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Computational characterization of Bemisia tabaci (Hemiptera: Aleyrodidae) Hsp70 and 
Hsp90 heat shock proteins and their adaptive activity possible 

Abstract
The whitefly, Bemicia tabaci (Hemiptera: Aleyrodidae) is one of the most destructive and invasive plague world-
wide. It can be easily adapted to new host plants and geographical regions, suggesting the development of con-
trol mechanisms to overcome damage cause by stress factors. Hsp proteins are expressed in organisms as a de-
fense mechanism, act as chaperones facilitating correct assembly of proteins. In this study, the Hsp70 and Hsp90 
proteins sequences of B. tabaci were obtained (NCBI) and characterized using in silico tools. The determination 
of the profiles of hydrophobicity, polarity, accessibility and flexibility were obtained using “ProScale” from Ex-
PASy, the antigenicity profile with JaMBW. The amino acid sequence was analyzed with SOPMA and GOR IV and 
the amino acid composition used ProtParam. To analyze the molecular weight, hydropathic gradient, instability 
and aliphatic indexes using GRAVY. The 3D structure was obtained using HHpred and ESyPred3D. To validate the 
proteins structure, Procheck, What_check and errat were used. Hsp70 and Hsp90 proteins of B. tabaci exhibit 
low hydrophobicity and high polarity, flexibility, and accessibility values, indicating that these proteins are flexible 
molecules with high accessibility regions. Hsp70 has a secondary structure composed of 41-45% alpha-helix, 30-
43% coil regions and less than 6% folded sheet distribution and the Hsp90 is composed of 52 to 53% alpha-helix, 
26-34% in coil and 6% in the folded sheet. Hsp proteins play an important role in insects, because of its size and 
short life cycle, due to the temperature influences the distribution and abundance of insects.
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Resumen
La mosca blanca, Bemisia tabaci (Hemiptera: Aleyro-
didae) es una de las plagas más destructivas e invasi-
vas en el mundo, ataca una gran cantidad de cultivos. 
Se adapta fácilmente a plantas hospederas y a nue-
vas regiones geográficas, lo que sugiere el desarrollo 
de mecanismos de control a daños producidos por 
factores estresantes. Las proteínas Hsp se expresan 
en los organismos como mecanismo de defensa, ac-
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túan como chaperonas en el correcto ensamblaje de 
las proteínas. En este estudio se realizó una caracte-
rización in silico de las proteínas Hsp70 y Hsp90 de B. 
tabaci, secuencias obtenidas de NCBI. La determina-
ción de los perfiles de hidrofobicidad, polaridad, ac-
cesibilidad y flexibilidad se obtuvieron con “ProSca-
le” de ExPASy, el perfil de antigenicidad con JaMBW. 
La secuencia aminoacídica se analizó con GOR IV y 
SOPMA y la composición de aminoácidos con Pro-
tParam. Para analizar el peso molecular, índice de 
inestabilidad, índice alifático y gradiente hidropáti-
co, con GRAVY. La estructura terciaria se obtuvo con 
HHpred, y ESyPred3D. Para validar las estructuras 
3D se utilizó Procheck, What_check y errat. Hsp70 y 
Hsp90 de B. tabaci presentan valores bajos de hidro-
fobicidad y altos de polaridad, flexibilidad y accesibi-
lidad, características que le permiten a las proteínas 
extender su capacidad como chaperonas. La Hsp70 
tiene una estructura secundaria compuesta por 41-
45% alfa hélices, 30-43% coil y menos del 6% en hoja 
plegada y la Hsp90 por 52 y 53% hélices, 26-34% coil 
y 6% hoja plegada. Las Hsp juegan un rol importante 
en los insectos debido a su tamaño y corto ciclo de 
vida, pues la temperatura influye en su distribución 
y abundancia. 

Palabras clave: hidrofobicidad, modelo computa-
cional, estructura terciaria, Hsp70, Hsp90, Bemisia 
tabaci. 

