estudio para evaluar los efectos en su desarrollo.

Figura 2. Principales 

especies de virus 

encontrados en 

larvas muertas.
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