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DIFERENCIACIÓN DE AISLAMIENTOS COLOMBIANOS DE Bacillus sphaericus
PATÓGENOS Y NO PATÓGENOS PARA LARVAS DE MOSQUITOS POR

AMPLIFICACIÓN AZAROSA DEL ADN

DIFERENTIATION OF MOSQUITO-PATOGENIC AND NONPATHOGENIC COLOMBIAN STRAINS OF Bacillus
sphaericus BY RANDOM AMPLIFIED POLYMORPHIC DNA

Lucía Cristina Lozano1  y Jenny Dussán2

Resumen

Se utilizó la técnica de RAPD para estudiar en el ámbito genético aislamientos colombianos de Bacillus sphaericus, de los
cuales 19 eran cepas nativas patógenas para larvas del mosquito Culex quinquefasciatus y 37 no patógenas para dichas
larvas. Se encontró que las primeras presentaron patrones de amplificación similares con bandas únicas que permitirían
diferenciarlas de los aislamientos sin actividad larvicida, como son la de 1.800 pares de bases (pb) con OPA-08 y la de
691pb con OPA-17. En el fenograma se observaron dos grupos independientes con disimilitud mayor al 90%, a uno de los
cuales pertenecen de las cepas toxigénicas, que presentaron gran similitud entre sí, y en el otro se encuentran las no
patógenas, que es un grupo heterogéneo con similitudes que varían entre 15 y 85%.
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Abstract

RAPD was used to study genetically Colombian strains of Bacillus sphaericus, of which 19 were native stocks pathogenic
to the larvae of the mosquito Culex quinquefasciatus, and 37 were non-pathogenic to these larvae. The band patterns were
similar among the former, which could be differentiated from the strains with no larvacide activity by the 1.800 base pair (bp)
band obtained with OPA-08 and the band of 691 bp with OPA-17. The phenogram showed two independent groups with
more than 90% dissimilarity, one of which is formed by the genetically similar mosquito-pathogenic strains, and the other
comprised of the nonpathogenic strains as a heterogenic group with levels of similarity which varied between 15 and 85%.
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INTRODUCCIÓN

Bacillus sphaericus es una bacteria utilizada para
el control biológico de mosquitos, como Culex
pipiens, Culex quinquefasciatus y en menor pro-
porción de Anopheles spp. debido a que sus toxi-
nas son altamente específicas, posee bajo impacto
ambiental y presenta persistencia mayor frente a
otros productos biológicos y a los químicos (Bau-
mann et al., 1991; Porter et al., 1993; Nielsen-
LeRoux et al., 2001). Esta especie comprende

cepas patógenas y no patógenas para larvas de
mosquitos; las primeras se han clasificado según
su actividad larvicida en alta y baja toxicidad, las
altamente tóxicas presentan una concentración
letal 50 (CL50) entre 102 y 103 células por milili-
tro, mientras que en las cepas con menor toxici-
dad la CL50 está en un título de 105 células por
mililitro (Liu et al., 1996).

B. sphaericus metaboliza una variedad de ácidos
orgánicos y aminoácidos, pero no utiliza azúca-
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res simples como fuente de carbono, dando resul-
tados negativos en la mayoría de características
bioquímicas utilizadas para la clasificación del gé-
nero Bacillus (Alexander y Priest,1990; Priest,
1992; Priest et al., 1994; Woodburn et al., 1995);
además presenta una gran diversidad entre sus ais-
lamientos, que se ha demostrado con diferentes
métodos como electroforesis de enzimas multilo-
cus (Zahner et al., 1994), fagotipificación, seroti-
pificación, hibridización de ADN y otros (Baumann
et al., 1991;Woodburn et al., 1995). Las cepas de
B. sphaericus se han distribuido en cinco grupos
de homología, los cuales presentan una hibridiza-
ción del ADN bastante baja como para clasificar-
los en especies diferentes (Priest, 1992), pero el
grupo II se subdivide en IIA y IIB con una homo-
logía de 60 a 66% entre éstos, lo que sólo permiti-
ría clasificarlos en subespecies diferentes; en el
subgrupo IIA se encuentran todas las cepas pató-
genas para larvas de mosquitos, mientras que el
subgrupo IIB está conformado por cepas no toxi-
génicas (Priest, 1992; Woodburn et al., 1995) y se
ha propuesto denominarlo Bacillus fusiformis
(Priest et al., 1994).