Introducción
La mosca blanca Bemisia tabaci (Gennadius, 1889) 
(Hemíptero: Aleyrodidae) es un insecto plaga polífa-
go, vector de virus en diversos cultivos alrededor del 
mundo. Se distribuye en ambientes cálidos con perío-
dos cortos de temperaturas extremas, presenta me-
canismos para adaptarse y expandirse a nuevas zonas. 
Se han identificado biotipos en diferentes áreas del 
mundo, lo cual sugiere que B. tabaci es un complejo 
de especies que sometidas a cambios pueden evolu-
cionar (Muñoz et al., 2013). Su resistencia a las altas 
temperaturas ha favorecido su expansión a nuevas re-
giones (Juviano, et al., 2011), presenta más de 10 bio-
tipos, se sabe que el estrés por calor genera diferen-
cias en la expresión génica (Mahadav et al., 2009), las 
hembras son más tolerantes que los machos al calor 
(Lü & Wan, 2011), la dispersión, distribución y diná-
mica población está relacionada con las proteínas de 
choque térmico (Cui et al., 2008).

Las proteínas del choque térmico conocidas con la de-
nominación Hsp (del inglés, heat shock proteins) son 
un grupo de proteínas que han sido identificadas en 
las células de todos los organismos tanto procariotas 
como eucariotas (Xu, & Wick, 1996). Son proteínas 
evolutivamente ancestrales y altamente conservadas 
en su secuencia de aminoácidos, regulación y funcio-
nes bioquímicas (Lindquist & Craig, 1988), indicativo 
de su función esencial en la supervivencia celular. Es-
tas proteínas intervienen durante la síntesis proteica, 
uniéndose a péptidos nacientes para dirigir su plega-
miento, lo que garantiza su estructura tridimensional 
y correcto funcionamiento (Sáenz et al., 2011). Las 
proteínas de choque térmico son expresadas consti-
tutivamente y en respuesta a estrés celular. En condi-
ciones normales constituyen el 5% de las proteínas in-
tracelulares totales y bajo condiciones de estrés pue-
den aumentar su nivel hasta un 15% o más (Srivasta-
va, 2002).

Las Hsp se asocian a condiciones de estrés térmico, 
estrés ambiental (radiación ultravioleta, metales pe-
sados), patológico (infección o malignidad) y estímu-
los fisiológicos (factores de crecimiento o diferencia-
ción celular) entre otros, fenómeno conocido como 
respuesta al estrés (Tsan & Gao, 2004). Este fenóme-
no involucra la inhibición de muchos de los genes 
de expresión constitutiva y activación de genes de 
estrés, los cuales, o no se transcriben o lo hacen a 
niveles muy bajos (Verbeke et al., 2001; Gao et al., 
2004).

La clasificación de las Hsp se ha realizado dentro de 
grupos de acuerdo a su filogenia y estructura (Sghaier 
et al., 2004). Entre las Hsp de alto peso molecu-
lar (≥100 kD) se encuentran la Hsp90 (81 a 90 kD) y 
Hsp70 (65 a 80 kD) (Macario & Conway, 2005). Las 
Hsp70 son las más conservadas en la evolución, son 
constitutivas y participan en procesos de maduración 
y transporte de otras proteínas celulares, eliminación 
de proteínas desnaturalizadas y actividad ATPasa (Xu 
& Wick, 1996), mientras las Hsp90 son responsables 
del montaje y la regulación de muchos sistemas de se-
ñalización en eucariotas, el déficit de su función pro-
duce alteraciones en la evolución del ciclo celular (Ali 
et al., 2006).

En el caso particular de los insectos, en diversos ór-
denes (dípteros, lepidópteros, coleópteros, hemípte-
ros e himenópteros) se ha observado que a diferen-
cia de la mayoría de las respuestas al estrés, en las 
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que todas las proteínas de choque térmico aumentan 
su expresión, durante la diapausa, algunas formas 
aumentan su expresión (Hsp70, Hsp60 y las Hsp pe-
queñas), mientras que otras (Hsp90) disminuyen su 
expresión. Esto sugiere una doble función de ciertos 
tipos de Hsp bajo estas dos condiciones (Rinehart et 
al., 2007).

