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Resumen. 

 

El Código de barras de ADN es una técnica  que se basa en el análisis de distancias genéticas para 

identificar especies utilizando generalmente un segmento del gen Citocromo C Oxidasa I (COX1). 

Por ello, el presente estudio  determinó la variabilidad molecular y taxonómica de larvas y adultos 

de algunas especies Colombianas de moscas de la fruta Anastrepha spp (Diptera: Tephritidae), 

asociadas a tres frutales, en tres zonas de vida, en el Departamento de Antioquia. 

Se identificaron morfológicamente en este estudio y verificadas por el especialista tres especies en 

cada uno de los frutales muestreados A. fraterculus en Guayaba feijoa (f. sellowiana L), A. striata 

en Guayaba común (P. guajaba L.) y A. obliqua en Mango (Manguifera indica L), Se destinaron 

44 individuos de tres especies de larvas colectadas en frutos y adultos que completaron su ciclo de 

vida en el laboratorio de Biología y sistemática de Insectos,  se realizó un montaje de sus 

estructuras diagnosticas en placas fijas con Euparal y se dejaron como voucher en el Museo 

Entomológico Francisco Luis Gallego de la Universidad Nacional de Colombia Sede Medellín 

Las 44 secuencias de nucleótidos obtenidas de las larvas y adultos de las tres especies  fueron 

comparadas con las bases  de datos de Gen Bank y Bold Systems. La identificación con base en 

morfología-molecular coincidió en un 100%. Se realizó un análisis de distancia genética mediante 

Neighbor Joining donde el dendrograma con secuencias obtenidas de las bases de datos para las 

especies muestreadas de larvas y adultos mostró tres grupos altamente diferenciados con valores 

de 98% de similitud para A. fraterculus, y A. obliqua y 100% en A. striata. Se encontraron 23 

haplotipos donde se combinaron larvas y adultos en los haplotipos idénticos  uno, dos, tres, seis y 

21 de cada una de las tres especies con distancias genéticas intraespecificas entre 0.6 y 1.3 mientras 

que el valor promedio interespecifico fue superior a 7.9, por lo cual se comprobo que existe un 

barcoding gap pues los valores inter e intra no se solapan. Y entre los tres grupos se encuentra un 

valor de diferencia de 2.15% de divergencia genética. 

Todo esto constituye un avance importante en la validación de la metodología barcode para la 

identificación de moscas de la fruta en estado de larva y adulto en relación con normas de 

cuarentena que involucran este insecto plaga. 

Palabras claves: ADN, Codigo de barras, Tephritidae, Anastrepha. 
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Abstract 

The DNA Barcode is a technique that relies on the analysis of genetic distances to identify species 

using a segment of the Cytochrome C Oxidase I (COX1) gene. Therefore, the present study 

determined the molecular and taxonomic variability of larvae and adults of some Colombian 

species of Anastrepha spp (Diptera: Tephritidae) fruit flies, associated to three fruit trees, in three 

areas of life, in the Department of Antioquia.  

Three species were identified morphologically in this study and verificated  by the specialist in 

each of the fruit trees sampled in A. fraterculus in Guava feijoa (feijoa sellowiana L), A. striata in 

Guava common  (Psidium guajava L.) and A. obliqua in Mango (Mangifera indica L), 44 

individuals of three species of larvae collected in fruits and adults that completed their life cycle 

in the laboratory of Insect Biology and Systematics were assigned, their diagnostic structures were 

assembled on fixed plates with Euparal and left as Voucher in the Entomological Museum 

Francisco Luis Gallego of the National University of Colombia Headquarters Medellín.  

The 44 nucleotide sequences obtained from the larvae and adults of the three species were 

compared with Gen Bank and Bold Systems databases. Identification based on molecular 

morphology coincided 100%. A genetic distance analysis was performed by Neighbor Joining 

where the dendrogram with sequences obtained from the databases for the sampled species of 

larvae and adults showed three highly differentiated groups with 98% similarity values for A. 

fraterculus and A. obliqua and 100% in A. striata. Twenty-three haplotypes were found where 

larvae and adults were combined in the identical haplotypes one, two, three, six and 21 of each of 

the three species with intraspecific genetic distances between 0.6 and 1.3, while the interspecific 

average value was higher than 7.9, which is verified that there is a barcoding gap because the inter 

and intra values do not overlap. And among the three groups is a difference value of 2.15% of 

genetic divergence.  

All this constitutes an important advance in the validation of the barcode methodology for the 

identification of fruit flies in larva and adult state in relation to quarantine rules that involve this 

plague insect.  

Keywords: DNA,  Barcode, Tephritidae, Anastrepha,  
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Introducción . 

 

Colombia es un país megadiverso por la abundancia de plantas y animales en sus ecosistemas y 

por la fertilidad de sus suelos, ya que se encuentra en la zona tropical, y por ende, tiene grandes 

oportunidades para la producción y exportación agropecuaria, gracias al dinamismo de los 

mercados internacionales que se deriva de la globalización. (ICA, 2012). 

 

No obstante, esta ventaja también puede ser considerada un problema, debido a la abundancia de 

organismos que afectan el intercambio de productos agrícolas por su carácter de plagas 

cuarentenarias, en este contexto, se encuentran las llamadas moscas de la fruta (Diptera: 

Tephritidae), las cuales afectan una gran variedad de cultivos con potencial de exportación. (ICA, 

2010). 

 

Organismos como éstos y en general los insectos plaga, deben ser identificados taxonòmicamente 

como punto de partida para la realizaciòn de un diagnóstico y posteriores actividades de  monitoreo 

y control. Para ello, se necesita una serie de procesos de colecta y manipulación, incluyendo la 

intervención de personal entrenado y en general de especialistas en determinación de especies en 

un laboratorio registrado, lo que conlleva periodos relativamente largos para poder identificar con 

exactitud una especie. 

 

En este contexto, en Colombia, los estudios sobre especies de moscas de la fruta se han basado 

principalmente en taxonomìa morfologíca y en general para atender daño econòmicamente 

importante y problemas cuarentenarios. (ICA, 2010). La identificación taxonómica se ha  

sustentado en la mayoría de los casos, en pocos caracteres diagnósticos morfológicos y 

principalmente del estado adulto, lo que podrìa influir en que se subestime o sobreestime la 

presencia y distribución de las especies. Adicionalmente y en los casos de vigilancia como la que 

se realiza en campo para la mosca de las frutas y a partir de la cual se estiman las medidas de 

control, los tiempos de procesamiento de las muestras y la dependencia de especialistas o personas 

con entrenamiento especializado para la determinación de especies y la obtención de números 

relacionados con su presencia, hacen complejo y costoso el proceso. En casos como éste, los 

estudios basados en caracteres  moleculares han sido de utilidad como apoyo en la determinación 
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de especies y en particular en la asignación de individuos en sus formas inmaduras, frecuentemente 

encontradas en campo, pero mas dificiles de identificar taxonomicamente, a una determinada 

especie. En el caso de la secuencia de DNA conocida como barcode, la cual fue usada en el 

presente estudio, su utilidad es frecuente en el caso de especies animales, incluyendo insectos, de 

importancia cuarentenaria. 

 

Sobre la base del conocimiento acumulado en los últimos decenios de estudios moleculares, 

Hebert.et al (2003), sugirieron que la variación en secuencias de ADN podría ser suficiente para 

diferenciar, en cualquier condición o estado de vida, todas o al menos la mayoría de las especies. 

Esta teorìa ha sido demostrado con mayor éxito en especies animales, de forma que la propuesta 

del uso del gen mitocondrial citocromo oxidasa I (COI) como un sistema estandarizado para la 

identificación de animales ha sido extensivamente validado en los mismos y en particular en 

insectos. Esta metodología se conoce como código de barras de ADN, por su analogía con el 

código de barras empleado para identificar los productos comerciales. 

 

Teniendo  en  cuenta que la taxonomìa de las moscas de la fruta se sustenta esencialmente, en un 

número limitado de caracteres morfológicos, la valoración de otras fuentes de caracteres, como los 

moleculares, podrìa aportar información valiosa. En este sentido, en el presente trabajo, se propuso 

como hipótesis que con base en la variabilidad molecular encontrada en las especies del género 

Anastrepha encontradas en tres frutales en tres zonas de vida, la metodología del código de barras 

de ADN, podría ser considerada como una herramienta para apoyar las actividades de 

identificación de las especies moscas de la fruta en dichas especies. Esto sería válido para realizar 

la asignación de especímenes a una especie en los estados inmaduros encontrados en campo, sin 

la necesidad de llevarlos al laboratorio para completar su ciclo biològico y sin la necesidad de 

realizar da identificación con base en los adultos. 

 

El trabajo se desarrolló considerando como objetivo identificar los individuos de las  especies en 

tres frutales muestreados en las tres zonas de vida del departamento de Antioquia, asignar la 

secuencia a individuos con identidad morfológica previamente verificada  y determinar la 

capacidad de diagnóstico de las secuencias, incluso en restos de individuos o individuos 

deteriorados, para su uso potencial como un marcador molecular. Esto se realizó estimando niveles 
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de divergencia y usando como caracteres  diagnósticos los nucleòtiso y su variaciòn, en las 

especies. 

 

El trabajo aporta los resultados de variabilidad morfologica y molecular para 44 especímenes del 

género Anastrepha y las tres especies halladas individuo a individuo. Los resultados sugieren el 

uso potencial de la secuencia barcode para diferenciar las especies con base en los números y 

procedencia de los individuos estudiados.   
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Capítulo 1: Marco teórico. 

 

1.1  Código de barra de ADN. 

 

La diversidad en el planeta se encuentra en una grave crisis global debido a la pérdida de especies 

que avanza a un ritmo acelerado. Los taxónomos han realizado un trabajo excelente al describir 

muchas especies, sin embargo, el problema es que en el tiempo que se ha desarrollado esta 

disciplina (aproximadamente 250 años), solo se han descrito aproximadamente un millón y medio, 

siendo la estimación del número total de al menos 10 millones. (Stoeckle, 2003 y Rocca, 2007). 

 

Según Herbert et al. (2003), una de las causas que agrava este hecho es la disminución de 

taxónomos a nivel mundial, por lo que se pretende emplear nuevos métodos para el 

reconocimiento rápido de especies.  

El declinar de la taxonomía tradicional ha llevado a que la biología molecular haya tenido grandes 

avances, especialmente en el desarrollo de técnicas como la Reacción en Cadena de la 

Polimerasa (PCR), conjuntamente con ello ha aumentado el número de secuencias contenidas 

con base en datos online (Ej. GenBank y Bold Systems), las cuales a octubre de 2016 tenían 

406.245 secuencias de especies animales consignadas en sus bases de datos que son de fácil acceso, 

y por tal motivo, han sido empleadas como fuente de datos para identificar y diferenciar poblaciones 

y especies. De esta manera, constituyen una herramienta ñque no sustituye sino que complementa la 

taxonomía convencional para el estudio de la biodiversidad, como parte de una taxonom²a integrativaò 

(Ebach & Holdrege, 2005).   

Con base en esto., Hebert et al. (2003), adoptaron la técnica del código de barras del ADN, como 

un método taxonómico estandarizado para identificar especies animales, basado en el uso de 
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secuencias cortas de ADN; para que personas no taxónomas puedan determinar los individuos de 

una especie, sin  necesidad de ser experto en el tema, previa asignación de la secuencia código de 

barras a individuos determinados y verificados por el especialista como a una especie. (Stoeckle, 

2003). 

 

Dentro de las metodologías que en biología molecular permiten aproximarse a la identificación de 

individuos y/o de especies, los códigos de barras de ADN son un método de identificación y 

reconocimiento  que utiliza una base de datos de secuencias de ADN estandarizadas.  (Herbert et al, 

2003, Hebert et al, 2004 y Paz et al, 2011). 

 

La metodología del  código de barras de ADN no es reciente, teniendo en cuenta la larga historia 

del uso de marcadores moleculares (Ej: ADNr, ADNmt, aloenzimas.) persiguiendo el mismo  fin,  

sin  embargo,  lo  nuevo es  el  aspecto  referente  a  la estandarización de un  marcador, según 

el organismo a utilizar. (animales, plantas, hongos), (Moritz & Cicero, 2004). 

 

Se hace mucho énfasis, para el desarrollo correcto de esta metodología y en un muestreo que 

abarque todo el rango de distribución de las especies objeto de estudio. De esta manera se podría 

precisar los límites de variación intraespecífica respecto a los interespecíficos., aspecto 

determinante para su aplicación exitosa. 