La técnica de RAPD (amplificación azarosa de
ADN polimórfico) es un método basado en el de
la reacción en cadena de la polimerasa (PCR),
pero se reduce la astringencia al paso del anillaje
del cebador, para que un oligonucleótido corto
(al cual no se le conoce la homología con el ge-
noma) se una en secuencias donde el apareamien-
to de bases puede ser imperfecto. Algunos de
estos apareamientos se encuentran en cadenas
contrarias y a una cierta distancia que permite
que regiones no conocidas del ADN se amplifi-
quen dando un patrón de bandeo característico
(Johansson et al., 1995; Williams et al., 1990).

En el género Bacillus la técnica de RAPD se ha
utilizado para subtipificar Bacillus licheniformis
(Stephan et al., 1994), tipificar Bacillus cereus
(Nilsson et al., 1998), diferenciar entre B. cereus
y productos comerciales de Bacillus thuringien-
sis (Brousseau et al., 1993) y para determinar la
relación genética entre cepas de B. sphaericus
(Woodburn et al., 1995; Miteva et al., 1999).

Debido a la importancia de B. sphaericus en el
control biológico de vectores de enfermedades tro-
picales con incidencia en Colombia, como lo son
el dengue y la malaria, es importante desarrollar
metodologías que permitan un análisis rápido de
los aislamientos, ya que menos de 1% de las colo-
nias que se obtienen en las muestras de suelos o
insectos presentan actividad larvicida y para de-
terminarlo es necesario realizar bioensayos que
demoran más de tres días (Priest et al., 1994). Por
tanto, el desarrollo de una técnica molecular per-
mitiría reducir el número de bioensayos a aque-
llos aislamientos con potencial biocontrolador.
También es de interés determinar la relación gené-
tica entre las cepas nativas con actividad larvicida
y sin ella, ya que se ha reportado que los aisla-
mientos patógenos forman un grupo independiente
de los que no poseen actividad larvicida en mos-
quitos (Woodburn et al., 1995).

En este trabajo se estudiaron diferentes aislamien-
tos colombianos patógenos y no patógenos para
larvas de Culex quinquefasciatus utilizando la
técnica de RAPD (amplificación azarosa del ADN
polimórfico) con el fin de diferenciarlos y de de-
terminar su relación genética.

MATERIALES Y MÉTODOS

Cepas de referencia. Las cepas de B. sphaericus
de los grupos de homología I (ATCC 14577), IIA
(1593), IIB (ATCC 7055), III (NRS 592), IV (NRS
400) y V (NRS 1198) fueron donadas por A. Yous-
ten, y la cepa 2362 (grupo IIA) por A. Delecluse.

Cepas nativas. Se utilizaron 19 cepas nativas
de B. sphaericus que presentaron 100% de mor-
talidad a las veinticuatro horas en larvas de ter-
cer estadio de C. quinquefasciatus aisladas en
un estudio realizado por Andrade et al. (1996),
y 37 aislamientos que no presentaron letalidad
en estas larvas (tabla 1), de los cuales tres fue-
ron aisladas de muestras de tierra de diferentes
lugares del país, tres de larvas de coleópteros
(Dussán et al., 1995) y 31 de tierra de un bos-
que de vegetación homogénea del Parque Chi-
caque (Lozano, 1998).
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Adicionalmente se emplearon dos aislamientos
nativos de especies diferentes del género Baci-
llus para la determinación de la relación genéti-
ca, los cuales fueron B. pulvifaciens (CU2.2) y B.
globisporus [III(1)2]. La primera presenta activi-
dad larvicida en C. quinquefasciatus y la segun-
da no presenta toxicidad para dichas larvas, pero
es una especie relacionada con B. sphaericus; lo
anterior con el fin de presentar aislamientos fue-
ra del grupo (“outgroup”) tanto para las cepas
patógenas como para las no patógenas.

Amplificación azarosa del ADN (“Random
Amplified Polymorphic DNA”, RAPD).  Para la
reacción de RAPD se hicieron extractos crudos
de ADN total de los bacilos con una modifica-
ción del protocolo reportado por Brousseau et al.
(1993). Se sembró cada cepa en SPC, el cultivo
se incubó por dieciséis horas a 37 oC, se resus-
pendió una colonia en 100 µl de agua destilada
estéril, después se colocó en baño de agua hir-

viendo por diez minutos, se centrifugó a 12.000
rpm durante tres minutos y se tomaron 5 µl del
sobrenadante para la reacción de amplificación.

