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Genetic diversity of water bugs (Heteroptera: Gerromorpha, Nepomorpha) 
present in the floodplain of the Magdalena Medio, Colombia
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RESUMEN
La diversidad genética es una condición básica que determina cómo las especies mantienen sus fun-
ciones metabólicas en diversos ecosistemas. Los ecosistemas acuáticos, se enfrentan a diferentes 
problemáticas, que ponen en riesgo la diversidad genética de varios grupos taxonómicos como los in-
sectos acuáticos, que desempeñan un importante papel ecológico en estos ambientes. El objetivo de 
esta investigación fue analizar la diversidad genética de chinches acuáticos y semiacuáticos en un sis-
tema cenagoso de la cuenca media del río Magdalena. Se realizó trabajo de campo y se recolectaron los 
ejemplares mediante barridos con una red entomológica acuática tipo D, en el laboratorio se realizó 
un análisis de la subunidad 1 del gen Citocromo Oxidasa (COI). Se identificaron 29 ejemplares con la 
información disponible en el Barcode of Life Data System (BOLD) y GenBank, y se estimaron las dis-
tancias y las relaciones genéticas entre Gerromorpha y Nepomorpha. Para el infraorden Gerromorpha 
se identificaron tres especies, una especie no descrita de Metrobates sp. y once morfotipos agrupados 
en nueve géneros de cuatro familias y para Nepomorpha se identificó una especie no descrita y tres 
morfotipos agrupados en tres géneros de la familia Notonectidae. Se obtuvo un nuevo registro del COI 
para Ovatametra obesa en Colombia. Las distancias genéticas variaron desde 0,05 hasta 0,29 para 
Gerromorpha y para Nepomorpha los valores fueron menores a 0,24. La alta variación identificada 
para Gerromorpha y Nepomorpha resalta la diversidad de esta entomofauna presente en la ciénaga, y 
demuestra la resiliencia ecológica de estos grupos frente a la intervención antrópica. 
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ticos.
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ABSTRACT
Genetic diversity is a critical factor for species’ survival across diverse ecosystems. Still, aquatic systems 
face significant threats that can undermine this diversity, particularly among key taxonomic groups 
like aquatic insects. This study investigated the genetic diversity of aquatic and semi-aquatic bugs in 
a wetland system within the middle Magdalena River basin. Specimens were collected using a D-type 
aquatic entomological net and analyzed for the cytochrome oxidase subunit 1 (COI) gene. Twenty-nine 
specimens were identified using data from the Barcode of Life Data System (BOLD) and GenBank, with 
estimated genetic distances and relationships between Gerromorpha and Nepomorpha estimated. For 
Gerromorpha, three species were identified, including one new species of Metrobates sp., and eleven 
morphotypes distributed across nine genera and four families. For Nepomorpha, one new species was 
recognized along with three morphotypes classified into three genera within the family Notonectidae. 
Additionally, a new COI record for Ovatametra obesa was established in Colombia. Genetic distances 
ranged from 0.05 to 0.29 for Gerromorpha and were less than 0.24 for Nepomorpha. The significant 
genetic variation observed highlights the diversity of the entomofauna in the wetland and reflects the 
ecological resilience of these groups amidst anthropogenic pressures.

Keywords: Aquatic heteroptera, Boyacá, DNA Barcode, Gene COI, Genetic distance. 

INTRODUCCIÓN

La diversidad genética es considerada una condición bási-
ca moldeada por la selección natural y por tanto determi-
na como las especies mantienen sus funciones metabólicas 
(ej. aptitud reproductiva) y su adaptación para responder 
a los cambios ambientales y garanticen su supervivencia a 
largo plazo (Frankham et al. 2002). El conocimiento sobre 
la distribución de la diversidad genética dentro de las es-
pecies forma parte integral del estudio de la biodiversidad 
y combinado con el conocimiento sobre la historia de las 
especies permite la identificación de unidades de conser-
vación (Moritz 1994). Por lo tanto, los resultados del análi-
sis genético y de cuantificaciones de la diversidad genética 
son cruciales para definir y mejorar estrategias de conser-
vación (Dixon et al. 2007; Schwartz et al. 2007), princi-
palmente para ecosistemas estratégicos (ej. Las ciénagas) 
y para grupos focales o bioindicadores como los insectos 
acuáticos y semiacuáticos. 

