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Resumen

Se investigó la filogenia y biogeografía de insectos vector-hospederos en Colombia utilizando marcadores moleculares ITS2 y COII. Por medio de
los datos del Centro Nacional de Información Biotecnológica (NCBI), se establecieron bases de datos locales de marcadores moleculares para
especies de Diptera y Hemiptera. Se utilizaron modelos de máxima verosimilitud para examinar las relaciones de parentesco, los orígenes y la
distribución potencial de estos insectos. Los análisis revelaron 18 clados parafiléticos con una resolución superior al 55 % para Diptera y 28
clados que superan el 50 % para ITS2. En el caso de Hemiptera, se identificaron 20 clados parafiléticos con una resolución superior al 13 % con el
marcador COII, y 14 clados parafiléticos con una resolución superior al 50 % con ITS2. Estos resultados resaltan la solidez y precisión de los
marcadores ITS2 y COII para separar taxonómicamente a estos organismos hospederos en Colombia. También, se encontró que los géneros
Diptera y Hemiptera están ampliamente extendidos en la región Caribe, Pacífica, Andina, Orinoquía y Amazonía. Además, se concluye que a
pesar de la notable escasez de datos moleculares y registros taxonómicos, los taxones Diptera y Hemiptera tienen orígenes monofiléticos, y el
marcador ITS2 permitió separar los clados encontrados, con congruencia taxonómica a nivel de género. La carencia de datos moleculares y
taxonómicos en Colombia, resalta la necesidad de futuras investigaciones para desentrañar la biogeografía y la ecología de los insectos vectores y
hospederos, para facilitar el desarrollo de bases de datos nacionales de biodiversidad integrales..

Palabras Clave: Análisis de Agrupamiento, Diptera, Enfermedades Transmitidas por Vectores, Hemiptera.

Abstract

This study investigated the phylogeny and biogeography of vector-host insects in Colombia using molecular markers ITS2 and COII. By
leveraging data from the National Center for Biotechnology Information (NCBI), we established local knowledge bases of molecular markers for
Diptera and Hemiptera species. We used maximum likelihood and Neighbor-Joining models to examine the kinship relationships, origins, and
potential distributions of these vector-host insects. Our analysis revealed 18 paraphyletic clades with a resolution exceeding 55 % for Diptera, and
28 clades surpassing 50 % for ITS2. In the case of Hemiptera, we identified 20 paraphyletic clades with a resolution greater than 13 % using the
COII marker, and 14 paraphyletic clades with a resolution higher than 50 % with ITS2. These results highlight the robustness and accuracy of ITS2
and COII markers in taxonomically discerning host organisms in Colombia, owing to their high precision, molecular stability, and ease of PCR
amplification. We also found that Diptera and Hemiptera are widespread across the Caribe, Pacífica, Andina, Orinoquía y Amazonía regions.
Furthermore, it is concluded that despite the noticeable paucity of molecular data and taxonomic records, the taxa Diptera and Hemiptera
have monophyletic origins, and the ITS2 marker allowed us to separate the clades found, with taxonomic congruence at the genus level. This
underscores the need for future research to unravel the biogeography and ecology of insect vectors and hosts in Colombia, thus facilitating the
development of comprehensive national biodiversity databases.

Keywords: Cluster Analysis, Diptera, Vector-Borne Diseases, Hemiptera.

E-ISSN: 2462-7658

https://doi.org/10.19053/01217488.v15.n2.2024.16163
https://orcid.org/0000-0003-4137-2065 
https://orcid.org/0000-0003-0796-8623
https://orcid.org/0000-0001-6425-8770
https://orcid.org/0000-0003-0707-403X
mailto:lsuescunb@unicartagena.edu.co
https://orcid.org/0000-0002-8291-9330
https://orcid.org/0000-0002-6703-2803
https://doi.org/10.19053/01217488.v15.n2.2024.16163
https://creativecommons.org/licenses/by-nc-nd/4.0/


Jennifer Ruiz León et al.

1. Introducción

Colombia alberga una gran diversidad de insectos vecto-
res hospedadores, lo cual representa una oportunidad para
investigar la propagación de enfermedades infecciosas y desa-
rrollar medidas preventivas. Este escenario permite abordar
la ecología y la epidemiología de las enfermedades trans-
mitidas por vectores, para desarrollar estrategias de control
tanto en Colombia como en otros países. Además, la caracte-
rización de esta diversidad es un paso crucial para impulsar
la investigación sobre nuevos tratamientos y vacunas que
puedan aliviar la carga de enfermedades transmitidas por
vectores [1].

La reproducción de los insectos puede verse favorecida por
la predominancia de zonas geográficas de clima cálido en
Colombia que tienen una temperatura media de 28°C sin
grandes variaciones estacionales anuales. Estas zonas son
apropiadas para el desarrollo y reproducción de los vectores
de enfermedades tropicales [2] de dos taxones de importan-
cia en salud pública, hemípteros y dípteros. Entre algunos
miembros de estos grupos de importancia médica destacan
Anopheles sp (malaria), Aedes sp (dengue, chikunguña y
zika) y Triatoma sp (chagas) [3], entre otros.

Los insectos vectores, como vehículos de transmisión de en-
fermedades a humanos y a otros animales [4], se distribuyen
en todas partes del mundo, por lo tanto, su biogeografía es un
campo importante de estudio [5, 6]. La distribución de estos
organismos, permiten comprender las interacciones intra e
inter especies en su entorno, y así como el efecto de cambios
físicos como el clima o el cambio de uso de suelo, sobre ellos
[7]. En este sentido, estudiar la biogeografía de los insectos
vectores-hospederos, permite diseñar mejores medidas de
salud pública para mitigar la dispersión de enfermedades.

