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ABSTRACT

This work provides information on molecular identification, biology and ecology of the moth Titya
synoecura (Dyar, 1914) (Lepidoptera: Lasiocampidae) and aggregates of its larvae are recorded carrying
out herbivory on Banara guianensis Aublet 1775 (Plantae: Salicaceae). Also, this species of moth is
recorded for the first time in Panama. Information is provided on the behavior of the larvae in their nest,
and information on their distribution in the region is updated.

Keywords: Banara guianensis — Herbivory — Hymenoptera —Lasiocampidae — Titya synoecura.

RESUMEN

En el presente trabajo se aporta informacién sobre la identificacion molecular, biologia y ecologia de la
mariposa nocturna Titya synoecura (Dyar, 1914) (Lepidoptera: Lasiocampidae) y se registran agregados
de sus larvas efectuando herbivoria en Banara guianensis Aublet 1775 (Plantae: Salicaceae). Tambien, se
registra por primera vez para Panama esta especie de polilla. Se-aporta informacion de la conducta de las
larvas en su nido de seda, y se-actualiza informacién sobre su distribucion en la region.

Palabras clave: Banara guianensis — Herbivoria — Hymenoptera — Lasiocampidae — Titya synoecura.

INTRODUCCION

Los lasiocampidos son polillas de la familia Lasiocampidae; son lepidopteros ditrisios, conocidas como
“eggars”, “orugas de tienda”, “polillas hociqueras o polillas lappet”, con més de 2.000 especies y
posiblemente con muchas especies sin describir. Es de distribucién cosmopolita. Las larvas estan cubiertas
de vellosidad, especialmente en la parte lateral de su cuerpo. En muchas especies, las larvas conforman
grandes agregaciones y construyen una red de hilos de seda en el arbol donde viven como proteccion. Los
adultos son robustos y de gran tamafio, con alas anchas. Algunos tienen las piezas bucales reducidas y

algunos de estos no se alimentan cuando son adultos (Fitzgerald, 1995; Garcia Barros, 1999).

La mariposa nocturna Titya synoecura (Dyar, 1914) (Lepidoptera: Lasiocampidae), presenta una
coloracion beige, y son polillas de tamafio mediano. Los machos presentan coloracion mas intensa en las

alas que la hembra y posee abdomen mas robusto, esta es una de las diferencias entre ambos sexos.
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Presenta muy pocos registros de colecta, tampoco se conoce casi nada sobre las plantas hospederas que se

alimentan sus larvas (https://www.acguanacaste.ac.cr/creditos).

En cuanto a sus enemigos naturales alin no se conocen; solo se tiene registro que una especie de avispa
Enicospilus sp. (Hymenoptera: Ichneumonidae), no identificada a nivel de especie, se encontr6
parasitando larvas de T. synoecura en Costa Rica (https://www.acguanacaste.ac.cr/creditos).

El presente trabajo tiene como objetivos aportar informacion biolégica y ecologica de T. synoecura para

Panama.

MATERIALES Y METODOS

Area de estudio y procedimientos de campo

Se realizaron cinco visitas al area boscosa en la comunidad de Altos del Maria, en el corregimiento de
Sora, Distrito de Capira, Panama. Los meses de muestreo fueron abril, mayo, junio, julio y agosto del
2023; cada visita al campo comprendia tres dias y dos noches. El sitio se encuentra ubicados a los 08° 38"
32,17 Latitud N, 080° 02" 03,4 Longitud W, a una altitud entre 487,68 y 1005,8 msnm, con una topografia

entre ondulada y pendientes.

Ecol6gicamente, la region esta ubicada en lazona de vida bosque himedo tropical; tiene una precipitacion
anual acumulada de 1,500 mm a 1,800 mm; temperatura promedio anual de 26,8 °C; humedad relativa
promedio anual de 76,6%; brillo solar anual.acumulado de 165,8 h; direccion diurna del viento SE en 2m:
1,4 m/seg y direccién nocturna del viento NWa 10 m: 2,7 m/seg. Estos datos fueron suministrados por la
Estacion meteorologica ETESA, S. A. 8°57°6"" O 79°51" 8" W, La Zanguenga, Panama Oeste, 2024.