Las ciénagas, son humedales que presentan grandes pro-
blemáticas por actividades humanas tales como verti-
mientos de aguas servidas, contaminación por metales 
pesados, el uso incontrolado de fertilizantes, la minería y 
la exploración de petróleo (Correa-Ayram et al., 2020). Lo 
que ha causado un fuerte impacto negativo sobre la bio-
diversidad de estos sistemas acuáticos y pone en riesgo a 

muchos grupos taxonómicos de importancia para el equi-
librio ecosistémico. La entomofauna acuática representa 
a uno de estos grupos y se ha documentado que pueden 
actuar como bioindicadores de la calidad del agua y de la 
salud del ecosistema acuático (Otálora y Santos 2011, Mu-
rillo-Montoya et al. 2018).

Los heterópteros acuáticos son considerados uno de los 
grupos más diversos de insectos con metamorfosis in-
completa presentes en todos los continentes, excepto en 
la Antártida, comprendiendo una diversa gama de hábi-
tats, desde el marino hasta la alta montaña (Polhemus y 
Polhemus 2008, Carbonell et al. 2011, Cordeiro y Moreira 
2015, Havemann et al. 2018). Entre estos, los que viven en 
la superficie del agua son conocidos como semiacuáticos 
(Gerromorpha), mientras que los que viven debajo de la 
superficie son conocidos como acuáticos (Nepomorpha) 
(Mazzucconi et al. 2009). Estos organismos desempeñan 
un importante papel ecológico como depredadores, detri-
tívoros o carroñeros (Mazzucconi et al. 2009, Koroiva et 
al. 2022).

La región Neotropical es la más rica en especies descritas, 
el infraorden Gerromorpha comprende ocho familias ac-
tualmente reconocidas con 45 géneros y más de 500 espe-
cies, mientras que el infraorden Nepomorpha incluye once 
familias con 52 géneros y aproximadamente 730 especies 
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(Ye et al. 2020), lo que representa alrededor del 29 y 30 % 
de su diversidad global respectivamente (Moreira 2015, 
Barbosa y Rodrigues 2015, Moreira et al. 2016), no obstan-
te este conocimiento a nivel de la diversidad taxonómica, 
aún no se cuenta con información detallada sobre la diver-
sidad genética en cuerpos de agua con alta vulnerabilidad 
por las actividades humanas. En el contexto ecológico, este 
grupo de insectos domina la fauna de invertebrados en la 
mayoría de los ecosistemas de agua dulce; sin embargo en 
cuerpos de agua dulce y hábitats marinos, estos insectos 
tienen requerimientos específicos como la preferencia por 
aguas estancadas o de flujo lento, las dimensiones de los 
cuerpos de agua, el uso de la tierra, la vegetación acuática 
y ribereña, y la condición fisicoquímica del agua, lo que los 
hace bioindicadores para determinar la calidad del agua 
(Castanhole et al. 2013, Gligorović et al. 2016, Havemann 
et al. 2018, Bakonyi et al. 2022, Moy et al. 2022). Además, 
son una parte clave de la cadena trófica debido a su amplia 
gama de fuentes de alimentación, ya que son depredado-
res fitófagos, hematófagos y algunos omnívoros, también 
son presas importantes para numerosos organismos que 
incluyen peces, aves y anfibios (Carbonell et al. 2011, Turić 
et al. 2012, Castanhole et al. 2013, Havemann et al. 2018).