En este estudio se analizó la estructura primaria, se 
predijo la estructura secundaria, y se elaboraron mo-
delos de estructura terciaria de las proteínas Hsp70 
y Hsp90 de mosca blanca Bemisia tabaci (Hemíptero: 
Aleyrodidae). Se presentan evidencias de la importan-
cia de estas Hsp en la adaptación de este insecto plaga 
a diferentes ambientes.

Materiales y métodos
Se obtuvieron las secuencias aminoacídicas para las 
proteínas Hsp70 (ADG03468.1) y Hsp90 (ADO14474.1) 
en GenBank (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/) utiliza-
das en este estudio.

Análisis de la estructura primaria y alineamiento

Para la determinación de los perfiles de hidrofobici-
dad, polaridad, accesibilidad y flexibilidad se utilizó 
el programa “ProScale” de ExPASy (Gasteiger et al., 
2005). La obtención de los perfiles de hidrofobicidad 
fue realizada mediante el algoritmo de Kyte-Doolitle, 
el cual emplea una escala que otorga valores de hi-
drofobicidad para cada uno de los aminoácidos con 
variaciones entre 3,5 (glutamato) y 4,2 (valina). Para 
la obtención de los perfiles de polaridad se empleó 
el algoritmo de Zimmerman, que utiliza una escala 
que asigna valores de polaridad para cada uno de los 
aminoácidos, con variaciones entre 0,0 (alanina) y 52 
(arginina). En el caso del porcentaje de accesibilidad 
fue utilizada una escala que asigna porcentajes a cada 
uno de los aminoácidos, con variaciones entre 0,3 (li-
sina) y 0,9 (cisteina) y finalmente para la flexibilidad 
fue utilizada la escala de Bhaskaran, la cual otorga va-
lores de flexibilidad para cada uno de los aminoáci-
dos, con variaciones entre 0,300 y 0,540 (Gasteiger et 
al., 2005). En todos los casos los algoritmos conside-
raron ventanas de 9 aminoácidos. Para la predicción 
del perfil de antigenicidad se utilizó el programa JaM-
BW Chapter 3.1.7, este utiliza una escala asignándo-
le un valor a cada uno de los aminoácidos, con varia-
ciones entre 3,4 (triptófano) y 3,0 (arginina) (Hopp & 
Woods, 1981).

Predicción de la estructura secundaria y caracteriza-
ción fisicoquímica de Hsp70 y Hsp90

La predicción de la estructura secundaria se realizó 
utilizando “Proteomics and Sequence Analysis Tools” 
de ExPASy (Gasteiger et al., 2005). Las secuencias de 
aminoácidos de Hsp70 y Hsp90 se analizaron con los 
programas de predicción de estructura secundaria: 
GOR IV y SOPMA y se compararon entre sí. GOR IV 
se utilizó para entender la presencia de regiones héli-
ce, hoja plegada y coil en la estructura de la proteína 
(Garnier et al., 1996). Se optimizó la predicción con el 
alineamiento SOPMA para analizar los componentes 
estructurales (Geourjon & Deleage, 1995). El progra-
ma ProtParam permite el cálculo de parámetros fisi-
coquímicos como: el peso molecular, punto isoeléc-
trico (pI), tiempo de vida, índice alifático, promedio 
general de hidropaticidad (GRAVY), índice de inesta-
bilidad (II) y estabilidad de la molécula (Gasteiger et 
al., 2005).

