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(2003), Chrysomya (Diptera: Calliphoridae) por Nelson et al.
(2007) y para Protocalliphora (Diptera: Calliphoridae) por
Whitworth et al. (2007), quienes registran valores promedio
inferiores a 1%; aunque en los trabajos realizados en colém-
bolos (Hexapoda: Collembola) por Hogg y Hebert (2004) y
en Ultracoelostoma spp. (Hemiptera: Margarodidae) por Ball
et al. (2005), estos valores llegan a ser superiores a los aqui
registrados, presentando valores promedio de distancia intra-
especifica, superiores a 7,5%.

Asi mismo, se sigue dando una gran discusion sobre la
importancia de la aparicion del gap entre las distancias in-
tra e inter-especificas, para evaluar de esta manera la utili-
dad del gen COI para la delineacion de especies (Meyer y
Paulay 2005). En nuestro analisis de distancias, donde se in-
cluyen todas las especies (inclusive las que solo presentan
una secuencia), no es posible la aparicion de este gap debido
al solapamiento que se observa entre las distancias intra e
inter-especificas (Fig. 1), este solapamiento se da principal-

Figura 5. Codigos de barras generados través de la herramienta en linea FINGERPRINT (Lou y Golding 2007). El nimero
al lado del nombre de la especie, representa el nimero de secuencias utilizadas para la generacion del codigo de barras.
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mente por los valores de distancias inter-especificas entre es-
pecies del género Compsomyiops (C. callipes (Bigot, 1877)
x C. fulvicruca; C. callipes x C. verena; C. fulvicruca x C.
verena); ademas de las comparaciones entre Mesembrinella
bicolor (Fabricius 1805) x Mesembrinella peregrina Aldrich,
1922y Lucilia cuprina (Wiedemann, 1830) x Lucilia sericata
(Meigen, 1826). Cabe resaltar, que en las especies que cau-
san este solapamiento de distancias, solo hay disponible una
secuencia, excepto L. cuprina (n =2)y C. vicina (n = 2), de
esta manera, este solapamiento es causado seguramente por
el sesgo existente en el nimero de muestras utilizadas en este
analisis (Meyer y Paulay 2005), por lo que se hace importante
la realizacion de andlisis que incluyan un mayor numero de
secuencias por cada especie y que representen en gran medi-
da la variacion geografica de las especies estudiadas (Lanteri
2007).

Ha sido documentado, que especies con recientes proce-
sos de especiacion o posibles problemas en la taxonomia, han
mostrado problemas en la aplicacion de cddigos de barras, lo
que ocasiona que las distancias inter-especificas sean bajas
causando el solapamiento de las distancias (Roe y Sperling
2007). En nuestro analisis, L. eximia presenta valores de dis-
tancia intraespecifica relativamente altos en comparacion con
otros grupos, ademas de que los analisis de NJ y Bayesianos
la dividen en dos subgrupos, uno de ellos mas relacionado
con la especie L. peruviana que con el segundo subgrupo de
L. eximia. De esta manera, al desarrollar el andlisis excluyen-
do las especies con una sola secuencia y al separar a L. eximia
en dos subgrupos, se logra observar un gap de distancias de
2,292% (Fig. 2), el cual es un valor 6ptimo para la validacion
de esta técnica (Meyer y Paulay 2005).

La monofilia del género Chyrsomya ha sido registrada
en varias oportunidades (Nelson et al. 2007; Singh y Wells
2011), lo cual es bien observado en todos los analisis aqui
realizados, lo que nos garantiza la gran efectividad de este
método en especies pertenecientes a esté género.

Dentro de los analisis realizados, Huascaromusca sp.,
siempre se muestra cercanamente relacionada con el grupo
[M. bicolor-M. peregrina], 1o que nos muestra al género Me-
sembrinella como un grupo parafilético, pero se conserva la
monofilia dentro de esta subfamilia. Una desventaja que se
presenta, es que la especie Huascaromusca sp. y los demas
integrantes de la subfamilia Mesembrinellinae, no han sido
muy estudiados y presentan escasos registros en las bases de
datos de ADN.

Es importante rescatar, que en todos los casos los valores
de probabilidad posterior, como los soportes de bootstrap, en
los analisis bayesianos y NJ respectivamente, fueron cerca-
nos a 1 (100%) en los grupos que delinean especies, lo cual es
de gran importancia en la validacion de la técnica de codigos
de barras, porque demuestra su eficiencia en la discrimina-
cion entre especies.

Lucilia eximia especie criptica? Los analisis de distancias,
dentro de la técnica de codigos de barras genéticos, han sido
muy aplicados en la deteccion de especies cripticas (Hebert
et al. 2003; De Salle et al. 2005; Ball y Armstrong 2007;
Roe y Sperling 2007), asi pues, teniendo en cuenta que L.
eximia muestra un alto valor de distancia intraespecifica, lo
cual también se manifiesta en los analisis de NJ y bayesiano
realizados, donde L. eximia no es monofilética, se presentan
la hipotesis de que exista un proceso de especiacion criptica

para esta especie y por ende se presentan de forma consisten-
te estos dos grupos de L. eximia. Se hace necesario realizar
estudios posteriores que incluyan secuencias que representen
los rangos geograficos de distribucion de esta especie.

De esta manera, podemos concluir que el gen COI es
un buen marcador para delinear especies de la familia Ca-
lliphoridae en Colombia, excepto aquellas de la subfamilia
Mesembrinellinae, debido a que no se obtuvo evidencia para
comprobar la aplicabilidad de esta técnica en estas especies.
Se recomienda utilizar un mayor niimero de secuencias por
especie, quienes busquen representar las variaciones geogra-
ficas presentes por especie.
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