Se conoce que los infraórdenes Nepomorpha y Gerro-
morpha habitan cuerpos de agua influenciados por un 
conjunto de factores ambientales completamente diferen-
tes y que implican atributos físicoquímicos del agua, y la 
vegetación presente (Morales-Castaño y Molano-Rendón 
2008, Dias-Silva et al. 2010, Olosutean et al. 2019). En 
este sentido, es conocido que mientras que el comporta-
miento de forrajeo de las especies del infraorden Nepo-
morpha se lleva a cabo mayoritariamente en las zonas 
bentónicas y nectónicas, que incluyen alta densidad de ve-
getación acuática, las especies de Gerromorpha son pleus-
tónicas, por lo que son más sensibles a las propiedades de 
calidad de la superficie del agua (Andersen 1995, Morales-
Castaño y Molano-Rendón 2008, Dias-Silva et al. 2010, 
Olosutean et al. 2019). Por otro lado, a pesar de que estos 
infraórdenes presentan numerosas adaptaciones morfoló-
gicas y ecológicas, a una escala taxonómica más baja como 
género y especie, su identificación a menudo se hace difícil 
como resultado de la vasta morfología críptica y la alta di-
versidad intraespecífica (Mondragón-Fonseca y Morales-
Castaño 2013, Havemann et al. 2018, Galindo-Malagón et 
al. 2022). Por lo tanto, la identificación de las especies ba-
sada en caracteres morfológicos es compleja, a menudo es 
necesario acudir a descripciones breves con ilustraciones 

erróneas de caracteres y requiere la ayuda de taxónomos 
experimentados, además de la dificultad de identificar es-
tados inmaduros de las chinches (Havemann et al. 2018). 

Bajo este panorama, los análisis moleculares que incluyen 
el código de barras de ADN son muy útiles para proponer 
y apoyar la identificación de estas especies (Meyin et al. 
2016), así como, para el estudio de su diversidad y filo-
genia (Brożek 2014, Wang et al. 2016, Meyin et al. 2016, 
Johnson et al. 2018). El código de barras de ADN utili-
za los datos de las secuencias de nucleótidos del gen de la 
subunidad I de citocromo oxidasa (COI) y representa sin 
duda el enfoque más destacado y popular para la identifi-
cación genética de las especies y de diversidad genética, ya 
que permite caracterizar a cada especie mediante un perfil 
o huella genética única definida por la composición y el 
orden de los nucleótidos (Park et al. 2011, Havemann et 
al. 2018).

En esta investigación se tuvo como objetivo identificar y 
analizar la diversidad genética de chinches acuáticos y se-
miacuáticos en un sistema cenagoso de la cuenca media 
del río Magdalena. Consideramos en este abordaje gené-
tico las poblaciones del infraorden Gerromorpha y una 
familia de Nepomorpha, de las siete con distribución en 
el área de estudio. Se discuten los resultados en pro de la 
evaluación de los patrones de diversidad genética y su po-
tencial interés para la conservación de los taxones y del 
ecosistema cenagoso evaluado.

MATERIALES Y MÉTODOS

Área de estudio 
La investigación se desarrolló en el sistema léntico de la 
Ciénaga de Palagua (6.05719004, -74.501436; 151 m) 
ubicado en la cuenca media del río Magdalena en juris-
dicción del municipio de Puerto Boyacá, departamento de 
Boyacá, en la vertiente occidental de la cordillera Oriental 
de los Andes de Colombia (Fig. 1). La ciénaga de Palagua 
está bajo la influencia de la formación de bosque húmedo 
tropical, en una zona de alta pluviosidad, con un espejo 
de agua de 192 hectáreas y un área total de 400 hectá-
reas, localizada a 170 m.s.n.m., presenta un régimen de 
distribución bimodal, con los periodos de marzo a mayo 
y septiembre a noviembre como los de mayor precipita-
ción. Entre las especies de la flora, representativas de la 
ciénaga y que aportan recursos a los insectos se encuen-
tran el Buchón (Pontederia crassipes Mart.), Lechuga de 
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agua (Pistia stratiotes L.), Helecho de agua (Salvinia au-
riculata Aubl.) y en la zona aledaña se encuentran prin-
cipalmente gramíneas como Hymenachne amplexicaulis 
(Rudge) Nees, Echinochlo polystachya (Kunth) Hitchc., y 
Andropogon bicornis L. (García y Tapias 2011). Palagua 
presenta múltiples problemáticas por el vertimiento de 
aguas servidas, la contaminación con agroquímicos, ver-
timientos por la explotación de petróleo y por cargas altas 
de agua contaminada, transferidas por el río Magdalena a 
través de sus ríos tributarios.