 

 Principales usos del código de barras de ADN. 

 

Estos códigos de barras, sirven para identificar especies de plantas, animales y otros organismos 

utilizando secuencias de ADN, con el uso de un mismo gen como marcador molecular y valores 

iguales de divergencia genética según la especie para todos los individuos, de acuerdo con el 

estudio realizado por Hebert et al (2003). Es posible utilizar en cualquier estado de desarrollo 

(huevos, larvas, juveniles, adultos); y en cualquier tejido patas, alas, abdomen, tórax, también en 

contenido estomacal o de excretas. (Stoeckle, 2003). 

  

Es una herramienta importante en la detección y control de especies invasoras, de plagas y 

enfermedades que se propagan a plantas así  como las enfermedades que se transmiten por 
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mosquitos al ser humano. Actualmente hay una gran cantidad de recursos en función de la 

identificación de todas las especies de vectores de mosquitos que son agentes de infecciones, debido 

a la enorme cantidad de enfermedades que son capaces de transmitir, provocando así muchas 

muertes cada año. Se pusieron  como meta el estudio de secuencias de 2800 especies de las 3500 

reconocidas (80%), en un periodo de dos años. Por lo que esta herramienta y los avances al respecto 

que están siendo evaluados, prometen ser muy útiles. (Anónimo, 2007). 

 

Herbert et al., (2004), han realizado estudios donde han encontrado que la técnica de código de 

barras de ADN ha resultado muy útil para delimitar especies crípticas. Por ejemplo, existen especies 

de Lepidoptera (Astraptes fulgerator) que no son una sola especie sino diez. Por su parte Stahls y 

Savolainen (2008), revelan que Baetis vernus constituyen un grupo, no una sola especie.  

 

Se ha dado uso al código de barras para identificar posibles biotipos del perforador del fruto 

Neoleucinodes elegantalis (Guenée) (Lepidoptera: Crambidae), una importante plaga de 

frutas solanáceas andinas. (Salazar et al, 2014). 

 

También se ha usado el código de barras para monitorear y controlar los insectos plagas, por 

ejemplo, el Entomólogo Matt Greenstone con el ARS del USDA está usando el ADNðen 

forma del código de barrasðdel escarabajo de la patata para determinar la eficacia de varios 

insectos predadores como agentes de control biológico contra el escarabajo. 

  

Cuando surgió la propuesta del código de barras del ADN se estableció un consorcio internacional, 

Consortium for the Barcote of Life (CBOL), con participantes del Museo de historia natural, 

herbarios y diversas organizaciones de biodiversidad, cuyo fin principal fue la creación de una base 

de datos con el código de barras de ADN de todas las especies identificadas morfológicamente, 

además, conteniendo otras informaciones como nombre científico, fotografías, número de catálogo, 

lugar de procedencia y otros datos de interés. Se crearon conjuntamente cuatro grandes campañas 

dedicadas esencialmente a lepidóteros (All-Leps), peces (Fish-Bol), aves (ABBI) y a organismos 

árticos de Canadá (Canadian Artic). (Schindel, 2005). 
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 Limitaciones del código de barras de ADN. 

 

A la hora de utilizar el método de código de barras de ADN para la identificación de especies, se 

pueden presentar inconvenientes o dificultades en grupos con ciertas particularidades. Algunas 

consideraciones al respecto incluyen:  

 

Grupos de especies cercanos o complejos: En consecuencia, Hebert, et al. (2003), no pudieron 

identificar especies de corales y anémonas, por ser grupos de especies cercanos y tienen poca o 

muy poca diversidad en su secuencia de nucleótidos. 

 

Especies deformadas recientemente: En estos casos, en donde especies jóvenes no se 

diagnostiquen o aún no se conozcan es posible llegar a la definición de la familia y género al 

cual pertenece la muestra. (Stoeckle, 2003). 

 

Las Especies Híbridas: Con solo un gen y para identificar correctamente una especie es muy difícil 

e impreciso. Es necesario el uso de varios caracteres diagnósticos y el análisis de muchos genes 

mitocondriales y nucleares. (Barber & Boyce, 2006). 

 

Pseudogenes: Las copias inactivas de genes, como el COI, que han sido transferidas al genoma 

nuclear, muestran usualmente un gran número de mutaciones y/o deleciones, que pueden complicar 

las identificaciones o definitivamente conducir el análisis a resultados erróneos (Bensasson et al, 

2001, y Ballard y Whitloock, 2004). 

 

 Problemática actual sobre uso del código de barras de ADN. 

 

De acuerdo con Vences et al (2005), y DeSalle, (2006), la metodología de código de barras ha 

tenido fuertes discusiones especialmente por taxónomos, quienes aseguran que no es posible 

identificar especies basándose solamente en un fragmento de gen, sin embargo, existen muchas 

investigaciones que prueban que la herramienta de código de barras de ADN tiene gran 

coincidencia entre las especies identificadas por los métodos taxonómicos tradicionales y por el 

código de barras de ADN que pueden servir como taxonomía integrativa. (Hebert et al, 2003 y 2004). 
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Aun así, existe otro grupo de opositores que enfatizan el inconveniente de establecer relaciones 

filogenéticas confiables con un solo gen como marcador. Brower, (2006), contradice la 

investigación de Hebert, et al. (2004), en Astraptes (Lepidoptera). No obstante, lo que se debe 

aclarar es que, aunque no es posible establecer relaciones con un solo gen, este no es el objetivo 

del código de barras de ADN. Teniendo  como base a Hajibabaei et al., (2006a), en sus estudios 

con primates, donde analizaron que la metodología de códigos de barra de ADN (COI), no 

suministra información suficiente para hacer filogenia o definir nuevas especies, pero si sirve 

para asignar especímenes desconocidos a especies conocidas. 

 

Es importante en cualquier caso no usar los códigos de barras como única alternativa y sin el apoyo 

y colaboración de un experto. Sin verificación de los especímenes a los cuales se les asigna el nombre 

de una especie, por un especialista y la asignación de la secuencia a los especímenes revisados por el 

especialista, no se hace confiable la determinación.  

 

1.2   Utilización de marcadores moleculares. 

 

La biología molecular ha permitido el estudio de las macromoléculas (Proteínas y ADN) y su 

información genética que da a conocer numerosos aspectos de la historia y relaciones evolutivas 

de los organismos. La taxonomía integrativa ha permitido utilizar los datos moleculares con 

información de la etología, ecología, morfología comparada, sistemática y paleontología a 

fin de tener una información más completa sobre la historia de las especies (Avise, 1994). 

 

Los caracteres utilizan secuencias de nucleótidos utilizando la herramienta de código de barras 

de ADN COI, así representan uno de los caracteres taxonómicos para identificar especies, su 

estudio ayuda a establecer relaciones entre organismos de igual o diferente categoría taxonómica.  

 

Entre las ventajas más importantes que presentan los caracteres moleculares, Graur & Li, (2000) 

enumeran las siguientes; 

Á Son caracteres transmitidos genéticamente.  
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Á Muchos genes son ubicuos y permiten estudiar las relaciones entre todas las 

formas de vida. 

Á Constituyen una fuente ñilimitadaò de caracteres. 

Á Permiten realizar comparaciones a cualquier nivel de diferenciación genética. 

Á Su valor en los estudios comparativos es el mismo indistintamente del estadio de 

desarrollo de que se trate.  

Á Constituyen una fuente de datos alternativa cuando la ausencia de caracteres 

morfológicos o las homoplasias conducen a resultados controversiales. 

 

 ADN mitocondrial . 

 

Los organismos eucariotas, salvo unas pocas excepciones, presentan en sus células gran cantidad 

de mitocondrias que funcionan como transductores de energía, que poseen un genoma propio y 

que son sede de procesos de síntesis que garantizan su integridad y la de los complejos enzimáticos 

que participan en la fosforilación oxidativa y en la cadena de transporte electrónico. (Avise et al, 

1987). 

 

Según, Okimoto et al (1992),  la molécula de ADN mt animal es circular, de doble cadena, 

covalentemente cerrada, excepcionalmente compacta con pocas o ninguna región intergénica y 

carece de intrones. Su talla varía desde aproximadamente 14 Kpb en el nemátodo Caenorhabditis 

elegans, hasta los 42 Kpb en el molusco Placopecten magellanicus (Roche et al, 1990). 

 

En la mayoría de los taxa, el ADNmt (mitocondrial) contiene los genes para las subunidades 12S 

y 16S del ARN ribosomal, 22 genes de ARN de transferencia y para 13 genes de las proteínas: 

citocromo b, las subunidades I, II y III del complejo citocromo oxidasa, las subunidades 6 y8 del 

complejo ATPasa y las subunidades 1-6 y 4L del complejo NADH deshidrogenasa de la cadena 

respiratoria.  Además tiene una región reguladora o de control de los procesos de replicación y 

transcripción. Debido a estas características las mitocondrias presentan su propio sistema de 

replicación, transcripción, procesamiento de ARN mensajeros y traducción de proteínas. (Boore, 

1999, y Wolstenholme, 1992). 
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El ADN mt presenta algunas características que hacen que esta molécula haya sido muy utilizada 

tanto en estudios filogenéticos como poblacionales, al respecto  Avise et al (1987) aportan las 

siguientes: 

 

Á Herencia materna: los linajes matrilineales pueden ser seguidos a lo largo del tiempo. 

Á Ausencia de    recombinación: los linajes son unitarios, no hay mezcla de historias 

diferentes. 

Á Homoplasmia: un solo tipo de molécula por organismo.  

Á Tamaño efectivo pequeño: efecto más rápido de la deriva genética.. 

 

En muchos casos la evolución de la secuencia es relativamente rápida (en plantas no ocurre 

así). Según Stoeckle et al., (2005 ), además de estas particularidades existen 4 razones 

fundamentales que hacen al genoma mitocondrial apropiado para la identificación de especies:  

 

Á Número de copias: Generalmente por cada célula existen dos copias del ADN nuclear, 

sin embargo, hay de 100 a 10,000 genomas mitocondriales. Es más exitoso recuperar 

el ADN mt (mitocondrial)de muestras pequeñas o degradadas.  

Á Gran diferenciación entre especies: Generalmente la diferenciación entre especies 

animales relativamente cercanas es como promedio de 5 a 10 veces mayor en genes 

mitocondriales que en nucleares.  

Á Poca diferenciación intraespecífica: Esto puede ser un reflejo de la pérdida rápida de 

polimorfismo ancestral debido a la herencia materna o a un barrido selectivo (selective 

sweeps). 

Á Ausencia de intrones: En animales los genes mitocondriales en muy pocas ocasiones 

tienen intrones, por lo que la amplificación de estos genes es usualmente más simple 

que los genes nucleares. 

 

 La secuencia del gen citocromo oxidasa I (COI) como código de barras. 

 

Por su parte, Kressk & Erickson, (2008), afirman que para que una región sea práctica como código 

de barras de ADN debe cumplir con tres características esenciales: 
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¶ Contener una variabilidad y divergencia genética significativa al nivel de especie.  

¶ Poseer sitios flaqueantes conservados de manera tal que permita el desarrollo de 

oligonucleótidos universales. 

¶ Tener un tamaño de secuencia relativamente corto de forma tal que sea fácil su 

extracción y amplificación. El fragmento del gen mitocondrial que codifica para la 

proteína citocromo oxidasa I (COI) (650pb) fue el primero empleado como código de 

barras, y con gran aceptación en la comunidad científica. Las pruebas hechas hasta el 

momento en diferentes grupos demuestran que el fragmento de COI, puede ser útil y 

suficiente para proveer un código de cuatro   letras   e   innumerables   combinaciones   

para   lograr   la   identificación   de aproximadamente un 99% de las especies. 

(Hajibabaei et al, 2006b). 

 

Se han propuesto otros genes como por ejemplo 16S para anfibios, esto se debe a que se han 

presentado dificultades con las amplificaciones del gen COI, posiblemente por la presencia de 

mutaciones en la región de unión de los oligonucleotidos. Sin embargo, Vences et al. (2005), lo 

proponen como complementario, ya que también han usado el 16S para delimitar especies crípticas 

en cnidarios. Otros genes propuestos son el gen mitocondrial citocromo b, las subunidades pequeña 

y grande del ARN ribosomal nuclear (nSSU y 18S), los nucleares ITS, matK y trnH-psbA, siendo 

los dos últimos empleados fundamentalmente en plantas, donde el genoma mitocondrial es 

muy poco variable.  (Blaxter, et al, 2005, Bhadury et al , 2006; Lemera et al., 2007; 

Newmaster et al., 2007; Summerbell et al., 2007).  
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1.3   Características generales y distribución de Moscas de la fruta. 