Predicción de la estructura terciaria de las Hsp

Se obtuvo el archivo PBD de las Hsp de B. tabaci uti-
lizando el servidor ESyPred3D (Lambert et al., 2002). 
Para la predicción de la estructura terciaria se empleó 
el programa HHpred (Soding, 2005). Para visualizar la 
estructura tridimensional, se emplearon los programas 
Swiss-pdb Viewerversión 4.0.1 (spdbv 4.0.1) (Guex & 
Peitsch, 1997) y RasMol 2.6 (Sayle & Milner, 1995). Para 
validar la proteína se utilizó el servidor SAVS (Structure 
Analysis and Verification Server, <http://nihserver.mbi.
ucla.edu/SAVS/>) se valido la estructura 3D obtenida 
de las proteínas con los programas Procheck, What_
check y errat (Herrera et al., 2008). 

Resultados y discusión
Análisis de la estructura primaria

La mosca blanca B. tabaci, se caracteriza por presen-
tar una alta tolerancia al calor, es así como los nive-
les de expresión de la Hsp70 después de un choque 
térmico a 44 °C aplicado a individuos de esta especie 
fue mayor en machos que en hembras, disminuyen-
do la tasa de supervivencia de estas últimas. La tasa 
de supervivencia de las hembras y machos no mostró 
cambios significativos después de haber sido alimen-
tados con Hsp90 (Lü & Wan, 2011). La secuencia de la 
proteína Hsp70 de B. tabaci tiene un tamaño de 653 
aminoácidos y la Hsp90 de 720.
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En cuanto a la hidrofobicidad y polaridad los perfiles 
obtenidos para Hsp70 y Hsp90 muestran valores ba-
jos de hidrofobicidad y altos de polaridad (Figura 1), 
de esta manera, esta proteína tiene pocas regiones 
hidrofóbicas relacionándose con los perfiles de pola-
ridad. Presenta altos valores de flexibilidad y accesi-

bilidad, indicando que son moléculas flexibles y con 
regiones de alta accesibilidad (Figura 2), es claro que 
las Hsp tienen función de chaperonas moleculares, 
dado que la flexibilidad les permite adaptarse más fá-
cilmente a las proteínas substrato a las que se unen 
para protegerlas (Sáenz et al., 2011). 

Figura 1. Perfiles de hidrofobicidad y polaridad. Hidrofobicidad según algoritmo de Kyte-Doolitle A: Hsp70, B: Hsp90. Polaridad según algoritmo de Zimmer-
man C: Hsp70, D: Hsp90.

ducción de anticuerpos para realizar ensayos de inmu-
nodetección y cuantificación de la proteína estudiada 
(Sáenz et al., 2011), dato que puede ser relevante para 
la producción de plantas con anticuerpos anti-Hsp de B. 
tabaci, teniendo en cuenta que la inyección intracelular 
de anticuerpos anti-Hsp incrementa la susceptibilidad al 
choque térmico, el fenotipo termotolerante puede que-
dar reducido por bloqueo de la síntesis de Hsp a nivel 
de la transcripción genética (Johnston & Kucey, 1988). 

Respecto a los perfiles de antigenicidad, se considera 
que los picos de la curva están asociados a determinan-
tes antigénicos (Hopp & Woods, 1981). Los perfiles ob-
tenidos se muestran en la Figura 3, se observan regiones 
antigénicas de la proteína Hsp70 entre los aminoácidos 
en posición 135-145, 275-285 y 555-560; y para Hsp90 
en posición 85-105 y 210-220. Estos perfiles proporcio-
nan información sobre zonas antigénicas de utilidad en 
corto plazo para la síntesis de péptidos útiles en la pro-
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Figura 2. Perfiles de flexibilidad y accesibilidad. Flexibilidad según algoritmo de Bhaskaran A: Hsp70, B: Hsp90. Porcentaje de accesibilidad C: Hsp70, D: Hsp90.

y control de este insecto plaga, reconociendo que es 
un vector de enfermedades virales principalmente del 
género Begomovirus como el virus del encrespamien-
to amarillo de la hoja del tomate (TYLCV) y el virus del 
mosaico dorado amarillo del fríjol (BGYMV) (Oliveira et 
al., 2001, Brown & Czosnek, 2002). Se ha observado que 
la Hsp70 desempeña un papel inhibitorio en la transmi-
sión del virus del encrespamiento amarillo de la hoja del 
tomate (TYLCV), lo que podría relacionarse con la pro-
tección contra el begomovirus (Götz et al., 2012). 