En agosto de 2023 se recolectaron en campo, 130 larvas de Lasiocampidae sobre un arbol de Bianara
guianensis Aubl. con larvas de T. synoecura. Se esperd que iniciaran el proceso de pupa y posteriormente
fueron trasladaron a una camara de cria al Laboratorio de Entomologia Sistemética del Museo de
Invertebrados, G.B. Fairchild, Universidad de Panama (Fig. 1; 2-A, 2-B, 3-A, 3-B). La investigacion fue
de naturaleza descriptiva y exploratoria. Se realizaron observaciones a la vegetacion aledafia y se llevd

registro fotografico de todas las etapas de desarrollo observadas de los insectos.
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El 90% de los especimenes que emergieron de las pupas fueron liberados en el sitio donde se colectaron;
el 10% fueron debidamente etiquetados con la informacion de colecta para su preservacion e identificacion

y fungieran como “Boucher”.

La identificacion se realizo en el Laboratorio de Entomologia Sistematica del Museo de Invertebrados G.
B. Fairchild, Universidad de Panam4; consultandose la coleccion de referencia, ademés se utilizo la
Coleccion de referencia del Instituto Smithsonian de Investigaciones Tropicales, Panama. Se realizaron
comparaciones de caracteres morfoldgicos y se reviso la distribucion conocida de T. synoecura. Para la
identificacion de la planta B. guianensis Aubl (Malpighiales: Salicaceae) se utilizo a Missouri Botanical
Garden (2024).

Para la identificacion de todos los insectos, se utilizé un estereoscopio Leica M205®. Todo el material
bioldgico se encuentra depositado en la Coleccion Nacional de Referencia del Museo de Invertebrados G.
B. Fairchild, de la Universidad de Panama (MIUP-UP) con nimeros de registro: MIUP-DS-0001-2024 al
MIUP-DS-0042-2024.

Figura. 1. Bolsa de seda “casa” de Titya synoecura. Figura 2-A. Larva de T. synoecura recorriendo el
arbol de B. guianensis. Figura 2-B. Larva de T. synoecura saliendo de la “casa”. Figura 3-A. Rama con

hojas de B. guianensis. Figura 3-B. Larvas de T. synoecura herborizando en horas de la noche.

Extraccién, amplificacion y secuenciacion del ADN
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El ADN genomico de las muestras se obtuvo del térax del insecto utilizando un kit NucleoSpin DNA
Insect (Macherey-Nagel), siguiendo las indicaciones del fabricante.

Para la Reaccion en Cadena de la Polimerasa (PCR), como marcador molecular se utiliz6 el gen que
codifica la proteina mitocondrial citocromo oxidasa | (COIl). Los cebadores necesarios para la
amplificacion por PCR se obtuvieron de (Folmer et al., 1994; Simons et al., 1994) para gen COIl. Las
reacciones de PCR se llevaron a cabo siguiendo el protocolo de (Murphy et al., 2007) en volumenes de
reaccion de 50 pL utilizando el kit GoTag® Green Master Mix de' Promega. Los productos amplificados
se analizaron en una electroforesis en gel de agarosa al 1,2%.

Los productos de PCR obtenidos fueron secuenciados con el Kit BigDye Terminator v3.1 (Applied
Biosystems), siguiendo las indicaciones del fabricante. En la reaccion de secuenciacion se emplearon 5
picomoles del conjunto de cebadores mencionados y se afiadieron 40 ng del producto amplificado.
Posteriormente, se realizo la electroforesis capilar de los productos secuenciados, que fueron analizados
con el analizador genético 3500XL (ThermoFisher Scientific, EE.UU.). La edicion de los
electroferogramas y la identificacion de los insertos se efectuaron utilizando el software UGENE.
(Okonechnikov et al., 2012). LLas secuencias obtenidas se compararon con secuencias depositadas en el
GenBank del National Center for Biotechnology Information (NCBI) (http://www.ncbi.nIm.nih.gov),
utilizando el programa - Blastn (Altschul et al, 1990) y BOLDSYSTEM
(https://www.boldsystems.org/)para posteriormente realizar los andlisis filogenéticos en el software
MEGA 11(Tamura et al., 2021).