 

 Familia Tephritidae. 

 

El orden Diptera tiene más de 100 familias, la Tephritidae, a la cual pertenece la mosca de la fruta, 

es la de mayor importancia económica, comprende aproximadamente 4000 especies distribuidas 

en áreas tropicales y subtropicales. Se destacan los siguientes géneros por incluir plagas 

cuarentenarias Dacus, Rhagoletis, Ceratitis, Bactrocera, Anastrepha y Toxotrypana. Los 

integrantes de esta familia son conocidos comúnmente como verdaderas moscas de la fruta, siendo 

considerado el grupo más diversificado de todas las familias de Tephritoidea, representada por 471 

géneros y 4257 especies. El género Anastrepha constituye el grupo más diverso de todos los 

Tefrítidos nativos de América, con 197 especies descritas a la fecha. (Gómez, 2005). 

 

Las moscas de la fruta son consideradas como el problema más grave que afecta a la fruticultura 

en el ámbito mundial, debido a su abundancia y al número e importancia económica de los 

hospederos que ataca, en los que causa daños directos (larvas en frutos) e indirectos (medidas 

cuarentenarias), lo que ocasiona pérdidas millonarias. (Hernández, 1992). 

 

1.3.2 Biología, ecología y zonas de vida. 

 

 

Según el Instituto Colombiano Agropecuario (ICA, 2010), las moscas de la fruta tienen un ciclo 

de vida completo (holometábola), es decir, atraviesan por cuatro estados biológicos diferenciables: 

huevo, larva, pupa y adulto. 

De acuerdo con Gómez (2005), la mosca hembra una vez fecundada coloca sus huevos debajo de 

la cáscara de los frutos en grupos de 10 a 12. Los cuales se desarrollarán en un período de 2 a 7 

días en verano y de 20 a 30 días en invierno para luego, eclosionar como larvas. Una hembra está 

en capacidad de ovopositar de 300 a 800 huevos en toda su vida.  

 

El estado larval atraviesa por tres estadíos, con una duración de 6 a 11 días; dependiendo de las 

condiciones ambientales, la larva madura del tercer estadío abandona el fruto, esta situación es 
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usualmente coincidente con su caída, la larva al abandonar el fruto, se entierra a 2-3 centímetros 

de profundidad del suelo para empupar. La larva (o gusano) tiene forma alargada y mide 10 mm 

de longitud.  Es de color blanco o blanco amarillento. (Gómez, 2005). 

 

Según el ICA (2010), su longitud varía de 3 a 15 mm. Muestran forma ensanchada en la parte 

caudal y se adelgazan gradualmente hacia la cabeza; son de color blanco a blanco amarillento. Su 

cuerpo está formado por 11 segmentos; de los cuales tres corresponden a su región torácica y ocho 

al abdomen, además de la cabeza. La región cefálica presenta espínulas, y en algunos o en todos 

los segmentos del cuerpo se observan bandas de ellas a su alrededor. La cabeza no se encuentra 

esclerosada, es pequeña, retráctil y en forma de cono. Y tiene una duración de 6 a 11 días para 

empupar. Las larvas de moscas de la fruta se alimentan de la pulpa de la fruta causando su 

pudrición. 

 

La  pupa  es una  cápsula cilíndrica  y  puede durar  entre  9 a  15  días  si las  condiciones  son  

adecuadas  (temperatura y humedad) o prolongarse por más tiempo si estas condiciones  no son 

las óptimas. Durante esta fase ocurre la transformación gradual en adulto al interior del pupario. 

Una vez alcanzada la madurez fisiológica, el adulto emerge del pupario, rompiendo éste con el 

ñptilinumò, que es una membrana ubicada en la parte frontal de la cabeza, la misma que se dilata 

para romper la piel del pupario y permitir la emergencia del adulto. El adulto puede llegar a vivir 

hasta tres meses bajo condiciones favorables y tener hasta doce generaciones por año. Los adultos 

de mosca de la fruta salen de la pupa en busca de agua y alimentos azucarados. Alcanzan la 

madurez sexual de 4 a 5 días después de emerger de la pupa. (Senasa, 2003). 

ADULTO: tiene el cuerpo amarillo, naranja, café o negro y combinaciones entre éstos, se 

encuentra cubierto de pelos o cerdas, cabeza grande y ancha, recta o inclinada hacia atrás; ojos 

grandes, de color generalmente verde luminoso o violeta; ocelos y cerdas ocelares presentes o 

ausentes; antenas de tipo decumbente que forman tres segmentos, son cortas y presentan aristas; 

aparato bucal con probóscide corta, carnosa  (Figura 1-1). (ICA, 2012). 
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Figura 1-1: Duración de ciclo de vida de mosca de la fruta. 

 

Fuente: Insuasty et al. (2007). 

 

En general, Gómez (2005), agrega que las hembras depositan sus huevos en el interior de los frutos, 

en los tallos en desarrollo, o bien en el capítulo de ciertas flores; las larvas se alimentan del tejido 

hasta desarrollarse por completo y la pupación ocurre usualmente en el suelo, o en las mismas 

estructuras donde se alimentan; finalmente los adultos emergen para aparearse y dar lugar a otra 

generación. 

 

Las moscas adultas después de 2 a 5 días de emergencia alcanzan la madurez sexual; los machos 

se concentran en algún punto referencial del árbol frutal, formando un agrupamiento de machos 

conocidos como ñleksò, que danzan en forma rítmica y liberan una feromona sexual para tratar de 

llamar la atención de las hembras que se encuentran en los alrededores. La hembra elige un macho 

como pareja, apartándolo del grupo y procediendo al ritual de apareamiento. Es difícil observar 

moscas hembras y machos en el campo cuando están copulando. (Gómez, 2005). 

 

Estas son algunas características morfológicas de larvas de moscas de la fruta descritas por la 

dirección general de sanidad vegetal de moscas de las frutas,. (Senasica, 2010)..  
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Hospederos. 

 

Son considerados aquellos frutos de pericarpio blando en los cuales las hembras de las moscas de 

la fruta depositan sus posturas en forma natural, permitiendo el desarrollo del estado biológico de 

la larva, ocasionando lesiones, daños y pérdidas al valor comercial del fruto. Los hospedantes 

pueden ser primarios o secundarios, dependiendo de la intensidad de preferencia que tiene cada 

especie de mosca de la fruta para completar su estado biológico de larva. (Tabla 1.). En los 

hospedantes primarios, la mosca desarrolla generaciones sucesivas y en los secundarios le permite 

alternar generaciones cuando no se encuentran disponibles los primarios. Se denominan 

hospedantes alternantes a aquellos que permiten a la plaga mantenerse cuando no existen 

hospedantes primarios ni secundarios. (ICA, 2010). 

 

 

 

Tabla 1-1: Hospederos de moscas de la fruta. 

Familia planta Especie mosca 

Fabácea (guama) A. distincta 

Myrtaceae (guayaba) A. striata, A. fraterculus,  A. suspensa 

Rutaceae (Naranja, limón, mandarina) A. ludens, A. fraterculus 

Sapotaceae (níspero) A. serpentina,  A. leptozona 

Anacardiaceae (mango) A. obliqua  A. fraterculus 

Bombacaceae (Zapote de los Andes) A. quararibea,  A. mucronota 

Euphorbiaceae (yuca) A.manihoti , A. pickeli , A. montei 

Fuente: ICA 2010. 

 

Para determinar una «zona de vida» se deben obtener primero la temperatura media y la 

precipitación total anuales y también disponer de la altitud del lugar y hacer uso de un diagrama 

de clasificación de zonas de vida (Tabla 2.1). 

 

Primero debe determinarse la biotemperatura promedio anual, a partir de las temperaturas 

promedio mensuales, con las correcciones señaladas para los meses por debajo de cero y una 
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corrección para los que superen los 24 °C en función de la latitud: tbio = t ï [3 * grados latitud/100) 

* (t ï 24)2] (donde t = es la temperatura media mensual y tbio = biotemperatura media mensual). 

(Anónimo). 

 

Después, haciendo uso del diagrama, se debe  encontrar el punto donde se intercepten las líneas 

de biotemperatura y precipitación, que señala la pertenencia a un determinado hexágono, en el que 

están grafiados los nombres de la vegetación primaria que existe, o que debería existir si el medio 

no hubiese sido alterado, de modo que los nombres se refieren a la vegetación natural clímax que 

hay o que podría haber en el lugar determinado. Después se observa el piso altitudinal al que 

pertenece la zona de vida (a la derecha del diagrama) que está determinado por las diferencias en 

la biotemperatura. Por último, se obtiene la región latitudinal (en la escala vertical del lado 

izquierdo), cada una con un equivalente en el piso altitudinal del lado derecho del diagrama.  

 

Cuando se representan en un mapa, las zonas de vida se señalan mediante un color y el uso de unas 

siglas, formadas por dos grupos de letras separadas por un guión: el primer grupo, en minúsculas, 

corresponde a las iniciales del nombre dado a la humedad, el segundo, en mayúsculas, a la inicial 

de la biotemperatura; por ejemplo: bosque húmedo Tropical, se rotularía como bh-T.  

Tabla 2-1: Clasificación de zonas de vida. 

Clases de zonas de vida del sistema de Holdridge 

 Denominación 

01 Desierto polar 

09 Bosque boreal muy húmedo 

10 Bosque boreal pluvial 

14 Bosque húmedo templado frío 

15 Bosque muy húmedo templado frío 

16 Bosque pluvial templado frío 
 

 Denominación 

21 Bosque húmedo templado cálido 

22 Bosque muy húmedo templado cálido 

23 Bosque pluvial templado cálido 

27 Bosque seco subtropical 

34 Bosque muy seco tropical 

35 Bosque seco tropical 
 

Fuente: (Anónimo). 
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 Distribución . 

 

En la figura 2 se muestra la distribución  mundial del Genero Anastrepha (Gary 2010) 

observándose que está presente en todos los continentes. 

 

Figura 2-1: Distribución mundial de los principales géneros. 

 

Fuente: ICA (2012), Plan de manejo de moscas de la fruta.  

 

En el mundo existen alrededor de 4000 especies de moscas de la fruta; de éstas aproximadamente 

20 especies son de importancia económica por constituir plagas de carácter cuarentenario. (ICA, 

2010), (Tabla 3.). 

 

El género Anastrepha Schiner representa uno de los Taxa más Importantes dentro de la familia 

Tephritidae, tanto por su diversidad de especies como por su status como plaga agrícola. Este 

género de origen neotropical, tiene su origen en el Amazonas y presenta una afinidad por las zonas 

tropicales y subtropicales. Se encuentra distribuido desde el Norte de Argentina hasta el Sur de los 

Estados e incluye especies de gran importancia económica. Ya que limitan la producción, 

comercialización y exportación de frutas. (ICA, 2012). 
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Figura 3-1: Principales especies de moscas de la fruta en América. Tomado de ICA (2010). 

 

 

 

 

 

                                   

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Fuente: ICA, (2010). 

 

 Características generales en Colombia de las especies estudiadas. 

 

El género Anastrepha Schiner representa uno de los taxa más Importantes dentro de la familia 

Tephritidae, tanto por su diversidad de especies como por su estatus como plaga agrícola. Este 

género de origen neotropical, tiene su origen en el Amazonas y presenta una afinidad por las zonas 

tropicales y subtropicales. Se encuentra distribuido desde el Norte de Argentina hasta el Sur de los 

Estados e incluye especies de gran importancia económica. Ya que limitan la producción, 

comercialización y exportación de frutas. (Hernandez-Ortiz 1992). 