Muestreos
Se realizaron dos muestreos entre septiembre a noviem-
bre de 2019, durante del periodo de mayor precipitación y 
dos entre enero y marzo de 2020 en el periodo de menor 
precipitación. La recolección de los ejemplares se realizó 
mediante barridos con una red entomológica acuática tipo 
D en todos los microhábitats con potencial presencia de 
chiches acuáticas: zonas de fuerte corriente y de reman-
so, zonas protegidas de la luz solar directa y en zonas con 
vegetación costera (Morales-Castaño y Molano-Rendón 
2008; Mondragón-Fonseca y Morales-Castaño 2013). Los 
especímenes se almacenaron en etanol al 96 % y se identi-
ficaron según las claves taxonómicas disponibles y las des-
cripciones originales de Roback y Nieser (1974), Nieser et 
al. (1993), Polhemus (1997), Nieser y López-Ruf (2001), 
Estévez y Polhemus (2001), Lopéz-Ruf et al. (2003), Lo-
péz-Ruf (2004), Buzzetti y Zettel (2011), Floriano y Cavi-

chioli (2013), Moreira et al. (2011, 2016, 2018), Mondra-
gón et al. (2017). 

Se seleccionó un individuo por cada especie o morfotipo 
para los posteriores análisis moleculares. A cada individuo 
se le extrajo el tórax y las patas para la extracción de ADN. 
De aquellos especímenes pequeños (< 3 mm) se utilizó el 
cuerpo completo de acuerdo con lo expuesto por Have-
mann et al. (2018). 

Extracción de ADN y amplificación por PCR
Los análisis de ADN se realizaron para quince de las 24 
especies del infraorden Gerromorpha y para cuatro de las 
siete especies del infraorden Nepomorpha, registradas en 
el área de estudio. Para las especies faltantes no se obtu-
vieron buenas resoluciones de ADN o para el caso del in-
fraorden Nepomorpha no se obtuvo una buena definición 
taxonómica, principalmente para las familias Belostoma-
tidae, Nepidae, Notonectidae, Corixidae, Naucoridae y 
Pleidae, que actualmente presentan pocas claves disponi-
bles y un número bajo de expertos que apoyen la determi-
nación taxonómica necesaria para un correcto uso de las 
herramientas genéticas. 

El ADN genómico se extrajo con el protocolo Grind Buffer 
(Collins et al. 1987), como se ha registrado para otros he-
mípteros en Colombia (Grisales et al. 2010). Inicialmen-
te el ADN total se resuspendió en agua libre de nucleasas 

Figura 1. Sitio de muest-
reo. (a) Mapa de Colombia. 
(b) Mapa del municipio de 
Puerto Boyacá y (c) ubi-
cación de la Ciénaga de 
Palagua, en el plano inund-
able del Magdalena Medio, 
Colombia.
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(Wizard Genomic DNA, Promega®) y posteriormente, la 
concentración (ng/mL) y la calidad (absorbancia 260/280 
nm) del ADN genómico extraído, se realizó en un espec-
trofotómetro Epoch™ (Microplate Spectrophotometer, 
BioTek). Finalmente, para evaluar la integridad del ADN 
se visualizó en una electroforesis en geles de agarosa al 1 % 
teñidos con HydraGreen™. 

