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de la mayor disponibilidad de luz solar, permhe una mayor entrada de agua, con 10 cual se estimula la
germinaci6n, crecimiento y establecimiento de individuos relativamenre rapido. Se determine que exisre un
banco de semillas dentro de las acfculas del suelo. Es irnporrante continuar COI1 1'1monitoreo de las parcelas
para un mejor enrendirnienro del fen6meno sucesional que ocurre.
Palabras dave: banco de semillas, c1aros experimentales, planeaciones, sucesi6n, Pinus patula
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RESUMEN
Se realizaron muestreos en ocho municipios del departamento del Meta, en los que Sf. identificaron diez loci
que codifrcan para caractertsticas del pelaje y una mal formaci on esquelerica en la cola del gato dcmestico. EI
objetivo de este muestreo fue analizar la estructura genecica existente entre esras pobtaciones y su posible
relacicn con poblaciones de gatos previamente muestreadas en otras zonas de Colombia. Se encontr6 que
todas las poblaciones escan en estado de equilibrio Hardy-Weinberg para los loci 0 YS. A partir de estadts-
ticos de diversidad genica, flujo genico y analisis multivariantes, se encontro que las pablaciones estudiadas
en 1'1Meta, aunque no presentan un proceso de estructuracion marcado, no lIegan a coostiruirse en un unico
pool genetico esrabtecido dentro de Colombia, ya que presentan relaci6n can otras poblaciones colombianas
de presunto origen espanol. tanto con influencia atlantica como con influencia pacifica.
Palabras dave: loci, gatos, genecica de poblaciones, Meta.
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RESUMEN
La distribuci6n de las comunidades de Annelida se VI' influenciada por la disponibilidad de nutrientes en el sue"
10, la asociaci6n Inter espedflca, la presencia a ausencia de predadores y parasitos, al igual que par factores
ffsicos y qufmicos propios del sustrato, entre otros. EI presente estudio se realize en areas correspondientes al
Trapecio Amaz6nico Colombia no. En los suelos circunscritos a los municipios de Leticia y Puerto Narino se
hallaron correlaciones significativas entre !a densidad de Annelida y los porcentajes de carbono organico,
materia organica y nitr6geno total, en tanto que, en 1'1area correspondiente al corregimiento departalllental
de Tarapaca, la correlaeion se present6 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 1'1uso al que es sometido 1'1suelo que par 1'1tipo de paisaje donde este se encuentra.
Adicionalmente, se repona 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 esta representada por un numero relativamente pequeno de generos y especies demro del
orden Hymenoptera. Son avispas de tamano medio, sin aguijon y solitarias que parasitan ootecas de cucara-
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chas. Se realize un esrudio de reconocimiento generico de la familia Evaniidae para Colombia y su distribucicn
a partir de colecciones eneornologicas. EI primer capitulo, "Sistematica y taxonomfa de Evaniidae", pretende
ser e! reflejo de un trabajo realizado por mas de un anc, de curadorra y determinaci6n de especrmenes pre-
sentes en colecciones enromolcgicas, donde se propone una clave taxoncmica para la identificaci6n de los
seis generos de evanidos encontrados en Colombia y un anal isis de los caracreres utilizados para la misma. EI
segundo capitulo, "Biologfa de Evaniidae", es una recopiiacion de todos los estudios exisrenres sobre la biolo-
gia de la familia, en donde se hace evidente la falta de trabajo sobre el tema y e! desconocimiento basico de
algunos aspectos que podrian ser muy utiles para la implernentacion de nuevas escrecegias de control biolo-
gico. EI tercer capitulo, "Distribucion geografica de los generos de la familia Evaniidae", muestra como los dife-
renres generos de la familia se encuentran distribuidos dentro del terrirorio colombiano y presenta el estado
actual del muestreo de la familia dando informacion para poder definir areas de concencrecicn de muestras
o areas posreriores 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 dave: Evaniidae, avis pas, taxonomia, distribucion, sistematica, clave taxonomica.
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RESUMEN
E! locus fGHC, presente en el cromosoma 14, es una familia multigenica compuesta por 11 genes organizados
de tal forma: CIJ-C_-C_3-C_1-tt,_1-C_1-lp_-C_2-C_ 4-CE-C_2. Este locus resulta ser muy polim6rfico debido
entre arras cosas a secuencias inrernamente repetitivas (regiones Switch 0 S) que se encuentran corrienre
arriba de cada gen, excepte en el gen C_. Estudios previos encontraron una alta variabilidad de las regiones
switch _ (-2 kb corrienre arriba de cada gen C_) en la poblacion negra colombiana. Esta alta variabilidad
puede deberse a los VNTRs 33-meros encontrados corrienre arriba de cada switch _" Para encontrar el papel
de los VNTRs en fa alta variaci6n de estas regiones, se analizaron las secuencias de las regiones intergenicas
"\jJfl-_l y _-_2 para diseriar los primers que permitan amplificar los VNTRs e identificar sus diferentes aiel os y
posteriormente comparar estes alelos con las variantes de las regiones S· obtenidas can Southern Blot.
Palabras dave: IGHC, humano, variabilidad genetica, VNTRs.
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