 

Según Arévalo y González (2002), de las 185 especies conocidas en este género, menos de 10% 

es registrado en Colombia, según algunos estudios realizados en el país, tendientes al conocimiento 

de las especies de moscas de las frutas y sus plantas hospedantes. Entre estos trabajos, los estudios 

realizados por Múrido reporta A. fraterculus en café y A. striata en guayaba, naranjo y mango; en 

Especie Número de Países 

1. Ceratitis capitata  20 

2. Anastrepha fraterculus  21 

3. A. ludens  20 

4. A. obliqua  26 

5. A. serpentina  26 

6. A. striata  12 

7. A. suspensa  13 

8. A. grandis  5 

9. Toxotrypana curvicauda  10 

10. Bactrocera dorsalis  1 

11. B. carambolae  2 
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los estudios de Gallego registra para  el país las especies A. pallidipennls; Greene, A. distinta 

Greene, A. mombinpraeoptens Sein (A. obliqua); A. silvae Greene, A. pickeli, quienes, además 

sugieren la posible existencia de A. grandis (Macquart). En el estudio realizado, mediante la 

técnica de muestreo en 30 municipios del departamento, encontraron moscas de las frutas en todos 

los pisos térmicos y durante todas las épocas del año, atacando tanto frutales cultivados como 

silvestres.  

 

Martínez y Serna (2005), afirman que para Colombia se han identificado hasta esa  fecha, 27 

especies del género Anastrepha.  

 

Arévalo y González (2002), mencionan que en estudios realizados en 23 municipios de Antioquia, 

se registra en ese trabajo la presencia de 16 especies del género Anastrepha, las cuales en conjunto 

con otros reportes, incrementan el número de especies de este género a un total de 19 en el 

departamento. Estos mismos autores, registran  las especies A. striata, A. fraterculus y A. obliqua, 

como las más comunes  en esta región de Colombia. 

De igual manera, se reportan tres nuevas especias del género Anastrepha para el departamento de 

Antioquia y el país. A. matertela Zucchi (Municipio de Angelópolis), A. caudata Stone (Municipio 

de Sonsón) y A. sp. Nov cerca de Montei (Municipio de Barbosa) y determinan que las localidades 

ubicadas entre los 1.000 y 2.000 m.s.n.m. (zonas de vida bh-P y bmh-P) fueron las que presentaron 

una mayor diversidad de especies, registrándose hasta 10 especies en determinados municipios. 

En relación con los grupos infragenéricos, estos autores mencionan que en el género Anastrepha,  

el grupo fraterculus ( A.sp. complejo fraterculus, A. distincta, A obliqua, A. matartella) es el que 

presenta un mayor número de especies en el Departamento y el que mayor importancia económica 

puede representar para la producción frutícola regional, no sólo por su efecto directo para la 

producción de los diferentes hospederos cultivados, sino también, por su importancia 

cuarentanaria, lo cual restringe mercados importantes del ámbito internacional. (Arévalo & 

González, 2002). 

 

Por su parte Arévalo & González, reportan en el año 2002, la presencia de 19 especies de 

Anastrepha en el departamento de Antioquia y señalan 15 hospederos identificados de estas 

especies. Basados en los programas de monitoreo adelantados por el ICA y los diferentes reportes 
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existentes sobre este género en el país, se relaciona un total de 47 especies de Anastrepha para 

Colombia, siendo las de mayor importancia económica por su impacto en algunas especies 

frutícolas o por las restricciones cuarentenarias,   A.  sp., Complejo fraterculus, A. obliqua, A. 

striata, A. serpentina, A. grandis. 

 

La especie que presenta un mayor número de hospederos corresponde a Anastrepha sp. complejo 

fraterculus, seguida por la especie A. obliqua. De igual manera, se ha observado la preferencia de 

determinadas especies de moscas, por una determinada especie frutícola, tal es el caso de A. 

nunezae por las plantas de la familia Bombacaceae, A. serpentina por plantas de la familia 

Sapotaceae, A. stríata por plantas de la familia Myrtaceae, A. rhaediae en plantas de madroño, A. 

grandis en plantas de la familia Cucurbitaceae, A. abliqua en plantas de la familia Anacardiaceae 

(mango y ciruela). (Gómez et al, 2008). 

 

Todas las variedades de frutas cítricas, excepto algunas especies, son atacadas por larvas de moscas 

de la fruta. El pomelo es el hospedero preferido. Con el segundo lugar. La pera, el melocotón, y la 

manzana se prefieren entre los hospederos de hojas caducas, y el zapote blanco y el mango se 

prefieren entre las frutas subtropicales. Otros hospederos de mosca dela fruta incluyen: membrillo, 

la manzana, la chirimoya y el mamey. Otros hospedantes han sido atacados bajo condiciones del 

laboratorio, incluyendo cactus, plátanos, tomates, pimientas, calabaza y habas. (ICA, 2010). 

 

Según la página oficial del ICA (2012), las especies de moscas que más afectan a los frutales de 

Colombia son Anastrepha complejo fraterculus, A. grandis y C. capitata (Mosca del 

mediterráneo), las cuales atacan frutales como: mango, guayaba y feijoa. 

 

De esta forma, la distribución altitudinal de moscas de la fruta en las condiciones climáticas del 

país según el boletín epidemiológico de moscas de la fruta en el 2009, A. obliqua se localiza con 

preferencia en clima cálido, siguiendo ésta la ubicación altitudinal de sus hospederos primarios. 

La familia de frutales más comúnmente asociada con esta especie de mosca es Anacardiaceae 

(principalmente mango). 
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Así mismo, según el Boletín epidemiológico, resultados de vigilancia fitosanitaria sobre la mosca 

de la fruta, A. obliqua (Macquart)  y A. striata según el ICA, (2009), son las de mayor distribución 

altitudinal (300-2.444 msnm)). Martínez y Serna (2005), y Castañeda et al. (2010), notificaron  

registros de A. fraterculus, A. obliqua y A. striata a los 2.600 msnm, atribuyéndolo a la presencia 

de hospederos en la zona; igualmente, en el trabajo de Arévalo et al. (1997) A. obliqua y A. striata 

fueron capturadas desde los 0 hasta los 2.500 m de altitud, mientras A. fraterculus lo fue desde los 

1.000 hasta los 2.500 msnm.  

 

Korytkowski (2004) argumenta que los reportes para A. obliqua por encima de los 1.200 msnm 

deben ser considerados como de baja ocurrencia. El primer factor que debe incidir sobre la 

distribución altitudinal de las especies de Anastrepha es la presencia de su hospedero. A. striata, 

la tercera especie con amplia distribución altitudinal, está asociada principalmente con guayaba y 

se distribuye siguiendo la presencia de su planta hospedera. La especie predominante en las zonas 

bajas es A. obliqua, la cual se asocia principalmente con mango y especies del género Spondias; 

su distribución en Antioquia está asociada con la presencia ocasional de estos hospederos en zonas 

de altitud media, aunque probablemente esté asociada a otros frutales además de los indicados. A. 

fraterculus ha sido reportada en cafetales de Nariño, Santander, Valle del Cauca, Cundinamarca y 

Antioquia. 

 

Anastrepha es considerado el género más diverso de los Tephritidae nativos de América, presenta 

hasta la fecha un total de 197 especies descritas, que se ubican en 17 grupos bien estudiados  y 

otro de ubicación incierta (Hernandez-Ortiz 1992 y Martinez & Serna 2005), elaboran un listado 

de 46 especies presentes en el territorio colombiano, a través de una extensa consulta de literatura 

nacional e internacional de publicaciones que involucran reportes del género en el país. De las 197 

especies solamente siete se consideran de importancia económica;  y de éstas sólo cinco se 

presentan en Colombia: A. grandis, A. fraterculus, A. obliqua, A. serpentina y A. striata (Martínez 

& Serna, 2005). 
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Con base en estas premisas biogeográficas y al rastreo de caracteres sinapomórficos,   Korytkowski 

(2004), propone la organización del género Anastrepha en los siguientes 18 "grupos"; en su mayor 

parte definidos de la siguiente manera: 

 

1. Grupo daciformis   10. Grupo serpentina   19. Grupo caudata 

2. Grupo grandis   11. Grupo striata    

3. Grupo cryptostrepha  12. Grupo mucronota   

4. Grupo schausi   13. Grupo hastata   

5. Grupo doryphoros   14. Grupo fraterculus   

6. Grupo benjamini   15. Grupo nigripalpis   

7. Grupo robusta   16. Grupo leptozona   

8. Grupo dentata   17. Grupo pseudoparallela  

9. Grupo punctata   18. Grupo spatulata   

 

Al grupo striata pertenecen 3 especies que son: A. bistrigata Bezzi, 1919, A. ornata Aldrich, 1925, 

y A. striata (Schiner, 1868). 

 

El Grupo del complejo fraterculus cuenta con 43 especies, 3  subgrupos (SubGrupo fraterculus , 

Sub-grupo distincta, Sub-grupo quiinae) entre ellos el SubGrupo fraterculus con 18 especies entre 

las cuales se encuentran,  A. amita Zucchi, 1979, A. ampliata Hernández, 1990,  A. antunesi Lima, 

1938, A. canalis Stone, 1942,  A. compressa Stone, 1942, A. coronilli Carrejo y  González, 1993,  

A. elegans Blanchard, 1937,  A. fraterculus (Wiedemann), 1830,  A. guianae Stone, 1942, 0. A. 

irretita Stone, 1942, A. obliqua (Macquart), 1835, A. perdita Stone, 1942, A. reichardti Zucchi, 

1979, A. sororcula Zucchi, 1979, A. suspensa (Loew), 1862, A. turpiniae Stone, 1942, A. turicai 

Blanchard, 1961, A. zuelaniae. (Stone, 1942). 

 

Como se podrá notar, la especie A. fraterculus (Wiedemann), 1830 y A. obliqua (Macquart), 1835 

pertenecen al mismo subgrupo, por lo tanto, morfológicamente son muy parecidas. 

 

Del Sub-grupo distincta del complejo fraterculus tiene 14 especies entre las cuales se encuentran 

A. bahiensis Lima, 1937, A. barbiellini Lima, 1938, A. colombiana, Korytkowski & Orduz, n.sp, 
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A. duguetiae Korytkowski n.sp, A. distincta Greene, 1934, A. ludens (Loew), 1873 (=A. lathana 

Stone, 1942), A. macra Stone, 1942, A. manizalensis Norrbom, Korytkowski & Orduz, 27. A. 

minensis Lima, 1937, 28. A. palae Stone, 1942 A. schultzi Blanchard, 1938, A. teli Stone, 1942, A. 

townsendi Greene, 1934, A. zenildae Zucchi, 1979. 

 

En el Sub-grupo quiinae del complejo fraterculus se encuentran 11 especies entre ellas A. 

belenensis Zucchi, 1979, A. bondari Lima, 1934, A. buscki Stone, 1942, A. fractura Stone, 1942, 

A. tumida Stone, 1942, A. flavipennis Greene, 1934, A. inca Stone, 1942, A. matertella Zucchi, 

1979, A. quiinae Lima, 1937, A. sylvicola Knab, 1915, A. teretis Stone, 1942. 

 

Según Korytkowski (2004), los requerimientos sobre información biológica, distribución 

biogeográficas y ecológica resultan imprescindibles para un mejor entendimiento y aplicación del 

concepto de especie; más aún, estudios cariológicos e isoenzimáticos llevados a cabo por algunos 

autores, parecen demostrar la existencia de especies "sibling" (o especies gemelas) dentro del 

concepto que actualmente se posee para ciertas "especies" como parece ser el caso de A. obliqua, 

A. A.fraterculus, A. ludens y A. distincta, las notables diferencias morfológicas de ciertas 

poblaciones de A. fraterculus así como sus características de "agresividad", parecieran estar 

demostrando que las actualmente consideradas "poblaciones" de Brasil, Perú, Ecuador y 

centroamericanas, así como también las poblaciones centro y sudamericana de A. obliqua, los 

pocos especímenes conocidos de A. ludens recuperados más allá de su rango conocido de 

distribución (Costa Rica y Colombia), las diferencias en el tamaño del 7E tergosternito y ápice del 

aculeus de A. distincta, pudieran corresponder a evidencias de que más de una especie está siendo 

interpretada erróneamente.  
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1.4   Estructuras morfológicas diagnósticas para la identificación de estados inmaduros y 

adultos de mosca de la fruta. 

 Características de  las larvas del género Anastrepha.  

 

Hernández (2014), describe la larva de mosca de la fruta de la siguiente manera:  

 

ñ(é) Su longitud varía de 3 a15 mm. Muestran forma ensanchada en la parte caudal y se 

adelgazan gradualmente hacia la cabeza; son de color blanco a blanco amarillento. Su 

cuerpo está formado por 11 segmentos; tres corresponden a su región torácica y ocho al 

abdomen, además de la cabeza. Las características que se utilizan para separar a las 

diferentes especies de larvas de moscas de la fruta son: forma del espiráculo anterior, 

n¼mero de d²gitos espiraculares, n¼mero de carinas bucales y forma de los l·bulos analesò. 