Las Hsp son importantes para el desarrollo de B. tabaci 
en situaciones de estrés como baja intensidad luminosa, 
altas temperaturas y extrema humedad (DAISIE, 2012). 
Por lo tanto, una alta termotolerancia de B. tabaci a los 
choques térmicos, evidencia la plasticidad de la especie 
para sobrevivir a un amplio rango de temperaturas (≥ 
25 °C), lo cual contribuye a explicar la expansión de la 
distribución del biotipo B en áreas y estaciones con pe-
ríodos de temperaturas extremas altas (Oliveira, 2001). 
Esto sugiere el desarrollo de mecanismos de protección 

Figura 3. Perfiles de antigenicidad de la proteína de Bemisia tabaci Hsp70 y Hsp90. A: Hsp70, se señalan regiones antigénicas comprendidas entre los ami-
noácidos en posición 135-145 (azul), 275-285 (fucsia) y 555-560 (verde). B: Hsp90, 85-105 se señalan regiones antigénicas comprendidas entre los amino-
ácidos en posición (azul) y 210-220 (verde).
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Predicción de la estructura secundaria y caracteriza-
ción fisicoquímica de Hsp70 y Hsp90

La predicción de la estructura secundaria a través 
de SOPMA y GOR IV de Hsp70 y Hsp90 de B. taba-
ci. (Tabla 1) presentó regiones aminoacídicas con dis-
posición en hélice, hoja plegada y coils (Ezomo et al., 
2010). Los programas sugieren que Hsp70 de B. tabaci 

tiene una estructura secundaria compuesta por 42 y 
45% en hélice, 30 y 43% en coil y 6 % en hoja plegada. 
Mientras, Hsp90 de B. tabaci tiene una estructura se-
cundaria compuesta por 52 y 53% en hélice, 26 y 34% 
en coil y 6% en hoja plegada. Las regiones compuestas 
en hélice dominan sobre las otras formas en las Hsp 
analizadas.

Tabla 1. Predicción de la estructura secundaria de las proteínas Hsp70 y Hsp90

Proteína Organismo Número Accesión
GOR IV SOPMA

Hh Ee Cc Hh Tt Ee Cc

Hsp 70 Bemisia tabaci ADG03468.1 41.65 15.77 42.57 44.87 6.28 18.22 30.63
Hsp 90 Bemisia tabaci ADO14474.1 51.53 14.86 33.51 52.08 6.11 16.11 25.69

Hh: α-hélice (%), Ee: Extensión de la cadena, Cc: Giros (%), Tt: β-plegada (%)

Las proteínas Hsp70 y Hsp90 presentan un peso mo-
lecular entre 10,000 y 100,000 Da, generalmente los 
compuestos que tienen este peso, con índices de es-
tabilidad menores de 40 son moléculas eficaces en el 
desencadenamiento de una respuesta inmune (Khan, 
2009) y presentan un índice de estabilidad que las cla-
sifica como estables (Tabla 2).

El punto isoeléctrico es el pH para el cual una pro-
teína presenta carga neta compensada (igual núme-
ro de cargas positivas que negativas) y la solubilidad 
de la proteína es mínima durante ensayos experimen-
tales, facilitando su aislamiento en un campo eléctri-
co (Werner, 2007). Como muestra la Tabla 2, el pI de 
Hsp70 y Hsp90 es ácido y los genes de las Hsp tienden 
a expresarse preferentemente en medio ácido (Frei-
tas et al., 2011). 

El tiempo de vida hace referencia al tiempo in vitro 
en tres organismos (humanos, levadura y Escheri-
chia coli) permitiendo extrapolar el resultado a orga-
nismos similares. El resultado del tiempo de vida de 
Hsp70 y Hsp90 puede ser útil para la identificación de 
su residuo N terminal por medio de métodos experi-
mentales (Jinling et al., 2011). El índice alifático define 
el volumen relativo ocupado por las cadenas laterales 
alifáticas (alanina, valina, isoleucina y leucina), condi-
ción que se puede relacionar con una alta termoes-
tabilidad de las proteínas (Hooda, 2011), característi-
ca que podría explicar la estabilidad sobre un amplio 
rango de temperaturas de B. tabaci.

