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Ready et al. (33) compararon haplotipos del gen
citocromo b en L. whitmani (Antunes y Coutinho,
1939) de Brasil, y sugirieron la existencia de tres
linajes en el taxdn. Las especies filogenéticas
fueron asociadas a tres zonas bioclimaticas
distintas: el linaje del sureste a regiones de bosque
amazonico tropical, el linaje del norte-sur a zonas
de sabanas del interior de Brasil y el linaje del
noroeste a una region de bosque tropical en la
Costa Atlantica de este pais (51). Calibrando el
reloj molecular mitocondrial para flebotomineos,
se establecido que los linajes aparecieron
probablemente a finales del Plioceno (2-3 millones
de afios atras), época en la cual L. whitmani se
separd y permanecié en las tres zonas
bioclimaticas que sostienen actualmente el
complejo de especies. Ishikawa et al. (52)
utilizaron secuencias del mismo gen para
demostrar el origen monofiletico de las
poblaciones de L. whitmanipresentes en regiones
de selva lluviosa amazénica y en la region
nororiental de Brasil, encontrando 26 sitios
variables en el fragmento amplificado de 294 pb,
que corresponde al extremo 3’ de citocromo b.

Més recientemente, el gen citocromo b ha sido
usado para explorar la variacion intraespecifica
en L. youngi, una especie isomorfica perteneciente
al complejo townsendi, registrada en Colombia,
Venezuela y Costa Rica. Los haplotipos
mitocondriales han corroborado la identidad de las
poblaciones de L. youngi presentes en el Valle
del Cauca, al compararlas con secuencias de la
localidad tipo en Las Calderas (Venezuela),
confirmando ademas la presencia de una nueva
poblacion de dicha especie en Colombia, en el
departamento de Caldas (49).

Dentro del género Phlebotomus, Essingher et al.
(36) reportaron el uso de un fragmento del ADN
mitocondrial que abarca desde el extremo 3’ del
gen citocromo b hasta la subunidad 1 de la NADH
deshidrogenasa, separados por un gen RNA de
transferencia (serina) y dos espaciadores
intergénicos, para estudiar la estructura de
poblaciones de P, papatasi (Scopoli, 1786), vector
de Leishmania major (Yakimoff y Schokhor, 1914).
La divergencia nucleotidica en el fragmento
amplificado de 441 pb, sugirié una reciente
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radiacion de la especie desde la subregion oriental
mediterranea, hasta el norte de Africa, sur de
Europa y occidente de Asia. Esta divergencia
asociada a datos geograficos y demograficos,
permitié no sdlo conocer cuales fueron las regiones
gue ocuparon las poblaciones ancestrales a partir
de las cuales se dispersé la especie, sino también,
calcular el tiempo de divergencia de dichas
poblaciones, el cual fue estimado entre 135.000 y
66.100 anos. Este trabajo, considerado como
pionero en la exploracion de patrones
demograficos en Phlebotominae, sirvio para
demostrar la utilidad adicional de los genes
mitocondriales en estudios de filogeografia con
vectores de [eishmaniosis.

Estudios de filogenética

Las secuencias nucleotidicas de porciones
selectas del genoma mitocondrial han
revolucionado el estudio de las relaciones
evolutivas entre especies y altos taxa, actividad
que fundamenta y constituye uno de los principales
objetivos de la sistematica filogenética (53). Las
diferencias en la tasa de sustitucion de algunos
genes, como las subunidades ribosomales, la
region control y los codificadores de proteinas,
permiten disponer de una o mas regiones
mitocondriales, cuya utilidad depende del nivel
taxondémico para estudiar (28,31). Estas
diferencias han sido muy Utiles para establecer
relaciones filogenéticas en diversos grupos
taxondémicos, al nivel de especie, subgénero,
geénero, familia y orden.

Suguri et al. (54) secuenciaron un segmento de
441 pb del gen que codifica para la enzima COl,
en un intento por explorar la variacidn
interespecifica en tres especies del género
Lutzomyia: L. ayacuchensis Caceres y Galati,
1988, L. hartmanni (Fairchild y Hertig, 1957) y L.
trapidoi (Fairchild y Hertig, 1952). El alineamiento
de las secuencias reveld 65 posiciones
nucleotidicas variables, las cuales podrian ser
usadas para la identificacion molecular de dichas
especies. Posteriormente, Sanjoba et al. (37)
también utilizan el polimorfismo expresado en el
gen COI, para diferenciar cuatro especies de
Phlebotomus: P. papatasi, P major, P. sergenti


