Para la reacción de RAPD se evaluaron veintiséis
cebadores comerciales de diez nucleótidos cada uno
(marca OPERON), de los cuales se seleccionaron
para la amplificación de ADN de los aislamientos
los cebadores OPA-08 (5’-GTGACGTAGG-3’),
OPA-17 (5’-GACCGCTTGT-3’), OPA-19 (5’-CA-
AACGTCGG-3’), OPF-04 (5’-GGTGATCAGG-3’)
y OPO-09 (5’-TCCCACGCAA-3’). Las condicio-
nes utilizadas para la amplificación fueron una
modificación del protocolo reportado por Williams
et al. (1990): cebador 0.39 µM, desoxinucleótidos
200 µM de cada uno, cloruro de magnesio 2.5 mM,
Taq polimerasa 2.5 U, buffer (cloruro de potasio
50 mM, Tris HCl pH 9,0 10 mM, Tritón X-1001%,
BSA 1%). El programa utilizado fue: 92 oC por
cinco minutos para la denaturación inicial, 45 ci-
clos de 92 oC por un minuto, 34 oC por un minuto

Tabla 1. Cepas nativas de B. sphaericus utilizadas en este estudio

Lugar Tipo de muestra                   Cepas Actividad larvicida*

en Culex quinquefasciatus

Colonia del Larva de C. OT4a.2 +
CIMIC  quinquefasciatus

Chocó Tierra CH2.17 +

Sabana Larva de coleóptero OT4b.2, OT4b.20, OT4b.25,
de Bogotá  (Chiza) OT4b.26,  OT4b.28, OT4b.30, +

OT4b.32, OT4b.34, OT4b.35,

OT4b.39, OT4b.49, OT4b.51,

OT4b.56, OT4b.58

Tenjo Tierra SB2.15, SB2.94, SB2.124 +

Neusa Tierra NE2.1, NE2.2 -

Parque Tierra III (1)11, III (2)2, III(2)3, III(2)4,
Chicaque III(2)7, III(2)9, III(2)13, III(3)7,

III(3)8, III(4)2, III(4)8, III(4)13,

III(5)1, III(9)13, IV(1)8, IV(2)7, -

IV(3)5, IV(3)10, IV(3)13, IV(3)15,

IV(4)2, IV(4)3, IV(4)10, IV(4)12,

IV(4)13, IV(4)14, IV(5)6, IV(5)12,

IV(6)3, IV(7)11, IV(10)14

Sabana Larva de coleóptero OT4b.22, OT4b.31, OT4b.48
de Bogotá  (Chiza) -

Sasaima Tierra SA2.4 -
* +: 100% de mortalidad a las 24 horas de posinoculación; -: 0% de mortalidad a las 72 horas de posinoculación.
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para el alineamiento del primer, extensión a 72 oC
por dos minutos y una extensión final por quince
minutos a 72 oC (Williams et al., 1990).

Electroforesis de los productos de amplifica-
ción. Doce ìl de cada producto de amplificación
se corrieron en geles de agarosa al 1.5%, con 0.5 µg/ml
de bromuro de etidio, y buffer TAE 1X (Maniatis
et al., 1982). Las bandas de ADN se visualizaron
en un transiluminador y se fotografiaron los ge-
les con el sistema de documentación “standard
gel Polaroid” (marca BIO-RAD).

Determinación de la relación genética. Para los
productos de amplificación obtenidos con cada
cebador se realizó una matriz indicando presen-
cia o ausencia de las bandas para cada una de las
cepas (1/0), la cual se analizó por el coeficiente
de similitud de Jaccard y el método de agrupa-
ción de características entre parejas con prome-
dios aritméticos (UPGMA), utilizando el programa
SYN-TAX-pc, versión 5.0 (Podani, 1993).

RESULTADOS Y DISCUSIÓN

Amplificación del ADN de las cepas patógenas
de B. sphaericus. Se amplificó el ADN total de
las 19 cepas nativas patógenas para larvas de
mosquito, de las dos de referencia del grupo IIA
y de B. pulvifasciens (CU2.2), utilizando los cin-
co cebadores y realizando como mínimo dos re-
acciones de RAPD para garantizar que las bandas
fueran reproducibles.

