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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.
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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.