El índice de hidropatía es una medida de la energía 
(kJ/mol) que se debe usar para transferir un segmen-
to de secuencia de longitud definida de un medio hi-
drofóbico a un medio hidrofílico, permitiendo obte-
ner indicios sobre la topología, dominios transmem-
branales y probables sitios antigénicos expuestos en 
la superficie de la proteína (Werner, 2007). Las Hsp70 
y Hsp90 pueden encontrarse altamente hidratadas en 
medios acuosos, teniendo en cuenta que a más bajo 
GRAVY hay mayor posibilidad de establecer dicha in-
teracción, esto indica que la Hsp90 (-0,660), es es-
table a mayor interacción con el agua (Lieberman & 
Marks, 2009).

Tabla 2. Características bioquímicas de las proteínas Hsp70 y Hsp90 de B. 
tabaci y nueve insectos plaga

Propiedades fisicoquímicas Hsp70 Hsp90

Peso molecular (Da) 70981.3 82983.3

Punto isoeléctrico 5.39 4.96

Tiempo de vida (horas) 30 30

Índice alifático 81.29 80.14
Promedio general de hidropa-

tía (GRAVY)
-0.385 -0.660

Índice de inestabilidad 39.61 37.38

Estabilidad Estable Estable
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Predicción de la estructura terciaria

Con los alineamientos realizados en HHpred se obtu-
vo la secuencia 3D2F del banco de datos de proteí-
nas (pdb, por sus siglas en inglés) correspondiente 
a la estructura cristalina de un complejo de Hsp70 y 
secuencias similares a la molécula estudiada, y la se-
cuencia 2CG9 pdb estructura cristalina de un comple-

jo de Hsp90. La predicción de la estructura terciaria 
se obtuvo a partir de los alineamientos para detectar 
fragmentos homólogos, que fueron unidos emplean-
do el programa Swiss-pdbViewer. Con ESyPred3D se 
obtuvieron las proteínas modeladas en 3D (Figura 4), 
la estructura terciaria de Hsp70 obtenida presenta 
una identidad del 64.9% con la secuencia en estudio; 
y el modelo de la estructura 3D de la proteína Hsp90 
comparte identidades de 58,5%.

Figura 4. Modelo de la estructura 3D de las proteínas 70 y 90 del choque térmico de B. tabaci. (A). Hsp 70 de la secuencia 3D2F de Sachoromyce cerevisiae. 
(B). Hsp70 de Bemisia tabaci. (C). Modelo de la estructura 3D de la proteína Hsp90 de la cadena 2CG9 de Saccharomyces cerevisiae. (D). Hsp90 B. tabaci.

El criterio de validación de la estructura 3D de las pro-
teínas es el de conformación, siendo el Ramachan-
dran la mejor herramienta para la validación. Dado 
que el rango permitido de ángulos dentro de una es-
tructura es muy restrictivo, los principales ángulos de 
torsión de la cadena permiten una aproximación a la 

probabilidad de la conformación estructural de la pro-
teína (Tosatto & Battistutta, 2007). El análisis Rama-
chandran (Figura 5) para la Hsp70 valida el modelo, 
teniendo en cuenta que cumplió esencialmente los 
parámetros estereoquímicos de una estructura esta-
ble con 87,6% de residuos aminoacídicos en la zona 
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favorecida, con 11,0% de residuos en la zona permiti-
da, y tan solo con 0,8% de residuos fuera de regiones 
favorecidas. De igual manera, para Hsp90 presenta el 

89,1% de los residuos en la zona favorecida, el 9,7% 
en la zona permitida y el 0,6% fuera de regiones fa-
vorecidas. 