La amplificación del Citocromo c oxidasa subunidad I 
(COI), se realizó para cada individuo con los conjuntos de 
cebadores descritos en la (Tabla 1). La reacción en cadena 
de la polimerasa (PCR) se realizó en un volumen final de 
30 µl que contenía 4 µl de ADN total (50 ng/ul), 3 µl de 
solución tampón 1X (Fermentas®), 0,2 mM de dNTP, 0,4 
mM de cada cebador, 3 mM de MgCl2, 1,2 μg/μl de BSA, 
1 UI de Taq polimerasa (Fermentas®) y 15,6 ul de agua 
estéril tratada en autoclave a. El perfil de amplificación 
constó de 36 ciclos a 95°C durante 30 s, 42-50°C (según 
condiciones del cebador) durante 30 s y 72°C durante 1 
min, seguidos de 10 min a 72°C. Los productos de la PCR 
se detectaron mediante electroforesis en geles de agarosa 
teñidos con HydraGreen™ y los amplificados fueron en-
viados para su purificación y secuenciación a la empresa 
Macrogen Inc. (www.macrogen.com).

Análisis de secuencias nucleotídicas e 
identificación por Código de Barras de ADN
Las secuencias sentido (forward) y antisentido (rever-
se) de cada ejemplar se ajustaron y alinearon para obte-
ner una secuencia consenso para cada individuo en el 
programa BioEdit v.7.0.9.0 (Hall 1999). Posteriormente 
se realizaron los alineamientos múltiples para las espe-

cies o morfotipos de cada infraorden por separado utili-
zando la opción automática en MAFFT v7.453 (Katoh y  
Standley 2013).

Para la confirmación taxonómica por Código de Barras, 
todas las secuencias de COI se sometieron al sistema de 
Número de Índice del Código de Barras (BIN del inglés 
Barcode index number), implementado en el Barcode of 
Life Data System (BOLD, (Tabla 2)), Ratnasingham y He-
bert 2013). Las secuencias ausentes en BOLD se compa-
raron con las presentes en el GenBank con la herramienta 
Blastn. Las secuencias para los taxones de Gerromorpha y 
Nepomorpha registradas en este trabajo se depositaron en 
el GenBank bajo loscódigos OQ324864 - 80 y OQ307811 - 
22, respectivamente.

Variabilidad y distancia genética
A partir de los alineamientos múltiples se determinó para 
cada secuencia el tamaño (pb), la composición nucleotídi-
ca (% AT), el número de sitios variables informativos por 
parsimonia y el porcentaje de variación (sitios únicos va-
riables/tamaño de la secuencia) con el programa MEGA 
X v. 10. 1 (Kumar et al. 2018). Las distancias genéticas 
interespecies o morfotipos dentro de cada infraorden fue-
ron calculadas usando el modelo de sustitución de mejor 
ajuste según el Criterio de Información Bayesiano (BIC del 
inglés Bayesian Information Criterion; Schwarz 1978), 
como está implementado en el programa MEGA X v. 10. 
1 (Kumar et al. 2018). Los valores de desviación estándar 
fueron calculados usando 1000 réplicas de Bootstrap.

Tabla 1. Cebadores de COI usados en especies o morfotipos de Gerromorpha y Nepomorpha presentes en el plano inundable del Magdalena Medio, 
Colombia.

Iniciador Secuencia Temperatura de anidamiento Referencia

LCO1490 5´-TTTCAACAAATCATAAAGATATTGG- 3´
45°C Folmer et al., (1994)

HCO2198 5´-TAAACTTCAGGGTGACCAAAAAATCA-3´

jgLCO1490 5´-TITCIACIAAYCAYAARGAYATTGG-3´
42°C Geller et al., (2013)

jgHCO2198 5´-TAIACYTCIGGRTGICCRAARAAYCA-3´

NANCY 5´-CCCGGTAAAATTAAAATATAAACTTC-3´
42°C Simon et al., (1994)

HETF1 5´-ATGAATTATTCGAATTGAAATAGG-3´

LepF1 5´-ATTCAACCAATCATAAAGATAT-3´
42°C Hebert et al., (2004)