Aspectos éticos: Los autores garantizamos que los procedimientos cumplen la normativa ética exigida en

el pais.

RESULTADOS Y DISCUSION

De las cinco visitas realizadas al sitio de estudio, en agosto del 2023 fueron encontradas un grupo de
aproximadamente 48 larvas de T. synoecura que son muy dificiles de encontrar y observar, debido a que
en esta especie sus larvas construyen una estructura a base de seda, con una sola abertura de entrada y
salida, bastaste compacta en forma de bolsa, adherida a una rama y a una altura de 10 m sobre el suelo, y
durante el dia se introducen y permanecen dentro en de esa “casa”. Durante el dia pueden salir a defecar

y vuelven a salir nuevamente al caer la noche a alimentarse del mismo arbol donde se encuentran; en este
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caso las larvas se encuentran en un arbol de B. guianensis (Fig. 1; 2-A, 2-B, 3-A, 3-B) esta especie de
planta alcanza un tamafio considerable de 2-15 m. Este arbol es muy comin en bosques semicaducifolios,

zonas norcentral y atlantica; a una altitud de 30—1000 msnm desde Nicaragua hasta Bolivia y Brasil.

El “saco” de seda se dejo en el sitio por ocho dias adicionales hasta que todas puparon en el interior del
“saco” de seda. Las pupas se encuentran envueltas en seda y el capullo miden aproximadamente 3,2 mm.

Posteriormente en el laboratorio emergieron las 48 mariposas nocturnas, T. synoecura.

En el laboratorio hembras y machos copularon (5 parejas) y colocaron masas de huevos envueltos en
cimulos de hilos unidos fuertemente, parecen escamas alargadas endurecidas, en su interior se
encontraban entre dos a cuatro huevos y eran colocados en las paredes de la malla donde se encontraban.

Posterior a este evento reproductivo las parejas fueron liberadas al campo (Fig. 4,5,6,7,8,9).

Figura. 4. Titya synoecura en cépula. Fig. 5. Hembra de T. synoecura ovipositando en el laboratorio. Fig.
6. Huevos de T. synoecura-expuestos. Fig. 7. Larva de T. synoecura sobre “casa”. Fig. 8. Tamafio de las

pupas de T. synoecura. Fig. 9. Liberacion de T. synoecura (macho)en campo.

Es el segundo reporte de esta especie en condiciones naturales observadas desde larvas hasta adulto. El
primer reporte fue realizado en Costa Rica, Guanacaste, Sector Pitilla ACG, Estacidn Bioldgica Quica,

Calma (412 msnm).

Se confirma el comportamiento de T. synoecura que viven camufladas en dentro de la casa de seda,

durante el dia y salen al caer la noche para herbivorizar las hojas del arbol B. guianensis.
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La secuencia de ADN del marcador COI de T. synoecura, obtenida a partir del producto amplificado de
PCR usando los cebadores universales para COl (Folmer et al., 1994; Simons et al., 1994), se identifica
mediante el cddigo de barras de ADN COI se muestra a continuacion:

La secuencia de ADN de nuestra muestra fue deposita en la plataforma GenBank del NCBI con numero
de acceso PQ395180, con esta secuencia de ADN del marcador moleculares gen de la subunidad | de
citocromo oxidasa (COl), se realizd6 una bdsqueda con la. herramienta Blastn
(https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi), que ayudd a identificar. similitudes y diferencias entre las
secuencias. Para nuestra secuencia del gen COI observamos un nivel de similitud del 96.16%, con la
secuencia GU204030.1 especie T. synoecura. depositada en GenBank. Tanto en En BOLDSYSTEM y
GenBank, nuestras secuencias muestran arriba de-.un 96% de similitud e identidad con secuencias de la

especie T. synoecura.