 

Según Berg (1994), estas son las características taxonómicas de las larvas de moscas de la fruta 

(Figura 3): 

 

Á Las carinas bucales: son una serie de membranas carnosas con la apariencia de 

abanico y se encuentran ubicadas en la abertura oral. 

 

Á Los espiráculos anteriores: Se encuentran en la región lateral del primer segmento 

torácico y se unen a los espiráculos posteriores por intermedio de una larga tráquea 

que prácticamente cruza toda la longitud de la larva. Están formados por una serie 

de pequeños tubitos o dígitos que varían en número y disposición según la especie. 

Los túbulos de los espiráculos anteriores desembocan en una cámara filtradora que 

se conecta luego a la tráquea. 

 

Á Los espiráculos posteriores: Estos órganos están ubicados en el último segmento 

abdominal más cerca de la región dorsal. Están constituidos por tres aberturas que 

se ubican sobre una placa espiracular. Los bordes de las aberturas son muy 

esclerosados y su grosor varía según la especie. Alrededor de las aberturas de los 

espiráculos existen cuatro grupos de pelos espiraculares, dos laterales, uno dorsal y 
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uno ventral. Cada grupo está formado por un número determinado de pelos que 

varían en longitud y número según la especie. 

 

Á Los lóbulos anales: Se encuentran ubicados en la parte posterior de la larva, es un 

órgano de dos partes, redondeado, carnoso y prominente que es la terminación del 

canal alimenticio. De acuerdo con su división, pueden ser bífidos (dividido en 

cuatro partes), enteros (dividido en dos partes) o semibífidos (se divide 

parcialmente en cuatro partes) según la especie. 

 

Figura 4-1: Estructuras diagnósticas externas de larvas de moscas de la fruta. 

 

 

Fuente: (Hernández, 2014). 
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Tabla 3-1: Análisis comparativo de los caracteres de larvas maduras (tercer estadio) de algunas 

especies de importancia económica y cuarentenaria (Figuras 4, 5 y 6). 

Especie 

 

Longitud  

de la 

larva 

 

Carinas 

orales 

 

Espiráculos 

anteriores 

 

Espiráculos 

posteriores 

(longitud de las 

aberturas) 

Procesos 

espiraculares 

(número de 

ramificaciones) 

Lóbulos 

anales 

 

Complejo 

de especies 

A. 

fraterculus 

 
7 a 10 

filas 
 

con 10 a 17 

troncos largos; SP-

II generalmente 

con 6 a troncos; 

aberturas de 

longitud 2,5ï3,5 

veces mayor que la 

anchura 

 Enteros 

Anastrepha 

striata 
7 ï 9 mm 5 ï 8 

11 ï 17 

dígitos 

4 ï 5 veces más 

largo que 

Ancho 

Dorsal y ventral: 14-

20 ramas 

muy largas 

Mediales: 6-10 ramas 

muy 

largas 

Bases muy anchas 

parcialmente 

bífidos o 

enteros 

Anastrepha 

obliqua 
8 ï 10 mm 7 ï 10 

12 ï 15 

dígitos 

3.5 - 4 veces más 

largo que 

Ancho 

Dorsal y ventral: 10-

12 ramas 

largas 

Mediales: 6-11 ramas 

largas 

Bases angostas 

enteros 

 

Fuente:( Hernández, 2014). 
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Figura 5-1: Larva de A.  fraterculus Wiedemann. 

 

Fuente: (Jines & Angel, 2004). 

A: Vista Lateral B Vista lateral de la cabeza C Espiráculos anteriores D Externo posterior E 

Espiráculos posteriores E Vista ventral de la extremidad posterior , Lóbulos Anales bífidos.(Figura 

4). 
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Figura 6-1: Larva de Anastrepha striata. 

 

Fuente: (Hernández, 2014).  
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Figura 7-1: Larva de A. obliqua (Macquart). 

 

 

 

Fuente: (Hernández, 2014). 
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 Características de  adultos hembras del género Anastrepha.  

La taxonomía de adultos de Anastrepha se basa especialmente en los patrones alares, 

características genitales de su ovipositor como; el tamaño, estructura y extremo del ovipositor. 

(Insuasty et al, 2007). 

  

Caraballo (2001), presenta una clave pictórica y el respectivo glosario de la terminología utilizada, 

para separar las especies del género Anastrepha, consideradas en el país como plagas de mayor 

importancia en frutales: A. striata Schiner, 1868 en guayaba; A fraterculus (Wiedemann, 1830) en 

durazno, mango, jobo y otros frutales; A. obliqua (Macquart, 1835) en mango y jobo y A. 

serpentina (Wiedemann, 1830) en níspero, caimito y otras sapotáceas. Se incluyen además las 

especies consideradas como plagas potenciales: A. pickeli Costa Lima, 1934 y A. maniloti Costa 

Lima, 1934 en yuca; A. grandis (Macquart, 1846) en ahuyama y A. limae Stone, 1942 en parcha. 

Se describen las características diagnósticas y se indican detalles de las plantas hospederas de las 

especies citadas.  

 

De acuerdo con Caraballo (2001), los caracteres diagnósticos que permiten separar las especies 

del género Anastrepha (Schiner), en adultos son: 

 

Á El Diseño Torácico: Forma, disposición y coloración de áreas, estrías y manchas del 

mesonoto, y coloración del postescutelo o subescutelo y del metanoto o mediotergito. 

Á El Diseño Alar: Forma, disposición y coloración de las bandas alares y características 

de la venación. 

Á Terminalia Femenina u Ovipositor: Forma y longitud del aculeus, forma del ápice 

del aculeus. 

Anastrepha Schiner. 

 

Diagnosis taxonómica. Cabeza con dos sedas orbitales, 3-5 frontales, una vertical externa, una 

vertical interna, ocelares débilmente desarrolladas en especies de importancia económica; Carina 

facial presente, antenas cortas sin alcanzar el margen inferior facial. En el tórax al menos las 

siguientes sedas presentes: 1 postpronotal, 2 notopleurales, 1 supra-alar presutural, 1 supraalar 

postsutural, 1 postalar, 1 intra-alar, 1 dorsocentral, 1 acrostical y 2 escutelares. Alas con las 
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siguientes características: celda bcu con una extensión postero-apical moderadamente larga; vena 

M recurvada anteriormente en el ápice al conectarse con la vena costal. Patrón alar típico con 

bandas de color amarillo (raras veces pardo obscuro), banda Costal (C) desde la base del ala hasta 

la vena Rj (en ocasiones continua hasta el ápice del ala); banda S desde el ápice de la celda bcu, 

cruzan do la vena R-M hacia el margen costal; banda V formada por un brazo proximal sobre la 

vena DM-Cu y el brazo distal sobre la celda m (en ocasiones reducido 0 ausente) (Hernández, 

1992).(Figuras 7, 8 y 9).  

 

Figura 8-1: A. obliqua (Macquart). (a) Hembra adulta, (b) Tórax, (c) Subescutelo y medioterguito, 

(d) Punta del ovipositor, (e) Vista general del ala. 

 

 

Fuente: (Guía de campo para el reconocimiento de moscas de la fruta del género Anastrepha, 

2010). 

1. Bandas Costal, S y V unidas. 

2. Sutura escuto-escutelar sin manchas. Subescutelo ausente de manchas. 

3. Medioterguito con dos líneas obscuras en cada extremo. 

4. Ovipositor de 1.4 a 1.7 mm., con dientes grandes y puntiagudos 
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Figura 9-1: A. Striata  (a) Hembra adulta, (b) Tórax, (c) Subescutelo y medioterguito, (d) Punta 

del ovipositor, (e) Vista general del ala. 

 

Fuente: Guía de campo para el reconocimiento de moscas de la fruta del género Anastrepha. 

(2010). 

 

Coloración alar amarilla. Funda del ovipositor más larga que el abdomen y muy corpulenta en su 

base. 

1. Bandas Costal y S siempre unidas de manera amplia. 

2. Bandas S y V siempre separadas. 

3. Tórax con franjas negras a cada lado. 

4. Subescutelo y medioterguito ampliamente negros. 

5. Ovipositor de 2.1 a 2.3 mm., punta del ovipositor ancha y con una constricción 

notable, sin dientecillos. 
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Figura 10-1: A. fraterculus (Wiedemann). (a) Hembra adulta, (b) Tórax, (c) Subescutelo y 

medioterguito, (d) Punta del ovipositor, (e) Vista general del ala. 

 

Fuente: Guía de campo para el reconocimiento de moscas de la fruta del género Anastrepha. (2010) 

 

Coloración amarilla. Funda del ovipositor más corta que el abdomen. 

 

1. Bandas Costal y S siempre conectadas, Bandas S y V conectadas, pero en ocasiones ligeramente 

separadas. 

2. Sutura escuto-escutelar con mancha generalmente presente en el centro, pero en ocasiones muy 

débil. 

3. Subescutelo con una mancha a cada lado que se extiende al medioterguito. 

4. Ovipositor de 1.6 a 1.8 mm., con escasos dientes anchos y puntas redondeadas. 
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 Caracteres diagnósticos de machos de Anastrepha. 

 

La terminalia del macho (Fig. 10), ha sido poco estudiada; sin embargo, debido a recientes trabajos 

detallados sobre la caracterización, ha tomado nuevamente importancia este órgano para asuntos 

taxonómicos.  

 

Son considerados los órganos perifálicos (epandrium y surstylus) y los órganos fálicos; entre ellos 

se destaca el distiphallus (Korytkowski op. cit., hace referencia a trabajos realizadas por Lima, 

1934-1937; Stone, 1939; Korytkowski, 1971, recalcando que los estudios más completos son los 

realizados por Norrbom y Kim, 1985., Norrbom, 1989, 1991. 

 

Figura 11-1: Terminalia Macho de Anastrepha. 

 

 

Fuente: Vilatuña et al (2010). 

  

El 5E tergito cubre dorsalmente al resto de la terminalia lo que eventualmente requiere de algún 

grado de especialización, probablemente debido a esto, Korytkowski (2004), presenta para casi 

todas las especies tratadas por él, la relación tergal que representa la proporción: (longitud del 5E 

tergito) / (longitud del tergito 4 + longitud del tergito 3); el esternito 5) presenta su margen caudal 

excavado para alojar el resto de la genitalia y el grado de esta horadación parece variar entre las 

diferentes especies (al menos entre A. obliqua y A. striata), así como también las características 
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de las micro y macro-setas; los esternitos  ( Fig. 11 ) se encuentran parcialmente fusionados entre 

sí y más estrechamente con los respectivos tergitos constituyendo entre ellos la cápsula genital 

dentro de la cual es alojado el aedeagus (Ae, Fig. 11 ) Epandrium (Epa,) bien desarrollado y 

comprimido antero-caudalmente, extendido a modo de dos proyecciones relativamente amplias, 

los surstyli (Sur, Fig. 11), en cuya pared interna se encuentran dos lóbulos o placas inter-

paramerales (Ip, Fig. 11) en cuyo ápice se encuentran dos dientes o  prensisetae (Pse, Fig. 11c), 

las placas interparamerales y los surstyli se encuentran fusionados misalmente por un puente inter-

parameral donde se inserta el proctiger (Pr, Fig. 11 a, c, d), este último es variable en forma y 

grado de esclerotización pudiendo ofrecer algunas posibilidades taxonómicas, a este se insertan 

los cerci (Cer, Fig. 11;) membranosos, fusionados mesalmente y densamente pilosos. 

(Korytkowski, 2004)(Figuras 11, 12,13 y 14). 

 

Figura 12-1: Terminalia del macho de las especies de Anastrepha. Ae: edeago; epa: epandrio; gla: 

distifalo; lsur: surstilo lateral; msur: surstilo central; pre: prensisetas; pro: proctígero). 

 

Fuente: Korytkowski, (2004). 

 

Según  Korytkowsky (2004), el aedeagus (Ad) está conformado por dos tubos fusionados 

mesalmente denominados paraphalli (PaPh, Fig11.), es usualmente largo y recurvado 
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helicoidalmente en la cámara genital (en reposo), excepto en el grupo daciformis, donde es corto 

y recto; de acuerdo con investigaciones recientes, el aedeagus tiene (en las pocas especies 

estudiadas) una longitud ligeramente mayor hasta 12 veces la longitud del aculeus de la hembra, 

probablemente debido a que debe alcanzar hasta la vagina de ésta; la porción basal o basiphallus 

(Bph, Fig. 11 c, e) es escasamente definida, a modo de un corto anillo esclerosado y se proyecta 

hacia la cama genital constituyendo el apodema del aedeagus (A.aed, Fig. 11 a, c, e); el ápice del 

aedeagus se encuentra ensanchado constituyendo una bolsa eversible o inflable, el distiphallus 

(Dph, Figs. 11a).  