Otra manera de estudiar la diversidad de los insectos vectores-
hospederos, es a través de la filogenia, acercamiento impor-
tante a considerar cuando se estudia la propagación de
enfermedades. Al comprender las relaciones entre las dife-
rentes especies de insectos y sus huéspedes, se esclarecen los
mecanismos de transmisión de las enfermedades, y se desa-
rrollan estrategias para prevenirlas [8]. Además, de plantear
hipótesis que identifiquen nuevos vectores potenciales, efi-
cientes en la transmisión de enfermedades [9]. Sin embargo,
en Colombia hay un gran vacío de conocimiento en el área, la
cual parece estar restringida a estudios basados sobre la taxo-
nomía clásica. Por lo tanto, es pertinente evaluar la filogenia
de los insectos vectores-hospederos a partir de marcadores
moleculares comunes utilizados en publicaciones de acceso
libre, así como la distribución geográfica potencial de estos
insectos en el territorio nacional.

La clasificación taxonómica eficiente y rápida de estos vec-
tores es importante en la caracterización epidemiológica de
las enfermedades infecciosas que transmiten. Por esta razón,
se ha avanzado en la caracterización molecular a través de
marcadores moleculares, de estos insectos, como un método
complementario a la taxonomía clásica [10]. En el caso de la
presente investigación, se utilizará el concepto para referirse
a una secuencia de ADN (genes o partes de ellos) [11], utiliza-
dos para determinar la variación genética de una población

de organismos en el tiempo. Los marcadores moleculares son
la caja de herramientas más utilizada en la caracterización
e identificación de los seres vivos, y su uso es cada vez más
común en la identificación, clasificación y evolución de los in-
sectos, así como de sus simbiontes o parásitos acompañantes
[12]. De este modo, los científicos y los funcionarios de salud
pública pueden comprender los mecanismos de propagación
de enfermedades transmitidas por vectores para desarrollar
estrategias más eficaces en su control epidemiológico.

La caracterización molecular se puede tomar como rasgos ge-
notípicos que complementan los patrones taxonómicos para
la clasificación de los organismos vivos. Entre los marcadores
moleculares más comunes en estudios de eucariontes están
COI (citocromo C oxidasa subunidad I), COII (citocromo C
oxidasa subunidad II), ITSs (espaciador transcrito interno) 1
y 2. Los genes COI y COII (Fig. 1 A) codifican para dos de las
siete subunidades polipeptídicas del complejo citocromo c
oxidasa, quien hace parte la cadena transportadora de elec-
trones en las mitocondrias de organismos eucarióticos [13].
Mientras que, la región espaciadora interna transcrita del
ADN ribosomal (ITS) ha sido útil para estudios de relaciones
filogenéticas por su alta tasa de sustitución. La región de
los ITS en eucariontes comprende el ITS2, y el ITS1 (Fig.
1B). Donde el ITS1 es el separador de la subunidad 18S y la
subunidad 5.8S, mientras que el ITS2 es el separador entre
la subunidad 5.8S y subunidad la 28S [14]. Sin embargo, en
la caracterización molecular también se han utilizado otros
marcadores como el gen de la esterasa, gen de la acetilcoli-
nesterasa, gen de la NADH deshidrogenasa, y el gen de la
apolipoproteína [15]. Estos genes junto con COI, muestran
poca tasa de sustitución por su naturaleza codificante, rasgo
que no permite una clara resolución taxonómica si se utilizan
individualmente.

Con el objetivo de evaluar la adecuación de un marcador
molecular específico en relación con la clasificación taxonó-
mica clásica, en este estudio se llevó a cabo la construcción
de árboles filogenéticos utilizando el método de Máxima
Verosimilitud. Se utilizaron secuencias publicadas de los mar-
cadores más comúnmente empleados en la caracterización
molecular de insectos, como COII e ITS2, que son de parti-
cular interés en los órdenes Hemiptera y Diptera, los cuales
tienen una relevancia médica y epidemiológica significativa.
Para llevar a cabo estos análisis, se utilizó el software Mega
X [17].

Los hallazgos obtenidos en este estudio revelan la identifi-
cación filogenética y la distribución geográfica de insectos
vectores clave, tales como Aedes aegypti, Anopheles sp,
Rhodnius prolixus y Lutzomia sp. Estos insectos son respon-
sables de transmitir enfermedades de importancia médica,
como el dengue, la fiebre amarilla, la malaria, la enfermedad
de Chagas y la leishmaniasis, entre otras. La información
obtenida, junto con su distribución geográfica, adquiere gran
relevancia debido a que el enriquecimiento de las bases de
datos moleculares de estos insectos vectores permitirá reali-
zar aproximaciones taxonómicas, evolutivas y funcionales
más precisas a lo largo del tiempo y el espacio. Esto, a su vez,
contribuirá a desarrollar estrategias de control más efectivas
y precisas para abordar el problema de salud pública que
representan los insectos vectores en Colombia, así como a
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Figura 1: (A) Se muestra en detalles los espaciadores internos de transcritos (ITS). Figura modificada de Shahid et al., 2014 [16]. (B) ADN
mitocondrial mostrando las regiones del gen GEN CITOCROMO OXIDASA. Figura modificada de Emmanuel Douzery en Wikipedia.

nivel mundial.

2. Métodos

Distribución potencial de Diptera y Hemiptera en Colom-
bia

Para las búsquedas de las coordenadas geográficas, se realizó
mediante los registros que había en el SiB Colombia SiB
Colombia (2020, abril 10). Se filtró la búsqueda por especies,
iniciando con el orden Hemiptera para una sola búsqueda, y
después con el orden Díptera. Esta búsqueda arrojó una base
de datos GBIF.org (2020), luego se descargó en formato.mtsx
(material suplementario 14/15/16/17: ITS2 Hemiptera/ITS2
Diptera/COII Hemiptera/COII Diptera.mtsx), la cual se utili-
zó para la construcción de un mapa de distribución potencial
para estos insectos, por medio del programa ArcGIS versión
10.5 [18]. La ubicación de los insectos registrados con informa-
ción molecular trabajados en esta investigación, se agregaron
manualmente en el área especificada en la información de
cada una de las secuencias encontradas (material suplemen-
tario: Base de Datos Insectos Portadores de Vectores.xlsx).