Para el analisis filogenético se alineo la secuencia obtenida del marcador COIl con secuencias
representativas de las secuencias de referencia de del género Tytia y secuencias para posteriormente
realizar un arbol filogenético mostrado en la Fig. 10. Este arbol de consenso bootstrap inferido a partir de
1000 réplicas se toma para representar la-historia evolutiva de los taxones analizados (Felsenstein, 1985).
Las ramas correspondientes a particiones reproducidas en menos del 50% de réplicas Bootstrap; junto a
las ramas se muestra el porcentaje de arboles replicados en los que los taxones asociados se agruparon en

la prueba bootstrap (1000 replicas) (Felsenstein, 1985).

Las distancias evolutivas se calcularon utilizando el método de Kimura de 2 parametros (Kimura, 1980)

y estan en unidades del ndmero de sustituciones de bases por sitio.

La variacion de la tasa entre sitios se model6 con una distribucion gamma (pardmetro de forma = 1). El
arbol ME se busco utilizando el algoritmo Close-Neighbor-Interchange (CNI) (Nei & Kumar, 2000) a un
nivel de busqueda de 1. El algoritmo Neighbor-joining (Saitou & Nei, 1987) se utilizo para generar el

arbol inicial.
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Este andlisis incluyd 21 secuencias de nucleétidos. Las posiciones de codones incluidas fueron
12+23+32+No codificante. Se eliminaron todas las posiciones ambiguas de cada par de secuencias (opcion

de eliminacion por pares).

En el conjunto de datos final habia un total de 391 posiciones. Los analisis evolutivos se realizaron en
MEGAL11 (Tamura et al., 2021). Nuestra muestra PAN Titya se incluye dentro del grupo de especies de
T. synoecura con un alto nivel de parentesco lo que corrobora el-analisis taxonémico y comparacion de
nucleotidos en la plataforma BOLDSYSTEM y GenBank.

Entre las principales limitaciones que presentamos en este estudio es la poca informacion bibliogréfica
publicada en varios aspectos, bioldgicos, ecoldgicos y taxondmicos. De igual forma las escazas colectas y
observaciones en campo de la especie. Otra de las limitaciones es las pocas secuencias alojadas en los

bancos de genes (GenBank) de la region, para poder comparar y tener una aproximacion mas exacta.

Podemos concluir que este trabajo contribuye a llenar un vacio al conocimiento bioldgico, ecolégico,
distribucion geogréafica e identificacion molecular de la especie. Ademas, contribuimos en alojar la
secuencia genética de la especie al banco.de genes (GenBank) para la region; esto contribuye para que otros
investigadores puedan tener acceso a la informacion'y poder utilizarlas en sus investigaciones relacionadas

atemay a el grupo de insecto.
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GU204024.1 Titya synoecura
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GU204022 .1 Titya synoecura
230 GU204029.1 Titya synoecura
231 GU204025.1 Titya synoecura
232 GU204030.1 Titya synoecura
233 GU204019.1 Titya synoecura

GU204028.1 Titya synoecura
234

GU204037.1 Titya synoecura
235

GU204026.1 Titya synoecura
236 PAN Titya
237 NC 037863.1 Bhutanitis mansfieldi
238 n 00 0Q023999.1 Parnassius simonius
239 DQ351030.1 Parnassius simonius

KP216079.1 Aslauga orientalis
240 ] ®

AF044008.1 Papilio zelicaon
241

% | — AY508569.1 Parataygetis lineata
242
91 { JQ392608.1 Harjesia griseola

243 . JQ392607.1 Harjesia griseola
244 — MG767813.1 Chiasmia fulvimargo
2 45 B -|: MW899035.1 Bastilla cramen
246 L N806754.1 Euglyphis sp
247

248  Figura. 10. Arbol filogenético; obtenido con el método de méaxima verosimilitud, resultado del anélisis
249  del andlisis de secuencias COI depositadas en-el Genbank y nuestra secuencia (PAN Titya).
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