LepR1 5´-TAAACTTCTGGATGTCCAAAAA-3´

http://www.macrogen.com


522

Niño-Paipilla et al., 2024. Caldasia 46(3):517-527

RESULTADOS 

Análisis de secuencias nucleotídicas e 
identificación por Código de Barras de ADN
Con base en el análisis del COI se identificaron para el in-
fraorden Gerromorpha tres especies válidas, Rheumatoba-
tes crassifemur crassifemur Esaki, 1926 (BIN: ADS5715), 
Metrobates amblydonti Nieser, 1993 (BIN: ADA5000) y 
Rhagovelia calopa Drake & Harris, 1927 (BIN: ACF8744), 
así como una especie no descrita para Metrobates sp. 
(BIN: ACG0023; Tabla 2) y once morfotipos agrupados en 
nueve géneros de cuatro familias (Tabla 2). Por su parte, 
para Nepomorpha se identificó una especie pertenecien-
te no descrita de la familia Notonectidae (BIN: AAG5300; 
Tabla 2) y tres morfotipos agrupados en tres géneros de 
esta familia (Tabla 2). 

Para los restantes individuos en ambos infraórdenes los 
valores alcanzados no fueron significativamente mayores 
al 98 % de identidad (de acuerdo con el valor E obteni-
do), con respecto a las especies disponibles en el GenBank. 
Sin embargo, todos los individuos mostraron alineamien-
tos significativos con secuencias del mismo género, con la 
excepción a Ovatametra obesa Kenaga, 1942 especie para 
la cual no existen secuencias disponibles y por lo tanto se 
considera un nuevo registro en la base de datos (Tabla 2). 

Variabilidad y distancia genética
El alineamiento de las secuencias de COI para los 17 indivi-
duos de Gerromorpha tuvo una longitud promedio de 567 
(± 30) pb, y un % AT promedio de 66,9 (± 1,9 %), mientras 
que para los doce individuos de Nepomorpha la longitud 
fue de 609 pb (excepto para un individuo del morfotipo 
Buenoa sp. 1 para el cual la longitud fue 537 pb), y un %AT 
de 65,5 (± 1,7 %) (Tabla 2). En Gerromorpha se calcularon 
197 (33,6 %) sitios variables informativos por parsimonia 
y un porcentaje de variación nucleotídica única de 11,8 %, 
mientras que para Nepomorpha 141 sitios variables (23,2 
%) y un porcentaje de variación nucleotídica única de 8,2 
% fueron calculados.

De acuerdo al menor valor obtenido del BIC, el modelo 
de sustitución nucleotídica de mejor ajuste para Gerro-
morpha fue el modelo General de Tiempo Reversible más 
distribución Gamma y fracción de sitios invariables (GTR 
+ G + I). Basado en este modelo las distancias genéticas 
estimadas entre especies y morfotipos variaron de 0,05 en 
especies del género Mesovelia, hasta 0,29 en Trepobates 

panamensis Drake & Hottes, 1952 y Tachygerris sp. (Fig. 
2a). Para Nepomorpha el modelo más ajustado fue el de 
Tamura tres-parámetros más una fracción de sitios inva-
riables (T92 + I). Para este infraorden la distancia gené-
tica calculada entre especies o morfotipos mostró valores 
menores a 0,24, particularmente para los morfotipos de 
la familia Notonectidae y la especie Buenoa sp. (Fig. 2b). 
Asimismo, entre intra morfotipos los valores de distancia 
fueron menores a 0,06 (Fig. 2b). 

DISCUSIÓN

En esta investigación se describe por primera vez la ento-
mofauna acuática de la cuenca inundable del Magdalena 
Medio en la Ciénaga de Palagua, desde una aproximación 
molecular. La información sobre la diversidad de estos 
insectos en la ciénaga y la utilidad del uso del código de 
barras genético para apoyar la identificación de especies 
permite ampliar el catálogo de especies de estos grupos ta-
xonómicos en Colombia y en el neotrópico. Además, apor-
ta información base para próximos estudios sistemáticos 
con perspectivas de investigación ecológica y en conserva-
ción en diferentes regiones geográficas y sistemas acuáti-
cos. Resaltando el gran potencial de los chinches acuáticos 
y semiacuáticos para el biomonitoreo de la contaminación 
en ecosistemas acuáticos (Bakonyi et al. 2022).