Construcción de base de datos local, y relaciones filogenéti-
cas

La selección de las secuencias de los genes se realizó teniendo
en cuenta los marcadores moleculares como herramienta
para estudios filogenéticos, COII e ITS2. Se realizó una bús-
queda de los marcadores anteriormente nombrados en la
base de datos NCBI (Centro Nacional para la Información
Biotecnológica), para especies del orden Diptera y Hemiptera
reportados para Colombia, excluyendo secuencias de otros
países (material suplementario 1: Base de Datos Insectos
Portadores de Vectores.xlsx).

Reconstrucción filogenética

Las secuencias obtenidas se descargaron en formato FAS-
TA (material suplementario 2/3/4/5: Hemiptera ITS2/Diptera
ITS2/Hemiptera COII/Diptera COII.FASTA), se alinearon en
el programa MEGA mediante el algoritmo Muscle (Tamu-
ra et al., 2013). Después, se exportaron en formato. Meg
(material suplementario 6/7/8/9: Hemiptera ITS2/Diptera
ITS2/Hemiptera COII/Diptera COII.Meg) para la construc-
ción de la filogenia molecular por medio de los modelos
estadísticos de probabilidades de máximum likelihood y
Neighbor-Joining, utilizando para cada árbol el modelo evo-
lutivo que mejor se ajustara a los datos [19]. Se utilizaron
1000 repeticiones Bootstrap, teniendo en cuenta transicio-
nes y transversiones para cada árbol, y para cada marcador
molecular.

Se reconstruyeron los árboles con los mismos marcadores,
utilizando el método de máxima verosimilitud, el cual evalúa
todos los posibles árboles que representen la evolución y
busca el más óptimo, posteriormente se calculó la distancia
genética mediante una matriz generada por el mismo softwa-
re (MEGA X). Se utilizaron aproximadamente 3000 secuencias
con los diferentes marcadores moleculares ITS2, y COII en-
contradas en la base de datos NCBI en el Genbank (material
suplementario 10/11/12/13: Models G Hemiptera ITS2/Models
G Diptera ITS2/Models G Hemiptera COII/Models G Diptera
COII.xlsx). Además, se eliminaron todas las posiciones con
menos del 95 % de cobertura del sitio, es decir, se permitieron
menos del 5 % de brechas de alineación, datos faltantes y
bases ambiguas en cualquier posición (opción de eliminación
parcial).

3. Resultados y discusión

Distribución potencial de Diptera y Hemiptera en Colom-
bia.

La integración de la densidad de registros que refleja la
distribución potencial de los insectos vectores-hospederos
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con secuencias de marcadores moleculares en el Genbank,
para Colombia se observa en la figura 2.

En consecuencia, Diptera está presente en diferentes par-
tes de Colombia, como Turbo-Antioquia, Chinchina-Caldas,
Charambina Bosque-Choco, Medio San Juan-Chocó, Riofrío-
Valle del Cauca, Pereira-Risaralda, Nechi-Antioquia, Valle
del Cauca-Buenaventura, Córdoba-Puerto Libertador, Tibú-
Norte de Santander, Arboletes-Antioquia, Dibulla-Guajira,
Necocli-Antioquia, Chocó-Nuqui, El Bagre-Antioquia, Tara-
paca -Amazonas, Leticia-Amazonas, Monitos-Córdoba, San
Pedro de Urabá-Antioquia, Zulia-Norte de Santander, Los
Achiotes-Magdalena, Dibulla-La Guajira, Cartago-Valle del
Cauca, Chocó, Guarumito-Casanare y Puerto Asís-La Ma-
nuela (Fig. 2 A). Mientras que Hemiptera está presente en
Boyacá, Sucre, Sierra Nevada- Santa Marta y Tolima (Fig. 2
A).

Cabe anotar que los registros con información molecular
(Fig. 2 A) muestran una cantidad menor en comparación con
los registros basados en taxonomía clásica (Fig. 2 B). Esto
sugiere la existencia de una escasez de datos moleculares en el
territorio nacional. Además, se resalta que el género Rhodnius
del orden Hemiptera es el más representativo en la región
andina, mientras que se encuentra en menor concentración
en la Amazonia. En este sentido, es importante considerar
que la distribución de Diptera y Hemiptera en el noroeste
del país puede estar influenciada por un mayor esfuerzo
de muestreo en esta zona y no necesariamente reflejar una
distribución real.

En conjunto, los datos de distribución potencial de los órde-
nes Hemiptera y Diptera en Colombia indican una carencia
de información molecular de las especies de estos órdenes en
el país, así como posibles deficiencias en la georreferenciación
de los muestreos que proporcionan los datos moleculares.
Además, se observa una falta de registros basados en taxo-
nomía clásica, también georreferenciados, de las especies
que componen estos órdenes en la región sureste del país.
Estos hallazgos resaltan la necesidad de unir esfuerzos para
realizar investigaciones enfocadas en conocer la diversidad
y la distribución de especies de insectos vectores-hospederos
en toda la geografía colombiana, así como para establecer una
base nacional de biodiversidad donde se puedan depositar
estos datos.

Relación filogenética de Diptera

Aunque el grupo de datos utilizados en este estudio se extrajo
de diferentes fuentes bibliográficas en las cuales utilizaban
un marcador molecular individual según sus necesidades,
se logró hacer comparaciones filogenéticas con resultados
interesantes (Fig. 3).

