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de la mayor disponibilidad de luz solar, permite una mayor entrada de agua, con lo cual se estimula la
germinacién, crecimiento y establecimiento de individuos relativamente répido. Se determing que existe un
banco de semillas dentro de las aciculas del suelo. Es importante continuar con el monitoreo de las parcelas
para un mejor entendimiento del fenémeno sucesional que ocurre.
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RESUMEN

Se realizaron muestreos en ocho municipios del departamento del Meta, en los que se identificaron diez loci
que codifican para caracteristicas del pelaje y una malformacién esquelética en la cola del gato doméstico. El
objetivo de este muestreo fue analizar la estructura genética existente entre estas poblaciones y su posible
relacién con poblaciones de gatos previamente muestreadas en otras zonas de Colombia. Se encontrd que
todas las poblaciones estan en estado de equilibrio Hardy-Weinberg para los loci O y 5. A partir de estadis-
ticos de diversidad génica, flujo génico y andlisis multivariantes, se encontré que las poblaciones estudiadas
en el Meta, aunque no presentan un proceso de estructuracién marcado, no llegan a constituirse en un tnico
pool genético establecido dentro de Colombia, ya que presentan relacién con otras poblaciones colombianas
de presunto origen espaiiol, tanto con influencia atldntica como con irfluencia pacifica.
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RESUMEN

La distribucién de las comunidades de Annelida se ve influenciada por la disponibilidad de nutrientes en el sue-
lo, la asociacién inter especifica, la presencia o ausencia de predadores y pardsitos, al igual que por factores
fisicos y quimicos propios del sustrato, entre otros. El presente estudio se realizé en dreas correspondientes al
Trapecio Amazénico Colombiano. En los suelos circunscritos a los municipios de Leticia y Puerto Narifio se
hallaron correlaciones significativas entre la densidad de Annelida y los porcentajes de carbono orgénico,
materia orgénica y nitrégeno total, en tanto que, en el drea correspondiente al corregimiento departamental
de Tarapaci, la correlacién se presentd con: la humedad, densidad aparente, y porosidad. Se infiere de las
observaciones realizadas en las zonas donde se efectuaron los muestreos que la densidad de Annelida esta
influenciada mas por el uso al que es sometido el suelo que por el tipo de paisaje donde éste se encuentra.
Adicionalmente, se reporta la presencia de Hirudinida en tres sitios diferentes, dentro del perfil edafico.
Palabras clave: Annelida, paisaje, suelo, densidad.
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RESUMEN =
La familia Evaniidae est4 representada por un nimero relativamente pequefio de géneros y especies :enrro e
orden Hymenoptera. Son avispas de tamafo medio, sin aguijén y solitarias que parasitan ootecas de cucara-
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chas. Se realizé un estudio de reconocimiento genérico de la familia Evaniidae para Colombia y su distribucién
a partir de colecciones entomolégicas. El primer capitulo, “Sistemética y taxonomfia de Evaniidae”, pretende
ser el reflejo de un trabajo realizado por mas de un afio, de curadorfa y determinacién de especimenes pre-
sentes en colecciones entomoldgicas, donde se propone una clave taxonémica para la identificacién de los
seis géneros de evdnidos encontrados en Colombia y un anilisis de los caracteres utilizados para la misma. El
segundo capitulo, “Biologia de Evaniidae”, es una recopilacién de todos los estudios existentes sobre la biolo-
gia de la familia, en donde se hace evidente la falta de trabajo sobre el tema y el desconocimiento bdsico de
algunos aspectos que podrian ser muy dtiles para la implementacion de nuevas estrategias de control biolé-
gico. El tercer capitulo, “Distribucién geografica de los géneros de la familia Evaniidae”, muestra como los dife-
rentes géneros de la familia se encuentran distribuidos dentro del territorio colombiano y presenta el estado
actual del muestreo de la familia dando informacién para poder definir dreas de concentracién de muestras
o dreas posteriores de muestreo. Por ultimo, se presentan las conclusiones y recomendaciones finales que per-
miten dar una idea del trabajo que queda por hacer y los pasos a seguir.

Palabras clave: Lvaniidae, avispas, taxonomia, distribucién, sistematica, clave taxondmica.
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RESUMEN

El locus IGHC, presente en el cromosoma 14, es una familia multigénica compuesta por 11 genes organizados
de tal forma: Cp-C_-C_3-C_14yp_1-C_1-yp_-C_2-C_4-Ce-C_2. Este locus resulta ser muy polimérfico debido
entre otras cosas a secuencias internamente repetitivas (regiones Switch o S) que se encuentran corriente
arriba de cada gen, excepto en el gen C_. Estudios previos encontraron una alta variabilidad de las regiones
switch _ (~2 kb corriente arriba de cada gen C_) en la poblacién negra colombiana. Esta alta variabilidad
puede deberse a los VNTRs 33-meros encontrados corriente arriba de cada switch _. Para encontrar el papel
de los VNTRs en la alta variacién de estas regiones, se analizaron las secuencias de las regiones intergénicas
Wel-_1y _-_2 para disefiar los primers que permitan amplificar los VNTRs e identificar sus diferentes alelos y
posteriormente comparar estos alelos con las variantes de las regiones S- obtenidas con Southern Blot.
Palabras clave: IGHC, humano, variabilidad genética, VNTRs.
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