En el basiphallus termina el conducto eyaculador (Cej, Fig. 11b) que proviene del apodema 

eyaculador (A.ej, Fig.11 poco estudiado y probablemente de importancia taxonómica.  

 

Figura 13-1: Genitalia de Macho de A. fraterculus. 

 

 

Fuente: Norrbom et al, (2002). 
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Figura 14-1: Genitalia de Macho de A. striata. 

 

 

Fuente: Norrbom et al, (2002). 
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Figura 15-1: Genitalia de Macho de A. obliqua. 

 

 

Fuente: Korykopsky, (2004). 

 

 

1.5   Identificación de especies de moscas de la fruta utilizando técnicas de ADN. 

 

Según Lanteri (2007 ), los aspectos positivos de la iniciativa «barcode» es que posibilita la 

asociación de los distintos estados de desarrollo ontogenético de la misma especie. En insectos 

holometábolos el hallazgo de huevos, larvas y pupas disociados de los ejemplares adultos 

difícilmente permite una adecuada identificación, por lo que el «DNA barcode» constituye una 

herramienta de gran utilidad para interceptar especies invasoras, que pueden transformase en 

plagas en diferentes países. 

 

Debido a que en la naturaleza por lo regular se encuentran insectos en su estado inmaduro (huevos, 

larvas, pupas) en el caso de algunas plagas de gran importancia económica a nivel internacional, 

se aplica la tecnología de diagnóstico molecular como complemento de las claves morfo-

taxonómicas: este es el caso de las moscas de la fruta y otros insectos de importancia agrícola y 

forestal (Lanteri, 2007 ). 
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 Uso de secuencias de ADN para la identificación de moscas de la fruta 

de la familia Tephritidae. 

Gallo et al (2016) evaluaron el efecto de la Coordillera de los Andes sobre la estructura poblacional 

de A. striata. Indiciduos colectados en frutos de Psidium guajava de tres regiones naturales del 

suroeste de Colombia (Pacífico Costa, región montañosa y valle interandino) del río Cauca en 

Colombia). Sobre la base de un 1318 pb concatenado de los genes (COI) y NADH Deshidrogenasa 

subunidad 6 (ND6), 14 haplotipos,  encontraron cambios entre ellos (entre 1 y 3). Ahí Fue sólo un 

haplotipo dominante en las tres regiones. No Estructura genética asociada a los tres ecosistemas 

geográficos Regiones del estudio.  Se concluyo que los Andes no son una barrera eficaz para el 

aislamiento genético de las poblaciones de la costa del Pacífico en comparación con Las poblaciones 

de los valles interandinos. Esta homogeneidad genética podría ser parcialmente debido a la 

intervención antropogénica que actúa como agente dispersante de las frutas infestadas. Otro 

Hipótesis para explicar la falta de estructura sería la relativa Reciente llegada de A. striata a la región, 

según se indica por un análisis de la historia demográfica, que revela un proceso de expansión de la 

población. Este estudio representa el primer intento de entender la genética poblacional de A. striata 

en Colombia y podría contribuir a la integral Manejo de esta plaga. 

 

Frey et al (2013), encontraron que aunque varias especies de la familia Teprhitidae no pueden ser 

diferenciadas basadas en la diversidad genética, observadas en COI y por lo tanto forman OTUs 

compuestas, el 85% de todas las OTU corresponden a especies descritas. Porque los paneles SNP 

se desarrollan con base en toda la información de secuencia actualmente disponible y se basan en 

un par mínimo diferencia de tres SNPs, son altamente confiables y por lo tanto, representan un 

recurso importante para desarrollar diagnósticos. Se muestra que el grado de diferenciación de 

taxones de COI en Tephritidos permite la diferenciación a nivel de especie en muchos casos. En 

otros, dos o raramente tres descritos las especies se agrupan en OTUs genéticamente idénticos, 

algunos de los cuales pueden ser causados por errores en la asignación taxonómica.  

 

Smit et al (2013), realizaron un ensayo de viabilidad de la identificación molecular de moscas de 

la fruta europeas (Diptera: Tephritidae) basado en secuencias COI de código de barras. Un 

conjunto de datos que contiene 555 secuencias de 135 especies de tres subfamilias y 42 géneros y 

una sola especie de outgroup. El 73,3% de todas las especies se podrían identificar basándose en 
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su código de barras de COI, basado en similitudes y distancias.  Entre los géneros se encuentran A 

canthiophilus walkeri Bactrocera oleae Rhagoletis cerasi Rhagoletis samojlovitshae Rhagoletis 

cingulata Plaumannimyia sp. Sphenella marginata Terellia colon, Tephritis nebulosa, Terellia 

luteola, Trupanea cf. Metoeca, Trypeta artemisiae, Ulidia nigripennis, Urophora ivannikovi. 

 

Khamis et al. (2012), adelantaron un estudio del insecto descrito como Bactrocera invadens, 

debido a su rápida invasión del continente africano. En este estudio, la morfometría y ADN 

Barcoding de diferentes poblaciones de B. invadens distribuidos a través de las especies de África 

tropicales y una muestra de la supuesta casa aborigen de la plaga de Sri Lanka fue investigada. 

 

El análisis de componentes principales utilizando las distancias genéticas confirmó la agrupación 

por el dendrograma NJ de especies de Bactrocera en cuatro grupos. Primer grupo consistió en el 

complejo de B. dorsalis (B. invadens, B. kandiensis y B. dorsalis s.), Ramificándose desde el 

mismo nodo mientras que el segundo grupo fue clados parafiléticos de B. correcta y B. zonata. 

Los dos últimos son clados monofiléticos, constituidos por B. Cucurbitae y B. oleae, 

respectivamente. (Khamis, et al 2012; Lim et al., 2012). 

 

Ruiz et al. (2012), examinaron la diversidad genética de la mosca de la fruta de las Indias 

Occidentales basada en las secuencias de ADN mitocondrial de COI y ND6. El análisis de 349 

individuos de 54 colecciones geográficas de México, Centroamérica, el Caribe y Sudamérica 

detectó 61 haplotipos que se estructuran en tres clados filogenéticos. La distribución de estos 

clados entre las poblaciones está asociada con la geografía. En este análisis se identifican seis 

poblaciones: Mesoamérica, América Central, el Caribe, México Occidental, América del Sur 

Andina y el este de Brasil. Además, existen diferencias sustanciales entre estos tipos genéticos que 

merecen una revisión taxonómica adicional.  

 

Scally et al. (2016), supone una amenaza para la industria de las frutas de hueso en el sur de Estados 

Unidos. Los frutos que ingresan a Estados Unidos deben estar libres de especies de plagas, pero a 

menudo es difícil identificar larvas de mosca a las especies.  
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Los embargos contra los envíos comerciales de productos básicos requieren una identificación 

definitiva de una plaga. La identificación definitiva de larvas de mosca de la fruta a nivel de especie 

se puede lograr usando la tecnología de ADN. Este trabajo comparó la composición genética de 

once especies relacionadas con la mosca de la fruta de las Indias occidentales. Se descubrió que la 

mosca de la fruta de las Indias occidentales A. obliqua es más variable genéticamente que las 

especies relacionadas, pero comparte ciertos genes con la mosca de la fruta de América del Sur. 

Una explicación es que ha habido hibridación entre estas dos especies en el pasado. 

 

Scally et al. (2016), examinaron la variación intra-específica dentro de A. obliqua así como 

relaciones interespecíficas con otras especies de Anastrepha desde Argentina hasta Mexico usando 

un conjunto de datos de locus múltiple que comprende 9 loci (7 nucleares, 2 mitocondriales) con 

105 especímenes secuenciados. Los resultados basados en un conjunto concatenado de loci 

nucleares apoyan fuertemente la monofilia de A. obliqua y la mayoría de las otras especies 

previamente identificadas por morfología. También se identificó una división entre las muestras 

de Anastrepha obliqua peruana y las de otros lugares. Estos resultados contrastan con los hallazgos 

previos de las relaciones dentro de A. obliqua basados en datos mitocondriales, ya que encontraron 

una marcada discrepancia entre filogenética nuclear y mitocondrial. Estos análisis sugieren que la 

introgresión, particularmente entre especies de A. obliqua y A. fraterculus, puede ser una 

explicación de la discrepancia y la alta diversidad mitocondrial reportada para A. obliqua podría 

ser el resultado de la clasificación incompleta del linaje. 

 

Armstrong y Ball (2005), realizaron un estudio donde presentaron los datos que identifican códigos 

de barras de ADN como una oportunidad muy prometedora para abordar el tema de bioseguridad 

en especies invasoras. Para esto, utilizaron el DNA de la mosca de la mosca de la fruta del genero 

Bactrocera interceptadas en la frontera de Nueva Zelandia durante la última década fueron 

realizados usando el acercamiento del código de barras de la secuencia de cox1. Hubo 90 y 96% 

de acuerdo entre los métodos para estas especies, respectivamente. Los análisis destacan varias 

ventajas de los códigos de barras de ADN, especialmente su adaptabilidad y valor predictivo. Este 

enfoque es una plataforma realista para construir un sistema mucho más flexible, con el potencial 

de ser adoptado globalmente para la identificación rápida y precisa de especies exóticas invasoras. 
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López et al. (2013), adelantaron un estudio donde recogieron varios ejemplares en Paraguay junto 

con A. fraterculus (sensu lato) que tienen una punta aculeus similar a las especies del complejo 

fraterculus. Como la identificación de las especies de Anastrepha se basa principalmente en sutiles 

diferencias en la punta aculeus, se estudiaron estos especímenes con puntas atípicas aculeus (con 

dientes mal definidos) que difieren ligeramente de la punta aculeus de las especies del complejo 

fraterculus (con dientes romos bien desarrollados). Los especímenes dentro de cada grupo fueron 

estudiados por medio de morfometría (tradicional y geométrica) y el análisis de secuencias de 

genes (COI y ITS1). Los análisis morfométricos fueron significativos, pero no se formaron grupos 

claros por los análisis discriminantes de aculeus y alas, y el análisis de secuencias de COI y ITS1 

agrupó especímenes con todas las variaciones de seis aculeus. Por lo tanto, las sutiles diferencias 

morfológicas observadas en la punta aculeus de los ejemplares paraguayos son variaciones 

intraespecíficas y los especímenes paraguayos estaban más relacionados genéticamente con 

Anastrepha sp. 3 del complejo fraterculus. 

 

Smith et al. (2001), analizaron un fragmento de 808 pares de bases dentro del gen del mtDNA 

citocromo oxidasa I (COI) para 15 especies de Anastrepha: 12 dentro del grupo fraterculus, una 

especie no colocada y dos grupos externos. Las relaciones filogenéticas entre los taxones incluidos 

fueron inferidas utilizando métodos de unión vecina y máxima parsimonia. Los resultados de COI 

indican la colocación de A. acris Stone, una especie no colocada, en el grupo de fraterculus. 

También se discuten los miembros de A. barbiellinii Lima en el grupo de fraterculus y la monofilia 

del mencionado grupo. Por otra parte, la presencia de múltiples agrupaciones de genes en las 

especies nominales A. fraterculus  y no monofila de A. fraterculus se corroboran por los datos 

obtenidos en el presente estudio. Las especies A. amita Zucchi, A. turpiniae Stone y A. zenildae 

Zucchi, fueron estudiadas genéticamente por primera vez. 