La construcción de los árboles filogenéticos con los mar-
cadores moleculares COII e ITS2 muestran lo siguiente: El
árbol de máxima verosimilitud para el orden Diptera con
el marcador COII consta de 18 clados parafiléticos con una
resolución mayor al 55 %. Es de resaltar, la agrupación de
diferentes géneros en un mismo clado con un porcentaje
alto de soporte. Por ejemplo, Sarconesiopsis y Drosophila
nebulasa, a pesar de ser dos géneros diferentes, se agruparon

en el mismo clado con un soporte de 99 %. Por otra parte, al
utilizar el marcador molecular ITS2 para la construcción del
árbol filogenético para el mismo orden, se puede observar
que el orden Diptera se compone de 28 clados parafiléticos
con soportes por encima del 50 %. Este análisis filogenético,
también agrupa diferentes géneros en el mismo clado, por
ejemplo, Anopheles y Culex, hacen parte del mismo clado
con un soporte del 75 %.

Los resultados de los árboles de máxima verosimilitud per-
miten inferir que las relaciones filogenéticas a nivel interpo-
blacional de las especies de Diptera analizadas aquí, tienen
un origen monofilético, reafirmando así la clasificación taxo-
nómica clásica actual [17]. En el cladograma obtenido con
el marcador molecular COII de Diptera (Fig. 3A), se aprecia
una politomía en la mitad basal del árbol, esto puede deberse
a la falta de datos para establecer una clara relación entre
estos grupos o puede ser evidencia de una rápida evolución
genética de éstos.

La filogenia a nivel de género muestra aparentemente no
ser monofilético. Sin embargo, este resultado se debe a un
error en sí del modelo al “interpretar” convergencias como
sinapomorfías [20]. La mayoría de las especies de Drosophila
forman un grupo junto a algunas especies de Mesembrinella,
el cual, es un clado con fuerte soporte (99 %). Otras especies
de Drosophila forman clados con especies de Calliphora
y Sarconesiopsis. Especies de Chrysomira, Roraimusca y
especies de Mesembrinella forman un clado con un alto
soporte (96 %). La presencia de una gran politomía en este
árbol, muestra que el marcador COII no es el mejor proxy para
establecer relaciones filogenéticas claras dentro de los géneros
de Diptera. Por lo tanto, se deben utilizar más marcadores
mitocondriales para asemejar la tasa de sustitución de un
marcador nuclear como el ITS. Sin embargo, si se utiliza el
marcador ITS2 es necesario acompañar los resultados con
análisis de taxonomía clásica y ecología de la especie o género
estudiado.

En el cladograma construido con el marcador molecular
ITS2 de Diptera (Fig. 3B), también se aprecia una politomía
con numerosas especies de Anopheles y algunas especies
de Culex. El género mejor representado en el cladograma
fue Anopheles, este género forma clados con otros géneros,
con diferentes valores de soporte. La presencia de múltiples
politomías puede ser evidencia de un origen reciente de las
especies de estos géneros producto de una rápida radiación
[21]. Además, se evidenció que Cochiliomya y Prodiplosis
son grupos hermanos con respecto a Anopheles. Mientras que
Mesembrinella es un grupo hermano de Culex con respecto
a Huascaromusca.

Relación filogenética de Hemiptera

En cuanto a los árboles filogenéticos de máxima verosimili-
tud para el orden Hemiptera usando el marcador COII, se
evidencian 20 clados parafiléticos con una resolución mayor
al 13 %, agrupando diferentes géneros en un solo clado, como
se logra demostrar en el caso de Ventidius y Esakia, que
muestran una resolución del 50 % (Fig. 4). En cuanto al mar-
cador ITS2, exhibe 14 clados parafiléticos con una resolución
mayor al 50 %, agrupando así diferentes géneros en un solo
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Figura 2: Distribución geográfica de los lugares donde se han realizado estudios A. Distribución geográfica de los vectores insectos-
hospederos con los marcadores moleculares COII e ITS2 en Colombia, registros extraídos de la base de datos NCBI. B. Distribución geográfica
obtenida de la base de datos SiB.

Figura 3: Árboles filogenéticos de máxima verosimilitud y el modelo Tamura-Nei para Diptera. A. Árbol filogenético utilizando el marcador
COII. Se muestra el árbol con la probabilidad logarítmica más alta (-4499,26). Se utilizó una distribución Gamma discreta para modelar las
diferencias de tasas evolutivas entre sitios (2 categorías (+G, parámetro = 0,2789)). Este análisis involucró 45 secuencias de nucleótidos. y hubo
un total de 589 posiciones en el conjunto de datos final. B. Árbol filogenético utilizando el marcador ITS2. Se muestra el árbol con la probabilidad
logarítmica más alta (-17936,62). Este análisis involucró 259 secuencias de nucleótidos y hubo un total de 949 posiciones en el conjunto de datos
final. El porcentaje de árboles en los que los taxones asociados se agruparon se muestra junto a las ramas. Los árboles iniciales para la búsqueda
heurística se obtuvieron automáticamente aplicando los algoritmos Neighbor-Join y BioNJ a una matriz de distancias por pares estimadas
mediante el modelo Tamura-Nei y luego seleccionando la topología con un valor logarítmico de verosimilitud superior. Al final de cada rama se
encuentra el respectivo nombre de cada especie acompañado de un número entre paréntesis indicando el total de veces presentes de la misma
secuencia en la base de datos construida de la información tomada en el GenBank®. Los análisis evolutivos se realizaron en MEGA X.

clado, como el caso de los géneros Pastrongylus y Rhodnius,
con una resolución del 100 % (Fig. 4).

