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Fig. 3: Filogenia de ML preliminar de Triatomini recuperado como monofilético. El clado norte-
centroamericano es monofilético (bs=100). El complejo infestans es el clado hermano del 

complejo dispar (bs=91). Rhodnius es parafilético con respecto a Psammolestes. 

Fig. 2. Mitogenoma recuperado de Triatoma gerstaeckeri de 15,976 pb de longitud. CYTB 
(púrpura); COI, COII y COIII (rosa); NDH1, NDH2, NDH3, NDH4, NDH4L, NDH5, NDH6 (amarillo), 

rRNAs (rojo) y tRNAs (azul). 

Fig. 1: Alineamiento preliminar realizado con Mauve 2.4.0. Se identifican regiones homólogas de 
aproximadamente la misma longitud entre individuos del complejo dispar y Triatoma gerstaeckeri.

INTRODUCCIÓN

La subfamilia Triatominae se caracteriza por su 
alimentación, que consiste en sangre de 

vertebrados e incluye a los principales vectores de 
la enfermedad de Chagas, causada por el 

protozoo Trypanosoma cruzi (Salazar et. al. 2016).  

La tribu Triatomini presenta 
una amplia diversidad que le 

permite ocupar hábitats 
selváticos, peridomésticos y 

domésticos.

La falta de resolución en la 
filogenia de la tribu Triatomini 

ha limitado la posibilidad de 
hacer predicciones acerca de su 
capacidad como transmisores y 

de su habilidad para invadir 
poblaciones humanas (Vivas, 

2011). 

Triatominae incluye 15 géneros, 
siete de los cuales pertenecen a 

la tribu Triatomini: Triatoma, 
Panstrongylus, Dipetalogaster, 

Paratriatoma, Linshcosteus, 
Hermanlentia y Eratyrus (Justi 

et. al. 2017). 

La información contenida 
en los genomas 

mitocondriales de los 
triatominos puede servir 
para obtener filogenias 

resueltas. 

RESULTADOS Y CONCLUSIONES 
PRELIMINARES

El clado norte-centroamericano (Ibarra-Cerdeña 
et al., 2014; Aguilera-Uribe et al., 2020) es 

monofilético (bs=100) y su clado hermano 
(bs=100) está formado por representantes del 
complejo infestans (bs=100). Éstos forman el 

clado hermano del complejo dispar. Así, la tribu 
Triatomini es recuperada como monofilética. 

Fueron obtenidos 
23 genomas 

mitocondriales de  
9,654 a 16,850 pb. 

Rodniini es 
monofilética, pero 

Rhodnius es 
parafilético con 

respecto a 
Psamolestes. 

Pocos rearreglos
en el oren los 

genes en la 
subfamilia 

Triatominae. 

Los genomas 
mitocondriales nos 
permiten filogenias 
más resueltas para  

entender a los 
Triatominos como 

vectores de Chagas. 

MÉTODOS

Los genomas mitocondriales obtenidos en este 
estudio fueron reconstruidos usando datos como 

subproducto de genotecas enriquecidas para 
obtener elementos ultraconservados (UCEs). 

Adicionalmente fueron descargados de Genbank 31 
genomas. 

El ensamblaje de los datos se realizó utilizando los 
programas NOVOPlasty 3.8.1 (Dierckxsens, et al.

2016), Geneious 10.2.3 (Kearse et al. 2012) y 
GetOrganelle v1.7.0c (Jian-Jun Jin et al. 2020). La 

anotación se realizó con MITOS (Bernt et al., 
2013). 

Para identificar bloques sinténicos usamos Mauve 
2.4.0 (Darling et al., 2004) y las regiones identificadas 

fueron alineadas con MAFFT (Katoh, 2013). Las 
matrices fueron editas en Mesquite 3.61 

estableciendo particiones por gen y por posición del 
codón en las regiones codificantes. La mejor 

estrategia de partición se eligió con PartitionFinder
v.2 (Lanfear et al., 2016) en Cipres V.3.3.

El árbol de Máxima Verosimilitud (ML) fue 
reconstruido usando RaxML con el modelo 
GTR+CAT y 1000 réplicas de bootstrap (bs). 

Como grupo externo se utilizaron ejemplares 
de la tribu Rhodniini, Cavernicolini y 

Bolboderini y dos ejemplares de Cimex de la 
familia Cimicidae.
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