 

Boykin et al. (2006), utilizaron datos de secuencia de ADN de citocromo oxidasa I (COI) para 

caracterizar la diversidad genética de A. suspensa de poblaciones de Florida y del Caribe criadas 

a partir de diferentes plantas hospedantes. Se utilizó la máxima verosimilitud y los métodos 

filogenéticos bayesianos para analizar los datos de COI. La variación de secuencia entre los genes 

mitocondriales de COI de 107 A. suspensa muestras recogidas en toda la Florida y el Caribe 

oscilaron entre 0 y 10% y colocó todos A. suspensa como un grupo monofilético que unió todos 
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los A. suspensa en un clado hermana a un grupo centroamericano de El complejo de las especies 

parafilíticas de A. fraterculus. El árbol más probable del locus COI indicó que la variación de la 

secuencia de COI era demasiado baja para proporcionar una resolución a nivel de subespecie, por 

lo tanto, grupos monofiléticos basados en el uso de la planta huésped, geografía (Florida, Jamaica, 

Islas Caimán, Puerto Rico o República Dominicana). Este resultado indica que o bien no se ha 

producido segregación poblacional en base a estas distinciones biológicas o geográficas y que se 

trata de un genotipo generalista, polífago invasivo. Alternativamente, si las poblaciones son 

distintas, el evento de segregación fue más reciente que se puede distinguir basándose en la 

variación de la secuencia de COI. 

 

 

 

 Registros de secuencias de ADN de moscas de la fruta en Bold 

Systems.y Gen Bank. 

 

En noviembre de 2016 en la página Web http://www.boldsystems.org/ se reportaron 4ô826.856 de 

secuencias de organismos pertenecientes a la clase insecta, de los cuales 1.843.359 pertenecen a 

la orden Diptera compuesto por 151 familias, de las cuales Tephritidae está compuesta por 12. 153 

repartidos en 5 subfamilias de las cueles la familia Tripetinae con 2097 géneros pertenece el género 

Anastrepha con 1141 especies, entre ellas  A. faterculus, A. striata   y A. obliqua son las de interés 

en este estudio. 

 

En Gen Bank los registros de las secuencias se encuentran por artículos o proyectos en diferentes 

zonas de América. Para noviembre de 2016 se encontraban registrados 1.609.813 secuencias de la 

clase insecta, teniendo Tephritidae  8711 secuencias y  de Anastrepha se cuenta con 538 registros. 

 

De igual manera, se encontró de estas especies las siguientes secuencias COI de acuerdo ala 

revisión que se obtuvo en Gen bank y Bold Systems. 

 

A. fraterculus con 145 secuencias barcode en Bold Systems procedentes de 7 países entre los Brazil 

con 44 secuencias, México con 24 secuencias, Paraguay con 15 secuencias, Peru con 11 
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secuencias, Bolivia con 8 secuencias, Ecuador con 4 secuencias y Belize con 3 secuencias, de 

Colombia no se encuentran secuencias reportadas. 

 

En Gen Bank se encuentran 137 secuencias barcode de A. fraterculus procedentes de 11 países 

entre ellos, Paraguay 40, Brasil 36 Perú 26, México 16, Argentina 6, Costa Rica 2, , Guatemala 3, 

Belize 3, Venezuela 1, Ecuador 1. 

 

A. striata con 61 secuencias barcode registradas en Bold systems procedentes de 7 países México 

42, Brasil 5, Bolivia 3, Perú 2, Panamá 2, Ecuador 1, El Salvador 1, en Colombia no se encuentran 

secuencias reportadas. 

 

En Gen Bank se encuentran registradas 21 secuencias de A. striata procedentes de  Colombia 8 

México 11, Brasil 4, Ecuador 2 Venezuela 2 Guatemala 2.  

  

A. obliqua con 133 secuencias con barco de registradas en Bold Systems procedente de 8 países 

de México 36, Brasil 15, Panamá 12, Costa Rica 6 Bolivia 2, Republica Dominicana 1, Perú 1. 

 

En Gen Bank se encuentran registradas 96 secuencias de A. obliqua procedentes de México 29, 

Jamaica 16, Brasil 14, Panamá 14, Colombia 9, Perú 4 Puerto Rico 4, Guatemala 1, Argentina 2, 

Belice 1, Barbados 1, Ecuador 1. 
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2. Capítulo 2: Metodología. 

 

2.1   Colecta del material biológico. 

 Área de estudio.  

 

Las muestras utilizadas proceden de colectas de campo realizadas en el Departamento de Antioquia 

entre  Mayo de 2014 y Junio de 2016, en  cultivos de mango (Mangifera indica L), guayaba común 

(Psidium guajava L) y guayaba feijoa (Feijoa sellowiana). Estos frutales localizados en las 

siguientes tres zonas de vida según la clasificación propuesta por Holdridge (1979): En Occidente, 

Santa Fe de Antioquia, de bosque seco tropical (bs-T)  con coordenadas geográfica 06° 31,431 

Latitud Norte y 75° 49,365 Longitud (W); en el Valle de Aburrá, Medellín, con bosque húmedo 

premontano (bh-PM) con coordenadas geográfica 06° 07,842 Latitud Norte y 75° 24,901 Longitud 

(W) y en el Oriente Antioqueño, Rionegro, con bosque muy húmedo montano bajo (bh-MB), con 

coordenadas geográfica 06° 15.802 Latitud Norte y 75° 34.655 Longitud (W). Se presentan 3 zonas 

de vida, correspondientemente a los tres cultivos muestreados en la figura 16. 
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Figura 16-1: Localización de los muestreos de frutos de Guayaba feijoa (F. sellowiana), Guayaba 

común (P.guajava L) y Mango (M. indica L) en las tres zonas de vida. 

 

Fuente: (Anuario estadístico de Antioquia, 2014). 

 

 Métodos de colecta. 

El muestreo consistió en la colecta y posterior disección de frutos que presentaron síntomas típicos 

del daño causado por moscas de la fruta, caídos en el suelo, debido a que estos frutos en un gran 

porcentaje presentan los últimos estadíos larvales del insecto.  

En campo, se tomaron frutos del suelo, localizados en la zona de plateo del frutal. Los frutos se 

depositaron en una bolsa de polietileno, la cual se marcó con una etiqueta que contenía los datos 

de colección y se trasladaron al laboratorio. 

 

En campo, se tomaron frutos del suelo, localizados en la zona de plateo del frutal. Los frutos se 

depositaron en una bolsa de polietileno, la cual se marcó con una etiqueta que contenía los datos 

de colección y se trasladaron al laboratorio. 
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Materiales y equipo: los materiales usados para realizar la actividad de muestreo fueron:  etiquetas 

de muestreo, GPS, bolsas plásticas, cajas de icopor, bisturí y/o cuchillos, cámara de pupación, cinta 

de enmascarar, navaja para cortar la fruta, lápiz, pinzas, lupa, tijera de podar con mango telescópico 

y demás elementos que se consideren necesarios para el trabajo de campo. 

 

2.2   Procesamiento. 

 

Los datos sobre los especímenes de las muestras se organizaron en una base de datos prediseñada 

para registrar la información que se tomó en campo. Se realizó una disección de todos los frutos 

colectados, se contaron las larvas presentes en cada fruto, se pesaron los frutos y se realizó el 

conteo de larvas presentes por kilogramo en cada una de los frutales muestreados. 

 

Posteriormente, se realizó una cría de las larvas en  cámaras  respectivas para que  completaran su 

ciclo de vida  hasta la obtención de adultos y se realizó la identificación taxonómica con base en 

caracteres morfológicos hasta llegar a especie. (Ver detalle adelante). 

60 

Tambièn se tomaron larvas de tercer estadío de las muestras obtenidas, las cuales son adecuadas  

según las claves taxonómicas y se realizó aclaraciòn y montaje en placas micriscópicas posterior 

a lo cual se observaron las estructuras y se avaluaron los caracteres diagnósticos importantes para 

la identificación al nivel de especie. Para èstas se tomaron pequeñas porciones de tejido que fueron 

usadas para el procesamiento molecular (ver adelante). Tanto las placas de larvas como los adultos 

y sus genitalia, se dejaron como voucher en el Museo de la Universidad Nacional de Colombia, 

sede Medellín, Francisco Luis Gallego, como soporte con un referente de la secuencia còdigo de 

barras de ADN. 

 

Los individuos adultos machos y hembras de la cría se almacenaron en viales individuales 

Bajo estéreo-microscopio, los especímenes adultos fueron procesados así: se tomaron fotos en el 

estereoscopio Olympus, se cortó la cabeza, alas, y abdomen, que posteriormente fueron usados 

para la identificación morfológica. El tórax y las patas se removieron cuidadosamente para la 

extracción de ADN, manteniéndose a -20° C en seco. Para la observación morfológica detallada y 
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verificación taxonómica, las partes correspondientes (Alas y genitalia masculina y femenina) se 

montaron en lámina porta y cubreobjetos con Euparal según la metodología de Porter 

(comunicación personal). 

 

Para la preparación y el montaje de estructuras de larvas, como el esqueleto cefalofaríngeo (carinas 

bucales, ganchos bucales), los espiráculos anteriores y posteriores y el lóbulo anal, se procedió 

según la metodología sugerida por Gaffigan y Pecccor para Diptera (1997) con algunas 

modificaciones. Los montajes se realizan en medio Euparal, usando un microscopio-estereoscopio. 

 

Las preparaciones fijas se etiquetaron y se colocaron en una estufa para su secado durante 3 meses. 

Transcurrido este tiempo, cada preparación se selló con esmalte de uñas transparente, con el fin de 

evitar la contaminación por hongos. Finalmente, se estableció una colección de referencia en cajas 

plásticas. Posteriormente se realizaron mediciones y se tomaron fotos en un microscopio marca 

Nikon Eclipse E200 debidamente calibrado, de las siguientes estructuras morfológicas: el 

esqueleto cefalofaríngeo, los espiráculos anteriores y   posteriores. 

 

El número de ramificaciones o bifurcaciones se determinó contando los pelos espiraculares que 

terminan en dos o más extremos. Las mediciones se realizaron mediante un microscopio óptico 

provisto de un ocular con retículo micrométrico (4X 10X y 40X para la longitud del esqueleto 

cefalo-faríngeo y el resto de las estructuras, respectivamente). 

 

Las muestras de larvas de tercer estadío y  adultos previamente identificados de cada frutal se 

almacenaron directamente en seco a -20 °C hasta la extracción de ADN. 

 

 

2.3   Identificación taxonómica de las especies presentes en las zonas de estudio. 

 

Para realizar la identificación taxonómica con base en caracteres morfológicos en adultos, se 

utilizaron las claves de Korytkowski (2004), Hernández, (1992), Caraballo (2001) y la  interactiva 

de moscas de la fruta del USDA. En estos se considera principalmente las bandas de las alas, así 

como características del tórax, como  manchas presentes o ausentes, tonalidad en la coloración y 
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el ovopositor o aculeus si tiene o no, presencia de dientecillos y si estos son agudos o semi-curvos 

en las hembras y en los machos las mismas características de las alas, el tórax y algunos otros en 

la genitalia. 

 

Para la identificación de larvas, se utilizaron las claves de Berg (1994), en las cuales se  observó 

la zona posterior, el lóbulo anal bífido o semi-bífido y espiráculos posteriores y en la zona anterior, 

las carinas bucales, y los espiráculos anteriores. Como complemento de identificación se utilizó el 

Manual Técnico para la identificación de moscas de la f ruta (Senasica). Hernandez (2014). 

 

La corroboración del material biológico en estado adulto identificado se realizó en los laboratorios 

de mosca de la fruta del Instituto Colombiano Agropecuario ïICA, del Meta, el cual suministró 

por escrito las especies identificadas en el estudio, con las firmas del personal especializado en el 

tema. (Ver Anexos). Para el caso de las larvas y en ausencia de especialistas eneste estado 

biológico en el pais, la confirmación de la especie, se realizó mediante la asignación del haplotipo 

o secuencia molecular de un adulto a una larva y considerando con ñidentificaci·n tentativa de la 

larvaò. Asì, se realizó la descripción de las larvas y su asignación tentativa a una especie, con base 

en las claves taxonòmicas disponibles para tercer instar disponibles y mencionadas con 

anterioridad. 

 

2.4   Identificación molecular de larvas y adultos de moscas de la futa con base en el gen 

mitocondrial citocromo oxidasa I (COI). 

 

 Obtención del ADN total. 

 

La extracción de ADN se realizó usando el protocolo de solución de lisis de Bedoya et al.(2005) 

el cual ha mostrado buenos rendimientos en la obtención de ADN a partir de tórax y patas de 

insectos (mariposas, abejas, dípteros), incluso en especímenes de museo de 2 años de antigüedad. 
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 Reacción en cadena de la polimerasa (PCR) y secuenciación. 

 

Los oligonucleótidos que se utilizaron para amplificar el fragmento ñc·digo de barrasò de COI 

(548 pb), serán LCO1490 - GGTCAACAAATCATAAAGATATTGG (forward) y HCO2198 - 

TAAACTTCAGGGTGACCAAAAAATCA (reverse) (Hebert et al, 2003a) propuestos en la 

iniciativa del código barras. 