Las distancias genéticas se han explorado en diferentes 
grupos de insectos, especialmente en Hemiptera, se reco-
nocen los estudios de Barman et al. (2017) donde utiliza-
ron diferentes valores de umbral para la delimitación de 
especies de pentatómidos, además de estudios genéticos 
en varias especies de hemípteros (Wu et al. 2016, Talamas 
et al. 2019, Weirauch et al. 2019, Latina et al. 2022). Ha-
vemann et al. (2018) probaron la eficacia de una biblioteca 
de código de barras de ADN para discriminar especies de 
Gerromorpha y Nepomorpha de Alemania. Son pocos los 
esfuerzos para complementar la biblioteca de códigos de 
barras de ADN en el Neotrópico, y en particular en Colom-
bia no existe aún información disponible para este grupo 
de insectos acuáticos y semiacuáticos.

Castanhole et al. (2013), en Brasil, reportaron valores 
promedio de variabilidad para Gerromorpha de 0,265, 
mientras que para Nepomorpha fue menor a 0,203, que 
posiblemente sea consecuencia de una secuencia del gen 
COI más conservada pero aún útil para la caracterización 
de los diferentes taxones, lo que concuerda con lo obser-
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vado en el presente estudio, donde Gerromorpha presentó 
valores de mayor distancia genética en comparación con 
Nepomorpha. A pesar de la congruencia que se presenta 
en esta investigación, con un mayor muestreo genético se 
podrán refinar las congruencias, comparación y diferen-
ciaciones entre la diversidad de los infraórdenes Gerro-
morpha y Nepomorpha. Un tópico importante de investi-
gación que se desprende de este estudio es la necesidad de 
incluir en los análisis una mayor representación de taxo-
nes del infraorden Nepomorpha, con curaduría taxonómi-
ca y molecular.

Por otro lado, a nivel de especie, se encontraron distancias 
intraespecíficas con valores < 2,2 % para R. crassifemur 
crassifemur, Metrobates sp. y Martarega sp., confirman-
do así la identidad y la determinación taxonómica para los 
individuos de estas especies (Fig. 2a). En general, las dis-
tancias interespecíficas oscilaron entre tres y 30 %, lo que 
infiere una alta divergencia en especies de Gerromorpha y 
Nepomorpha, congruente a lo reportado en diversos estu-
dios a nivel global los cuales sugieren la posibilidad de po-
limorfismos ancestrales, introgresión, y/o una divergencia 
de especies crípticas para estos grupos (Damgaard et al. 
2012, Castanhole et al. 2013, Ye et al. 2020). 

En síntesis, se presenta el primer abordaje molecular de la 
diversidad de dos de los principales infraórdenes de insec-
tos acuáticos de cuerpos de agua lénticos del Magdalena 
medio. Estos resultados forman una línea base para el en-
tendimiento a diferentes escalas jerárquicas de la diversi-
dad de Gerromorpha y Nepomorpha en sistemas tropicales 

y para el planteamiento de nuevas hipótesis de relaciones 
taxonómicas y filogenéticas. Se registraron 29 secuencias 
genéticas para Colombia y un nuevo registro del gen COI 
para la especie Ovatametra obesa, estos resultados contri-
buyen al establecimiento de la librería de código de barras 
en la región como un aportarte a la conservación de las es-
pecies de insectos acuáticos en el Neotrópico. Finalmente, 
la alta variabilidad entre los hemípteros acuáticos de los 
infraórdenes Gerromorpha y Nepomorpha, demuestra la 
resiliencia ecológica de estos insectos y llama la atención 
sobre la necesidad de aumentar el conocimiento de los 
chinches acuáticos y semiacuáticos de los sistemas lénti-
cos tropicales con perspectivas de conservación.
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