El árbol filogenético de Hemiptera construido con el marca-
dor molecular COII (Fig. 4A), como en el caso de Diptera,
exhibe múltiples politomías. Lo anterior, no permite estable-
cer relaciones claras dentro de las especies pertenecientes
a los géneros de este orden [22]. Los géneros Metrocoris,
Eurymetra, Acutaspis, Asclepios son monofiléticos, con su-
portes entre 63 % y 99 %. Metrocoris, y Eurymetra forman una

politomía junto a Ptilomera, Ventidius, Halovelia y Esakia. El
género mejor representado en el cladograma fue Halobates,
pero su relación con otros géneros no queda bien estableci-
da, evidencia de ello son las múltiples politomías, siendo
necesario más estudios para establecer bien estas relaciones.
En cuanto al árbol filogenético construido con el marcador
molecular ITS2 de Hemiptera (Fig. 4B), muestra que Triatoma
forma una gran politomía, tal vez, por la sobrerrepresenta-
ción en secuencias de Traitoma dimidiata. El género Triatoma
parece ser parafilético, pero forman un clado monofilético
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con la inclusión de especies de los géneros Rhodnius y Pans-
trongylus, con un soporte en el límite de confianza (50 %). Los
géneros Rhodnius y Panstrongylus muestran ser polifiléticos
con múltiples especies anidadas dentro del género Triatoma.
Estos resultados son congruentes con los obtenidos por otros
autores, en donde explican que estas agrupaciones podrían
ser artefactos debido a problemas en el modelo, al tomar
convergencias como sinapomorfías [1].

A pesar de que la región ITS2 es un biomarcador genético
informativo para establecer y demostrar las relaciones filoge-
néticas de un género o familia, se recomienda la inclusión de
otros genes o el genoma completo para realizar inferencias
filogenéticas confiables que permitan esclarecer las relacio-
nes evolutivas que pueden presentarse en las familias de
los insectos estudiados aquí [23]. El marcador ITS2 se ha
utilizado en la identificación de miembros en los órdenes
Diptera y Hemiptera [24], pero en Colombia se posee escasa
información para realizar estudios comparativos. Además,
las especies tanto para hemípteros y dípteros con información
molecular reportada y estudiadas en esta investigación, solo
cuentan con la información de uno u otro marcador molecu-
lar, lo cual dificulta realizar una comparación precisa entre la
resolución filogenética que pueda dar el marcador molecular
COII o ITS2, ya que los grupos de insectos caracterizados por
ITS2 no son los mismos caracterizados por COII y viceversa.
Sin embargo, esta situación es una gran oportunidad para
potenciar este tipo de investigaciones en el país.

Alcances y limitaciones de los marcadores.

Los marcadores moleculares COII e ITS2 históricamente han
sido la herramienta predilecta para estudios de filogenia y
evolución [25]. Sin embargo, existen otros que pueden ser
útiles para complementar estos enfoques en los taxones de
insectos estudiados aquí [22]. Genes nucleares como los que
codifican para la esterasa, la acetilcolinesterasa y apolipo-
proteína, y el gen mitocondrial que codifica para la NADH
deshidrogenasa, se han utilizado como marcadores para rea-
lizar acercamientos evolutivos entre diferentes especies, así
como para analizar la variación genética dentro de especies
de insectos hospederos [26]. En este estudio no se tomaron
en cuenta estos marcadores moleculares, debido a que solo
se quería comparar las hipótesis que se podían construir
con un marcador molecular estructural como el ITS2, el cual
está sujeto a mayores tasas de sustitución que cualquier gen
codificante como los nombrados anteriormente, así como
el uso de la contraparte hereditaria materna, representado
por el marcador molecular mitocondrial clásico COI II. En
este sentido, es importante resaltar que las filogenias son
hipótesis de las relaciones evolutivas de los taxones que se
investigan [27]. Por lo tanto, en este trabajo se representan
relaciones filogenéticas probables construidas con un método
estadístico robusto, de los géneros Hemiptera y Diptera, en
donde se muestra que los árboles filogenéticos más a fin a la
clasificación taxonómica clásica, fueron los construidos con
la región intergénica de los genes estructurales ribosomales.

Por otro lado, los mapas de distribución potencial de los géne-
ros de insectos trabajados en este estudio, fueron construidos
con los datos disponibles en SiB Colombia 2022, filtrando

la búsqueda y obteniéndose la base de datos del GBIF (In-
fraestructura Mundial de Información en Biodiversidad) de
colectas y clasificaciones taxonómicas clásicas, y de los da-
tos sustraídos de la información depositada en cada una de
las secuencias ITS y COII utilizadas en las construcciones
filogenéticas realizadas aquí. Por tal razón, se podría estar
dando un resultado sesgado y disminuido, debido a que
no se incluyen datos actualizados. Sin embargo, muestra la
pertinencia de realizar estos censos con la debida recolección
de puntos GPS y descripciones geográficas de colecta.

4. Conclusiones

Las relaciones filogenéticas de los vectores-hospederos entre
las secuencias obtenidas de algunas especies que componen
tanto al orden Diptera como al Hemiptera, permiten inferir
que estos insectos tienen un origen monofilético a nivel de
género, y en algunos casos, a nivel de familia. Sin embargo,
se formaron algunos clados que incluían especies de dife-
rentes géneros, mostrando una baja resolución filogenética a
este nivel taxonómico, lo cual puede ser explicado por una
interpretación errónea de convergencias como sinapomorfías.
Además, se muestra que el marcador molecular ITS2, da una
mejor resolución de los géneros en clados individuales, tanto
en el orden Diptera como en Hemiptera reportados hasta
el momento en Colombia. Sin embargo, esta aseveración se
debe tomar con cuidado, ya que los insectos estudiados con el
marcador ITS2 no fueron los mismos que los reportados con
COII, lo cual hace evidente la necesidad de realizar estudios
en los cuales se incluyan mínimo a estos dos marcadores junto
con otros marcadores mitocondriales, o al genoma completo.
Por lo tanto, se recomienda complementar estos estudios
con un número mayor de marcadores moleculares, con geno-
mas completos, y/o específicos para cada género de interés,
de la mano de estudios taxonómicos clásicos y ecológicos,
con el fin obtener resultados más precisos y coherentes. Los
marcadores son herramientas importantes para comprender
la dinámica de las enfermedades transmitidas por vectores
en esta región, ya que proporcionan una forma de rastrear
cómo las diferentes especies de vectores interactúan entre
sí. Al estudiar la diversidad genética de vectores en Colom-
bia, se puede comprender mejor cómo se propagan estas
enfermedades y desarrollar estrategias para controlarlas.