Figura 5. Mapa de Ramachandran para el modelo basado en la estructura cristalográfica. (A). Hsp70 de la secuencia 3D2F (Saccharomyces cerevisiae). (B). 
Hsp90 de la cadena 2CG9 (Saccharomyces cerevisiae). 

Figura 6. Gráfico generado con el programa errat para el modelo basado en la estructura cristalográfica (A): 3D2F pdb y (B): 2CG9 pdb.

Las proteínas se validaron también con el programa 
errat (Figura 6). Las barras negras en la gráfica de errat 
indican que hay errores estructurales de la Hsp70 en-
tre los residuos 90 a 110, 148 y 290 de la proteína. 
La Hsp90 presenta errores, igualmente entre los resi-
duos 90 a 110, 190 y 200-220 de la proteína.

Las dos líneas horizontales en la Figura 6 indican lími-
tes de confianza para identificar regiones con proble-

mas estructurales. El factor de calidad global muestra 
el porcentaje de la proteína que tiene valores de error 
por debajo del 95%. Mientras menos problemas es-
tructurales presente la proteína, mayor es el valor de 
este parámetro. Las estructuras de alta resolución con 
pocos problemas estructurales generalmente tienen 
valores por arriba de 95%, mientras que para las de 
baja resolución (2.5 a 3 Å) cae alrededor del 91% (He-
rrera et al., 2008).

El reconocimiento de la estructura tridimensional de 
una proteína es útil para predecir su funcionamiento, 
en el caso específico de los insectos las Hsp juegan 
un papel importante en la regulación de la tempera-
tura, debido a su tamaño y corto ciclo de vida, pues 
la temperatura es el principal factor que influye en la 
distribución y abundancia de estos individuos, en el 
caso de B. tabaci el biotipo B presenta una rápida dis-

persión en áreas cálidas, lo que sugiere el desarrollo 
de mecanismos de protección a daños producidos por 
temperaturas estresantes. El nivel de termotolerancia 
en cada población está condicionado por el nivel de 
plasticidad fenotípica y no por el régimen de selec-
ción térmica. Esto explica el potencial invasivo de esta 
plaga en ambientes tropicales y su expansión mundial 
(Díaz et al., 2013).

A B

A B
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Merece especial atención el control de poblaciones 
de B. tabaci, este insecto plaga se expande hacia nue-
vos ambientes, con diferencias de temperaturas im-
portantes, lo que explica la rápida distribución, adap-
tación y desarrollo en zonas cálidas del trópico de esta 
mosca. Es evidente la tolerancia a altas temperaturas, 
explicando así la habilidad de la especie para sobrevi-
vir y proliferar en condiciones de estrés térmico (Ju-
vinao et al., 2011). De tal manera, estudios que re-
velen el mecanismo de acción de la funcionalidad de 
las proteínas Hsp70 y Hsp90 en B. tabaci podrían ser 
la base para entender los mecanismos que proporcio-
nan una respuesta al estrés fisiológico en estos insec-
tos plaga.

Conclusiones
En las proteínas Hsp70 y Hsp90 de B. tabaci dominan 
las regiones en hélices alfa desde 42 a 53% con res-
pecto a la lámina beta de 6%. Se elaboraron modelos 
computaciones de las estructuras secundarias y ter-
ciarias de las proteínas Hsp70 y Hsp 90. A través de 
la estructura primaria se encontró que la hidrofobici-
dad, polaridad, flexibilidad y % accesibilidad, les con-
fieren la propiedad a esta proteína de adaptarse más 
fácilmente a las proteínas substrato para protegerlas. 

Se propone el primer modelo tridimensional de las 
proteínas Hsp70 y Hsp90 de B. tabaci, con las regio-
nes funcionales, las cuales podrían utilizarse en es-
tudios comparativos con las estructuras 3D, de estas 
mismas proteínas de otros insectos plaga para expli-
car la adaptación de B. tabaci a condiciones ambien-
tales extremas de temperatura.
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