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La dispersión de una población de mosquitos implica el movimiento de sus individuos, así también 
su reproducción en un sitio diferente al de su origen. Si el transporte pasivo influye en la dispersión 

de Aedes aegypti, puede estar haciéndolo a través de diferentes estados de desarrollo y en forma uni o 
bidireccional entre dos sitios. Conocer la variación genética intra e inter poblacional en esta especie 
permite entender la dinámica de dispersión de sus poblaciones y el impacto sobre la epidemiología 
de la enfermedad que transmite. Esta variabilidad puede ser a escala micro y macrogeográfica para 
evaluar la estructura genética y el flujo génico, información que es interpretada en términos de la 
distancia, dirección y tasa de dispersión. Con este trabajo se propuso comparar la variación genética 
intra e inter grupal por medio de secuencias que codifican para el gen COI mitocondrial (COI mtDNA) 
entre subpoblaciones microgeográficas de Ae. aegypti de la ciudad de Medellín (Antioquia), Colombia: 
Belén Rincón (n = 12), Caicedo (n = 30), El Poblado (n = 16), El Velódromo (n = 35), Santa Cruz 
(n = 19), Tejelo (n = 16) y una muestra de Urabá (n = 46). En una región COI mtDNA de 902 pb se 
definieron 26 haplotipos; tres haplotipos de alta frecuencia (73% del total) y dispersos en todos los 
grupos sugieren alto flujo génico entre las subpoblaciones. Una alta diferenciación entre haplotipos 
(12,9 diferencias ± 65,8) sumada a la coexistencia de tres haplogrupos divergentes en simpatría sugiere 
un área de contacto secundario entre poblaciones previamente divergentes.
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