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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.
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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.
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