En general los aislamientos de B. sphaericus pa-
tógenos presentaron un patrón de amplificación
conservado entre sí y con las cepas de referencia
(figuras 1 y 2). Con el cebador OPA-08 se pre-
sentaron dos bandas comunes que son de 1.150
pares de bases (pb) y de 1.800 pb (figura 1); a su
vez en las amplificaciones con el iniciador OPA-
17 (figura 2), las 19 cepas nativas y las de refe-
rencia (1593, 2362) presentan dos bandas
comunes, una de 2.100 pb y otra de 691 pb; adi-
cionalmente se encuentra una banda de 1.300 pb
que comparten once de las cepas colombianas.

Al amplificar el ADN de las cepas patógenas con
los iniciadores OPA-19, OPF-04 y OPO-09 tam-
bién se obtuvieron patrones de bandeo conser-
vados (datos no mostrados).

Amplificación del ADN de las cepas no patóge-
nas de Bacillus sphaericus. Se amplificó el ADN
total de los 37 aislamientos nativos que no pre-
sentaron actividad larvicida en C. quinquefascia-
tus, así como el de las cepas de referencia
pertenecientes a los grupos de homología I, IIB,

Figura 1. Electroforesis en gel de agarosa al 1.5% de los
productos de amplificación de las cepas de Bacillus sphaericus
patógenas para larvas de mosquitos obtenidos por RAPD,
utilizando el cebador OPA-08
Carriles: 1. CH2.17, 2. CU2.2 (B. pulvifaciens), 3. OT4a.2, 4.
OT4b.2, 5. OT4b.20, 6. OT4b.25, 7. OT4b.26, 8. OT4b.28, 9.
OT4b.30, 10. OT4b.32, 11. Φ 174 Ηαε  ΙΙΙ (1353pb, 1078 pb, 872
pb, 603 pb), 12. OT4b.34, 13. OT4b.35, 14. OT4b.39, 15.
OT4b.49, 16. OT4b.51, 17. OT4b.56, 18. OT4b.58, 19. SB2.15,
20. SB2.94, 21. SB2.124, 22. 1593, 23. 2362, 24. control del
cebador

Figura 2. Electroforesis en gel de agarosa al 1.5% de los
productos de amplificación de las cepas de Bacillus sphaericus
patógenas para larvas de mosquitos obtenidos por RAPD,
utilizando el cebador OPA-17

favor en disquete mandarme los pie de
foto de fig. 2
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III, IV y V y el de B. globisporus, utilizando los
cinco cebadores y realizando como mínimo dos
reacciones de RAPD para garantizar que las ban-
das fueran repetitivas.

En la figura 3 se presentan los patrones de ampli-
ficación obtenidos con OPA08 de 31 cepas nati-
vas, las cepas de referencia (grupos I, IIB, III, IV
y V) y B. globisporus y se observa un patrón ho-
mogéneo (con cinco bandas en común) entre 21
de los aislamientos del Parque Chicaque; los otros
aislamientos presentaron bandas adicionales a
diferentes alturas. Adicionalmente se observa que
algunas de las bandas presentan mayor intensi-
dad que otras del mismo peso molecular, que
puede ser causado por diferencias puntuales en
las secuencias del ADN complementarias a la del
cebador, lo cual permite mayor o menor grado
de hibridación entre los ácidos nucleicos causan-
do diferencias en la concentración de los produc-
tos de amplificación (Permaul et al., 1996).

En la figura 4 se presentan los patrones de ban-
deo característicos que se obtuvieron con el ini-
ciador OPA-17, los cuales indican que hay
polimorfismo entre los aislamientos; aun así 25
cepas nativas y la ATCC 7055 (grupo de homo-
logía IIB) comparten una banda de 500 pb y 17
cepas aisladas del Parque Chicaque comparten
una de 2.100 pb, mientras que la cepa IV(4)10
no amplificó con este cebador. Con los cebado-
res OPA-19, OPF-04 y OPO-09 se obtuvieron
patrones de bandeo heterogéneos entre los dife-
rentes B. sphaericus no patógenos (datos no mos-
trados).