Los marcadores, ITS2 y COII son los más utilizados en Co-
lombia para la identificación de organismos. Esto se debe
principalmente a su alta estabilidad molecular, su facilidad
de amplificación por PCR, su capacidad para detectar varia-
ciones genéticas entre diferentes poblaciones y su relativa
sencillez para ser obtenidos. Además, estos dos marcadores
son los más adecuados para la identificación de especies en
Colombia ya que otros marcadores como los mencionados
anteriormente no son tan precisos como los utilizados. Por
otro lado, se evidencia que los insectos estudiados en este
trabajo, se distribuyen por gran parte del territorio nacional,
sobre todo en el centro y norte del país. Sin embargo, los
datos moleculares son escasos y los registros taxonómicos
son bajos en el sureste del país. Con lo anterior se requiere
unir esfuerzos para estudiar la biodiversidad tanto molecular
como taxonómica de insectos vectores-hospederos, y crear
una base de datos nacional de libre acceso.
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Figura 4: Árboles filogenéticos de máxima verosimilitud y el modelo Tamura-Nei, para Hemíptera. A. Árbol filogenético de máxima verosimilitud,
marcador COII. Se muestra el árbol con la probabilidad logarítmica más alta (-19660,40). El porcentaje de árboles en los que los taxones asociados
se agruparon se muestra junto a las ramas. Los árboles iniciales para la búsqueda heurística se obtuvieron automáticamente aplicando los
algoritmos Neighbor-Join y BioNJ a una matriz de distancias por pares estimadas mediante el modelo Tamura-Nei y luego seleccionando la
topología con un valor logarítmico de verosimilitud superior. Este análisis involucró 49 secuencias de nucleótidos. Hubo un total de 1439
posiciones en el conjunto de datos final. B. Árbol filogenético utilizando el marcador ITS2. Se muestra el árbol con la probabilidad logarítmica
más alta (-4612,15).. Este análisis involucró 47 secuencias de nucleótidos. Hubo un total de 1282 posiciones en el conjunto de datos final. El
porcentaje de árboles en los que los taxones asociados se agruparon se muestra junto a las ramas. Los árboles iniciales para la búsqueda heurística
se obtuvieron automáticamente aplicando los algoritmos Neighbor-Join y BioNJ a una matriz de distancias por pares estimadas mediante el
modelo Tamura-Nei y luego seleccionando la topología con un valor logarítmico de verosimilitud superior. Al final de cada rama se encuentra el
respectivo nombre de cada especie acompañado de un número entre paréntesis indicando el total de veces presentes de la misma secuencia en la
base de datos construida de la información tomada en el GenBank®. Los análisis evolutivos se realizaron en MEGA X.

5. Agradecimientos

Los investigadores de este proyecto fueron financiados par-
cialmente por el proyecto 91/2021 “GIEB Infectio: Una pla-
taforma computacional para el estudio de enfermedades
infecciosas y parasitarias en sistemas Socio-Ecológicos, en
la Región Nororiental de Colombia”, de la Universidad de
Pamplona (Colombia).

Implicaciones éticas

Este estudio al no utilizar de manera directa e indirecta
animales de alto nivel taxoneomico ni a humanos, cumplió
con las normas nacionales e internacionales y fue aprobado
por el Comité de Ética en Investigación. Al ser un estudio libre
de riesgos por la Resolución 8430 de 1993 [11], fue eximido
del consentimiento informado por el Comité de Ética.

Contribución de los autores

Los autores confirman la contribución al artículo de la siguien-
te manera: Concepción y diseño del Estudio: Luis Parmenio
Suescún Bolívar; recolección de datos: Jennifer Ruiz León,
Pablo Yesid Urbina Martinez, Martha Yamile Sánchez Porras,
Luis Parmenio Suescún Bolívar. ; análisis e interpretación
de resultados: Jennifer Ruiz León, Pablo Yesid Urbina Marti-
nez, Martha Yamile Sánchez Porras, Luis Parmenio Suescún
Bolívar, Diego Carrero, Nelson Fernández; preparación del
borrador del manuscrito: Jennifer Ruiz León, Pablo Yesid Ur-
bina Martinez, Martha Yamile Sánchez Porras Luis Parmenio
Suescún Bolívar, Diego Carrero, Nelson Fernández. Todos

los autores revisaron los resultados y aprobaron la versión
final del manuscrito.

Declaración de fuentes de financiación.

Esta investigación fue parcialmente financiada por la Vice-
rrectoría de Investigaciones de la Universidad de Pamplona
(Colombia), por medio del proyecto 91/2021 “GIEB Infectio:
Una plataforma computacional para el estudio de enferme-
dades infecciosas y parasitarias en sistemas Socio-Ecológicos,
en la Región Nororiental de Colombia”.

Conflictos de intereses

Los autores declaran que no existe ningún conflicto de intere-
ses en relación con la publicación de este artículo.

Referencias

[1] Johnson, KP, Dietrich, CH, Friedrich, F., Beutel, RG, Wip-
fler, B., Peters, RS, ... y Yoshizawa, K. (2018). Phylogeno-
mics and the evolution of hemipteroid insects. The Pro-
ceedings of the National Academy of Sciences, 115 (50),
12775-12780. https://doi.org/10.1073/pnas.1815820115

[2] Araque, W., & Arévalo, E. (2018). Potencial distribución
espacial del vector del HLB de los cítricos Diaphorina citri
(Hemiptera: Liviidae) en el departamento del Tolima, Co-
lombia. Revista Colombiana de Ciencias Hortícolas, 12(3),
545-560. http://www.scielo.org.co/scielo.php?script=sci_
arttext&pid=S2011-21732018000300545

© UPTC - Revista Ciencia en Desarrollo Vol. 15 Num. 2. 30

https://doi.org/10.1073/pnas.1815820115
http://www.scielo.org.co/scielo.php?script=sci_arttext&pid=S2011-21732018000300545
http://www.scielo.org.co/scielo.php?script=sci_arttext&pid=S2011-21732018000300545
https://revistas.uptc.edu.co/index.php/ciencia_en_desarrollo


Jennifer Ruiz León et al.

[3] Castrillón, J. C., Castaño, J. C., & Urcuqui, S. (2015).
Dengue en Colombia: diez años de evolución. Revista
chilena de infectología, 32(2), 142-149. http://dx.doi.org/
10.4067/S0716-10182015000300002

[4] Sánchez-Yáñez, J. M., & Pineda, S. Las enfermedades
infecciosas en la historia humana LibrosEnRed. 2011
Amertown International SA ISBN 978-1-59754-645-4 El
impacto de los insectos vectores de enfermedades infec-
ciosas en la vida humana (169-182).

[5] Laplantine, F. (1999). Antropologia de la Enfermedad:
Estudio Etnologico de los Sistemas de Representaciones
Etiologicas y Terapeuticas en la Sociedad Occidental
Contempora. Ediciones del Sol.

[6] Peña, C. (2011). Métodos de inferencia filogenética. Re-
vista Peruana de Biologia, 18(2), 265–267. https://doi.org/
10.15381/rpb.v18i2.243

[7] Malacalza, L. (2013). Ecología y ambiente. Asociación
de Universidades Grupo Montevideo y Universidad
Nacional de La Plata. http://sedici.unlp.edu.ar/handle/
10915/38507

[8] Nicholls, C. I. (2008). Control biológico de insectos: un
enfoque agroecológico (Vol. 2). Universidad de Antio-
quia.

[9] Catalano, M. I. (2011). Cicadélidos vectores de
fitoplasmas a cultivos de importancia económi-
ca en la Argentina. Sistemática y bioecología
(Insecta-Auchenorrhyncha-Cicadellidae). Tesis Dr, 134.
https://core.ac.uk/download/pdf/187728327.pdf

[10] Castañeda-Porras, O., & Zuleta-Dueñas, L. P. (2018).
Conocimientos, actitudes y prácticas para el control
de enfermedades transmitidas por vectores en zo-
na rural dispersa, San Luis de Palenque, Casanare-
Colombia, 2017. Revista Médica de Risaralda, 24(2),
108-114. http://www.scielo.org.co/scielo.php?script=sci_
arttext&pid=S0122-06672018000200108

[11] Alcántara, M. R. (2007). Breve revisión de los
marcadores moleculares. Ecología molecular, 541-
566. https://hopelchen.tecnm.mx/principal/sylabus/fpdb/
recursos/r119349.PDF

[12] Hebert P.D.N., A. Cywinska, S.L Ball. & J.R. DeWaard.
2003. Biological identifications through DNA barcodes.
Proceedings. Biological sciences / The Royal Society, 270,
313–21. https://doi.org/10.1098/rspb.2002.2218

[13] Jara Biedma, R. (2014). Estudio de interacciones metal-
biomolecula en organismos modelos Mus musculus/Mus
spretus. Diagnosis de problemas ambientales. http:
//rabida.uhu.es/dspace/handle/10272/8065

[14] Vargas Vasquez, F. R. (2005). Epidemiología molecular
de la tripanosomiasis americana (trypanosoma cruzi y
trypanosomma rangeli) en la región norte y nororiental
del Perú https://digibug.ugr.es/bitstream/handle/10481/
786/15764035.pdf?sequence=1&isAllowed=y

[15] Durán Ogalla, R. (2008). Aminopeptidasas y es-
trés oxidativo en las enfermedades neurodegenerati-
vas. https://digibug.ugr.es/bitstream/handle/10481/2083/
17694796.pdf?sequence=1

[16] Shahid, M., Srivastava, M., Kumar, V., Singh, A., Sharma,
A., Pandey, S., ... & Srivastava, A. K. (2014). Phylogenetic
diversity analysis of Trichoderma species based on inter-
nal transcribed spacer (ITS) marker. African Journal of
Biotechnology, 13(3). DOI: 10.5897/AJB2013.13075

[17] Alvarado Hernández, L. A., Martínez Bravo, L.,
Espíndola Velasco, J. J., Gallegos Jurado, A. A., & Ruiz
Bárcenas, O. J. Prototipo de aplicación móvil para
visibilizar inventario de artículos de miscelánea: el
caso de la miscelánea Cristian. https://tesis.ipn.mx/
bitstream/handle/123456789/18259/Tesina%20Final%
20Cibermiscelanea.pdf?sequence=1&isAllowed=y

[18] ArcGIS [software GIS]. Versión 10.0. Redlands, CA:
Environmental Systems Research Institute, Inc., 2010.