Figura 3. Electroforesis en gel de agarosa al 1.5% de los
productos de amplificación de 31 cepas nativas de Bacillus
sphaericus no patógenas para larvas de mosquitos y las de
referencia pertenecientes a los grupos I, IIB, III, IV y V obtenidos
por RAPD utilizando el cebador OPA-08

favor en disquete mandarme los pie de
foto de fig. 3

Figura 4. Electroforesis en gel de agarosa al 1.5% de los
productos de amplificación de 31 cepas nativas de Bacillus
sphaericus no patógenas para larvas de mosquitos y las de
referencia pertenecientes a los grupos I, IIB, III, IV y V obtenidos
por RAPD utilizando el cebador OPA-17

favor en disquete mandarme los pie de
foto de fig. 4

Comparación de los productos de amplificación
de las cepas nativas de B. sphaericus. Los datos
obtenidos de las amplificaciones del ADN total
de las cepas patógenas de B. sphaericus con los
cinco cebadores indican que se presentó un pa-
trón de bandeo conservado entre los aislamien-
tos patógenos y que difiere de B. pulvifasciens,
por lo que se puede afirmar que a nivel genotípi-
co las cepas entomopatógenas de B. sphaericus
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forman un grupo homogéneo, a pesar de ser ais-
lados de diferentes sustratos (larva de C. quin-
quefasciatus, chiza, tierra) y de dos lugares de
Colombia (sabana de Bogotá y Chocó).

Las cepas nativas de B. sphaericus, patógenas y
no patógenas para larvas de mosquito, presenta-
ron bandas en común con algunos de los inicia-
dores, como son la de 1150 pb, con OPA-08
(figura 1) y la de 2.100 pb con OPA-17 que está
presente en las cepas tóxicas para larvas de mos-
quito y 17 aislamientos sin actividad larvicida (fi-
guras 2 y 4), las cuales pueden corresponder a
regiones conservadas del genoma de la especie.

Las cepas patógenas presentaron unas bandas
conservadas que no comparten con las cepas no
patógenas, que son la de 1.800 pb con OPA-08
(figura 1) y la de 691 pb con OPA-17 (figura 2).
Estos productos de amplificación se podrían uti-
lizar como sondas para diferenciar y detectar las
cepas patógenas en campo, sin que sea necesario
aislarlas y realizar ensayos de actividad larvici-
da, aunque es importante llevar a cabo ensayos
de hibridización previos con el ADN de cepas no
patógenas para corroborar que la sonda sea es-
pecífica. También sería interesante poder secuen-
ciarlas para determinar si corresponden a una
parte de los genes que codifican para las toxinas
o a otra región del genoma de los B. sphaericus
entomopatógenos.

Los patrones de bandeo obtenidos con cuatro de
los cinco cebadores evaluados (OPA-17, OPA-
19, OPF-04 y OPO-09) no permiten diferenciar
fácilmente las cepas con actividad larvicida y sin
ella debido a la heterogeneidad en los productos
de amplificación presentados por las no patóge-
nas, aunque la presencia de las bandas conserva-
das no compartidas podría ayudar en el caso de
OPA-17. Las amplificaciones obtenidas con el
otro iniciador (OPA-08) presentaron bandeos más
conservados entre las cepas no patógenas, lo que
sí permitiría distinguir los aislamientos entomo-
patógenos.

Determinación de la relación genética. En la rea-
lización de las reacciones de RAPD se incluyeron

CU2.2 (B. pulvifaciens) y III(1)2 (B. globisporus)
con el fin de utilizarlas como aislamientos fuera
del grupo en la determinación de la relación gené-
tica. La primera es una cepa nativa que presenta
actividad larvicida en C. quinquefasciatus; la se-
gunda no es patógena para dichas larvas y perte-
nece a una especie que comparte la morfología
microscópica de B. sphaericus que se diferencia
por ser glucosa positiva y crecer a 4 oC, mientras
que B. sphaericus no utiliza carbohidratos simples
como fuente de carbono (Sneath, et al., 1989).

Se realizaron las matrices correspondientes a los
productos de amplificación con los iniciadores
OPA-08, OPA-17, OPA-19, OPF-04 y OPO-19,
tanto para los aislamientos de B. sphaericus pa-
tógenos como para los no patógenos, con el fin
de realizar el fenograma utilizando el programa
SYN-TAX-pc y poder determinar la relación ge-
nética entre las cepas nativas de B. sphaericus
(figura 5).

En la figura 5 se observan dos grupos indepen-
dientes con una disimilitud mayor de 90% for-
mados por las cepas de B. sphaericus patógenas
y las no patógenas, respectivamente. Los aisla-
mientos con actividad larvicida presentaron en-
tre 90 y 100% de similitud formando dos
subgrupos, de los cuales uno contiene las dos
cepas de referencia y tres cepas nativas (OT4b.58,
SB2.94, y SB2.194) y el otro las dieciséis cepas
nativas restantes. Adicionalmente, CU2.2 sólo
presentó 12% de similitud, que era lo que se es-
peraba, porque a pesar que este bacilo presenta
actividad larvicida en C. quinquefasciatus, per-
tenece a la especie B. pulvifaciens.