[19] Myung, I. J. (2003). Tutorial on maximum likelihood
estimation. Journal of mathematical Psychology, 47(1),
90-100. https://doi.org/10.1016/S0022-2496(02)00028-7

[20] Muñoz Palma, M. S. (2019). Cambio climático y distribu-
ción geográfica potencial de vectores de enfermedades
en Ecuador continental, basados en el modelo del nicho
ecológico (Bachelor’s thesis). https://repositorio.uteq.edu.
ec/handle/43000/3887

[21] Periago, M. R., & Guzmán, M. G. (2007). Dengue y den-
gue hemorrágico en las Américas. Revista Panamericana
de Salud Pública, 21(4), 187-191. https://www.scielosp.
org/pdf/rpsp/v21n4/01.pdf

[22] Amat, German. (2007). Fundamentos y métodos para el
estudio de los insectos. 10.13140/2.1.3607.5529.

[23] Giribet, G., & Edgecombe y Ward C. Wheeler, G. D.
(2000). Arthropod systematics and phylogeny: state of
the art with emphasis on molecular data. https://doi.org/
10.1016/j.jcz.2015.01.003

[24] Kirk-Spriggs, A.H. & Sinclair, B.J. (eds). 2017. Ma-
nual of Afrotropical Diptera. Volume 1. Introduc-
tory chapters and keys to Dipterafamilies. Surica-
ta 4. South African National Biodiversity Institu-
te, Pretoria; pp. 253–265. Researchgate.net. Retrie-
ved, from https://www.researchgate.net/publication/
322220478_Phylogeny_of_Diptera

[25] Navarro, Juan-Carlos, Hernández, Camila, Rangel-
Díaz, Gabriela, Guerrero, Edmundo, Rangel, Yadira,
& Arrivillaga, Jazzmin. (2009). Invalidación de autapo-
morfías putativas mediante análisis de filogenia mo-
lecular en Anopheles subgénero Nyssorhynchus. Bo-
letín de Malariología y Salud Ambiental, 49(2), 223-
239. http://ve.scielo.org/scielo.php?script=sci_arttext&
pid=S1690-46482009000200005&lng=es&tlng=es.

[26] Gómez Zuluaga, A. (2012). Caracterización con mar-
cadores moleculares RAM´ S (Random Amplified Mi-
crosatellites) de algunas especies del género Erythrina
presentes en Colombia (Doctoral dissertation). https:
//repositorio.unal.edu.co/handle/unal/10051

[27] Leopardi-Verde, C. L., & Escobedo-Sarti, G. J.
(2021). Filogenias: conceptos y generalidades. Te-
quio. Revista de divulgación, investigación e innova-
ción, 4(11), 7-25. http://www.uabjo.mx/media/1/2021/03/
Tequio11-1-Filogenias.pdf

© UPTC - Revista Ciencia en Desarrollo Vol. 15 Num. 2. 31

http://dx.doi.org/10.4067/S0716-10182015000300002
http://dx.doi.org/10.4067/S0716-10182015000300002
https://doi.org/10.15381/rpb.v18i2.243
https://doi.org/10.15381/rpb.v18i2.243
http://sedici.unlp.edu.ar/handle/10915/38507
http://sedici.unlp.edu.ar/handle/10915/38507
http://www.scielo.org.co/scielo.php?script=sci_arttext&pid=S0122-06672018000200108
http://www.scielo.org.co/scielo.php?script=sci_arttext&pid=S0122-06672018000200108
https://hopelchen.tecnm.mx/principal/sylabus/fpdb/recursos/r119349.PDF
https://hopelchen.tecnm.mx/principal/sylabus/fpdb/recursos/r119349.PDF
https://doi.org/10.1098/rspb.2002.2218
http://rabida.uhu.es/dspace/handle/10272/8065
http://rabida.uhu.es/dspace/handle/10272/8065
https://digibug.ugr.es/bitstream/handle/10481/786/15764035.pdf?sequence=1&isAllowed=y
https://digibug.ugr.es/bitstream/handle/10481/786/15764035.pdf?sequence=1&isAllowed=y
https://digibug.ugr.es/bitstream/handle/10481/2083/17694796.pdf?sequence=1
https://digibug.ugr.es/bitstream/handle/10481/2083/17694796.pdf?sequence=1
https://tesis.ipn.mx/bitstream/handle/123456789/18259/Tesina%20Final%20Cibermiscelanea.pdf?sequence=1&isAllowed=y
https://tesis.ipn.mx/bitstream/handle/123456789/18259/Tesina%20Final%20Cibermiscelanea.pdf?sequence=1&isAllowed=y
https://tesis.ipn.mx/bitstream/handle/123456789/18259/Tesina%20Final%20Cibermiscelanea.pdf?sequence=1&isAllowed=y
https://doi.org/10.1016/S0022-2496(02)00028-7
https://repositorio.uteq.edu.ec/handle/43000/3887
https://repositorio.uteq.edu.ec/handle/43000/3887
https://www.scielosp.org/pdf/rpsp/v21n4/01.pdf
https://www.scielosp.org/pdf/rpsp/v21n4/01.pdf
https://doi.org/10.1016/j.jcz.2015.01.003
https://doi.org/10.1016/j.jcz.2015.01.003
https://www.researchgate.net/publication/322220478_Phylogeny_of_Diptera
https://www.researchgate.net/publication/322220478_Phylogeny_of_Diptera
http://ve.scielo.org/scielo.php?script=sci_arttext&pid=S1690-46482009000200005&lng=es&tlng=es
http://ve.scielo.org/scielo.php?script=sci_arttext&pid=S1690-46482009000200005&lng=es&tlng=es
https://repositorio.unal.edu.co/handle/unal/10051
https://repositorio.unal.edu.co/handle/unal/10051
http://www.uabjo.mx/media/1/2021/03/Tequio11-1-Filogenias.pdf
http://www.uabjo.mx/media/1/2021/03/Tequio11-1-Filogenias.pdf
https://revistas.uptc.edu.co/index.php/ciencia_en_desarrollo

	Introducción
	Métodos
	Resultados y discusión
	Conclusiones
	Agradecimientos