Al reunir los datos de los productos de amplifica-
ción con los cinco iniciadores de las cepas no
patógenas (figura 5) se observa un grupo hetero-
géneo con similitudes que varian en entre 15 y
85%, patrón presentado aun entre los aislamien-
tos de un mismo lugar y fuente como son los del
parque Chicaque. La cepa IV(3)5 es la más aleja-
da de todas (85% de disimilitud), lo cual puede
estar relacionado con la parte fisiológica ya que
esta cepa crece y esporula más lentamente.
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En cuanto a la relación genética entre las cepas
nativas y las de referencia, en la figura 5 se ob-
serva una gran similitud (90-100%) entre las ce-
pas de referencia del grupo IIA, 1593 (originaria
de Indonesia) y 2362 (originaria de Nigeria) con
las cepas nativas, lo que está de acuerdo con lo
reportado por Woodburn et al. (1995), quienes

Figura 5. Fenograma de los productos de RAPD de las cepas de Bacillus sphaericus patógenas y no patógenas para
larvas de mosquito utilizando los cebadores OPA-08, OPA-17, OPA-19, OPF-04, OPO-09, basado en el coeficiente
de similitud de Jaccard y en UPGMA

encontraron una similitud mayor a 75% entre las
cepas de este grupo de homología. Por el contra-
rio, con las condiciones y cebadores utilizados
no se observó una relación clara entre los aisla-
mientos nativos no patógenos y las cepas de re-
ferencia pertenecientes a los grupos de homología
I, IIB, III, IV ni V. Woodburn et al. (1995) repor-
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taron un agrupamiento entre las cepas pertene-
cientes a estos grupos, aunque con una similitud
entre 15 y 40%; además, Miteva et al. (1999),
utilizando las técnicas de RAPD y rep-PCR, en-
contraron un bajo nivel de homología entre las
cepas pertenecientes a los grupos de homología I
y III, mientras que entre aislamientos de los gru-
pos IIA, IIB y IV presentaron una similitud ma-
yor a 80%.

Aunque se ha reportado que las cepas de los
subgrupos IIA y IIB poseen una homología de
ADN entre 60 y 66% (Priest, 1992; Priest et al.,
1995), con los cebadores evaluados se encontró
que las cepas de referencia que pertenecen a es-
tos grupos están alejadas genéticamente, lo que
concuerda con el estudio realizado por Miteva et
al. (1999), que reportan un bajo nivel de simili-
tud entre estos dos subgrupos y uno alto entre los
aislamientos de cada uno; además, en el trabajo
de Woodburn et al. (1995) la similitud entre IIA
y IIB fue de 5.2%.

Se encontró mayor distancia genética de los ais-
lamientos de B. sphaericus patógenos con B.
pulvifaciens (12% de similitud), que de los no

patógenos con B. globisporus (80% de similitud
con III(2)4 y 43% con las otras cepas), lo cual
concuerda con lo referenciado por Priest et al.
(1994), que por secuenciación del ARN riboso-
mal 16S encontraron que los bacilos de espora
circular tienen dos linajes, uno el de los B. sphae-
ricus patógenos y otro el de los Bacillus psicrófi-
los, y la propuesta de varios autores de clasificar
a las cepas entomopatógenas de B. sphaericus
como una nueva especie (Baumann et al., 1991;
Miteva et al., 1999; Priest et al,. 1994; Wood-
burn et al., 1995).

Las cepas colombianas de B. sphaericus con ac-
tividad larvicida en C. quinquefasciatus presen-
taron a nivel genético una gran similitud entre sí
sin importar su origen, mientras que las no pató-
genas son heterogéneas, aun las provenientes de
una misma fuente (tierra del parque Chicaque).
Los aislamientos nativos con actividad larvicida
en C. Quinquefasciatus se diferencian de las no
patógenas por su patrón de bandeo homogéneo
y por sus bandas únicas producto de amplifica-
ción con los cebadores OPA-08 y OPA-17, y en
el fenograma formó un grupo con baja similitud
con las cepas no patógenas.
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