 

La Reacción en Cadena de la Polimerasa (PCR) fue llevada a cabo en un termociclador PTC-100 

(MJ Research) Las cantidades de reactivos para preparar el mix de PCR son: La PCR  fue llevada 

a cabo bajo las siguientes condiciones con la Taq de fermentas : desnaturalización inicial de 5 min 

(94 °C), seguida por 35 ciclos de 94 °C durante 1 min (desnaturalización), 45 °C durante 1min 

(annealing), 72 °C durante 1 min (extensión), y una extensión final a 72° C durante 10 min. Cada 

mezcla de PCR con un volumen de reacci·n final de 50 ɛl conten²endo: 5ɛl de PCR buffer 10X, 4 

uL de MgCl2, 3.2 uL de la mezcla de desoxiribonucleótidos trifosfato (dNTPs), 0.6 uL Taq ADN 

polimerasa, 1.6 de cada oligonucle·tido HCO, LCO y 8 ɛl de plantilla de la ADN y el volumen 

restante de H2O ultrapura hasta 50 ɛl. 

 

 Visualización, purificación y secuenciación de productos de PCR. 

 

Los productos de la amplificación obtenidas mediante PCR del fragmento 5`del COI fueron 

sometidos a electroforesis en gel de agarosa al 1%, éste con previa adición de la tinción 

fluorescente para ácidos nucleicos GelStar® (Lonza), para ello, 4 uL del producto de PCR se 

mezclaron con 2ɛL de Azul de Bromofenol y se someti· a electroforesis horizontal en b¼fer TBE 

0.5X a 80 voltios durante 60 minutos.  

La foto documentación de los geles se realizó con un trans-iluminador Dark Reader DR88X (Clare 

Chemical Research) y una cámara fotográfica SONY CORP SDPW MODEL NO. DSC-W550, 

los productos de PCR son considerados positivos cuando se presentan bandas del tamaño esperado 

para el gen evaluado, utilizando como referentes los controles positivos de PCR y un marcador de 

peso molecular 100pb DNA Ladder (Promega, USA). 
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Los productos de PCR se purificaron posteriormente, utilizando MultiScreenHTS Vacuum 

Manifold (Millipore). Por último, se secuenciaron en ambos sentidos de la cadena del ácido 

nucleico con un equipo de electroforesis capilar 3130XL empleando el servicio de la Compañía 

Macrogen Inc. en Corea. 

 

2.5 Procesamiento de secuencias de ADN. 

 

 Análisis de las secuencias. 

 

Las secuencias obtenidas fueron alineadas utilizando el programa Geneius  y el algoritmo 

ClustalW, Sánchez et al, (2008), obteniendo así las secuencias consenso de las secuencias que se 

obtuvieron para cada uno de los dos sentidos de la cadena de ADN por individuo, con las cuales 

se trabajó en la identificación de cada especie. Para cada especie se determinò el nùmero de 

haplotipos en el nùmero total de individuos, entendièndose un haplotipo como una secuencia de 

ADN que se diferencia de otra, en al menos un nucleòtido. La variabilidad intra e nter especie, se 

evaluò comparando las secuencias en tèrminos de variabilidad nucleotìdica, distancias genèticas y 

divergencias genèticas definidas como barcoding-gap, que representa la clara diferenciaciòn que 

debe haber entre las especies, para considerar exitoso el uso de la secuencia como marcador de 

una especie y diferenciador de especies del mismo grupo o categorìa taxonòmica. 

Se evaluó la correspondencia de las secuencias provenientes de larvas y adultos previamente 

identificados como una especie y la existencia de haplotipos idénticos o muy similares que 

asignaran larvas a adultos con identidad verificada por el especialista. 

 

Con el programa MEGA 6, se calculó la distancia Kimura 2 parámetros (K2P) que permite corregir 

los sesgos en la proporción de cambios transversionales y transicionales, cuya fórmula es K2P: D= 

-1/2ln (1-2P-Q)-1/4ln (1-2Q) siendo, P: frecuencia total de pares de transiciones. Q: frecuencia 

total de pares de transversiones. Asì se estimò si las secuencoas fueron màs del tipo transciones o 

trasversiones y las distancias con base en los cambios nucleotìdicos fueron estimadas y graficadas 

mediante un anàlisis Neighbor Joining. Los errores estándares de las distancias calculadas fueron 

estimados mediante bootstrap (10.000 réplicas). (Felsenstein, 1981). 
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 Verificación de la identidad de secuencias. 

 

Las secuencias mitocondriales del gen COI se compararon con el genoma mitocondrial completo 

de referencia de Drosophila melanogaster en Genbank: NC_001709.1 y el genoma mitocondrial 

de Ceratitis capitata número de accesión NC_000857.1 en Genbank. (Zhang et al, 2000). Esta 

verificaciòn se realiza para verificar que el fragmento amplificado corresponde al deseado y no a 

un artefacto, a una copia nuclear o a bacterias endosimbiontes, que podrìan amplificarse cuando la 

amplificaciòn no se hace sobre ADN mitocondrial purificado, sino  sobre ADN total. 

 

Al confrontar las secuencias con los genomas se comparó el porcentaje de identidad más alto, si 

las secuencias estaban en la orientación positivo/positivo y si la secuencia se pegaba en la misma 

región del genoma y no otra diferente. 

 

La identidad de las secuencias también se evaluó a través de la función de búsqueda BLAST de 

Genbank, usando el parámetro MegaBLAST, para evaluar la similitud e identidad entre las 

secuencias de las bases de datos y las de este estudio. Se registraron los resultados de los ajustes 

más cercanos, es decir, aquellas especies con los porcentajes de similitud más altos. 

 

El alineamiento final fue utilizado para calcular distancias métricas usando el modelo 

biparamétrico de Kimura (K2P)  (Kumar et al, 2004). Se calcularon diferencias nucleotídicas 

pareadas entre secuencias para haplotipos por localidad y secuencias de las especies relacionadas 

presentes en la base de datos de Genbank y Bold Systems para calcular la divergencia 

intra/interespecífica, además, se realizó un dendrograma de Neighbor-Joining para representar las 

distancias genéticas mediante el software MEGA v 6 (Kamuta et al. 2004) teniendo en cuenta una 

prueba de bootstrap (10000 réplicas) para soportar las agrupaciones inferidas.  
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3. Capítulo 3: Resultados.  

 

Como resultado del proyecto se determinó por morfología y molecular la presencia  de las tres 

especies, A. fraterculus A. striata, A. obliqua y en las muestras de frutales estudiados.  

Guayaba  feijoa (feijoa sellowiana L.) Guayaba común (Psidium guajaba L.) y Mango 

(Manguifera indica L.). En términos de la variabilidad morfológica y taxonomía se suministra el 

material fotográfico de variación encontrado a nivel local para las tres especies donde se observa 

con claridad los detalles y caracteres diagnósticos descritos para las tres especies en los estados de 

larva y adulto y que fueron usados para diferenciarlas. En términos de variabilidad molecular se  

suministran las secuencias barcode y los haplotipos para individuos de las tres especies en tres 

localidades validándose  con base en las distancias genèticas, el uso potencial de dicha secuencia 

para identificar los especímenes de estas tres especies en el estado de larva y adulto.  

 

3.1 Diagnóstico de las especies de moscas de la fruta encontradas en las tres zonas de 

vida. 

 

Se realizaron 13 muestreos en guayaba feijoa (F. sellowiana L) en Rionegro, Antioquia, en el 

Centro de investigación La Selva de CORPOICA, bosque muy húmedo montano bajo (bh-MB) 

con coordenadas geográfica 06° 15.802 Latitud Norte y 75° 34.655 Longitud (W).  Entre los años 

2014 y 2016 se recolectaron  13,29 kilogramos de fruta, de los que se extrajeron 416 larvas para 

montaje de estructuras diagnósticas, pruebas moleculares y obtención de adultos, actividades que 

fueron desarrolladas en el Laboratorio de Biología y Sistemática de Insectos (insectario), de la 
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Universidad Nacional de Colombia, Sede de  Medellín. Finalmente  se obtuvieron 112 adultos, 

48 machos y 64 hembras para la realización de montaje de estructuras para identificación, pruebas 

moleculares y corroboración por el experto en  moscas de la fruta, en este caso, el Instituto 

Colombiano Agropecuario ICA , el cual determinó la especie muestreada en este frutal como A. 

fraterculus (Wiedemann), en un 96.6%. (Anexo G). 

 

En la ciudad de Medellín, en los predios de la Universidad Nacional de Colombia, bosque húmedo 

premontano (bh-PM), con coordenadas geográficas 06° 07,842 latitud norte y 75° 24,901 longitud 

(W), se realizaron 11 muestreos de fruta de guayaba común (P. guajava L) donde se colectaron 

entre los años 2014 y 2016,  17.71 kilogramos de frutos del suelo y se extrajeron 1440 larvas. De 

este material colocado en cámaras de cría emergieron 446 adultos (176 machos y 270 hembras)  

los cuales se utilizaron para realizar montajes de estructuras para la identificación taxonómica, 

pruebas moleculares e identificación por el experto en la especie, en este caso el Instituto 

Colombiano Agropecuario (ICA), el cual determinó la especie muestreada en este frutal como A.  

striata Schiner en un 94.7% (Anexo G). 

 

En  Santa Fe de Antioquia, zona de vida Bosque seco tropical (bs-T), en la vereda el Espinal, 

finca Cantarrana con coordenadas geográficas 06° 31,431 Latitud Norte y 75° 49,365 Longitud 

(W), a un kilómetro antes de llegar al Centro Agropecuario, Cotové, de la Universidad Nacional 

de Colombia, se realizaron 10 muestreos de fruta de mango criollo (M.  indica L)  donde se 

colectaron 67.3 kilogramos de frutos del suelo y se extrajeron 442 larvas. De este material vegetal  

emergieron 154 adultos (65 machos y 69 hembras), de las cuales se utilizaron para realizar 

montajes de estructuras para la identificación taxonómica, pruebas moleculares e identificación 

por el experto en la especie en este caso el Instituto Colombiano Agropecuario ICA, el cual 

determinó la especie muestreada en este frutal como A.  obliqua (Macquart) en un 98.5% (Anexo 

G). 

 

Con respecto a la cantidad de larvas de moscas de la fruta en relación con el peso de la fruta, se 

registró un promedio de 31 larvas por kilogramo en guayaba feijoa (F. sellowiana L). En guayaba 

común (P. guajava L) se encontró 81 larvas y en mango criollo (M.  indica L)  se encontraron 7. 

En general, la fruta colectada contenía gran cantidad de larvas, lo cual  hace difícil para estas 
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zonas y cultivos las actividades de exportación  por ser ésta de carácter cuarentenario. (Ver 

Anexos A, B, C). 

 

El material de adultos obtenido se originó de las larvas capturadas en frutos de cultivos de las tres 

regiones seleccionadas. Se puede mencionar que la cantidad de pupas que resultaron en el  proceso  

no fue igual para las tres especies de moscas de la fruta. En el caso de las larvas correspondientes 

a A. striata, pasaron de larva a pupa el 65% y a adultos el 51%   En A. fraterculus pasaron de 

larva a pupa el 60% y de pupa a adulto el 56%. Con respecto a A. obliquia, pasaron de larva a 

pupa el 57% y de pupa a adulto el 71%. En este caso de acuerdo con la información anterior, 

resulto más fácil la obtención de adultos para las especies diferentes a A. fraterculus, bajo las 

mismas condiciones de laboratorio. (Figura 17-3). 

 

Figura 17-3: Proceso de obtención de adultos de moscas de la fruta muestreadas en las tres zonas 

de vida. 

 

 

De acuerdo con el muestreo realizado y la obtención de adultos, se determinaron tres especies 

correspondientes a cada una de los frutales estudiados. Los resultados coinciden con  información 

reportada  previamente,  por ejemplo, para las moscas del grupo striata para el cual Hernández- 

A. fraterculus A. striata A. obliqua

Larva-Pupa 60 65 57

Pupa-Adulto 56 51 71
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Ortiz (1992) afirma que A. striata está asociada con frutas de la familia Myrtaceae, que incluye 

la guayaba común (P. guajava).  En el caso particular del departamento de Antioquia, el ICA 

reporta las tres especies en el departamento para estos tres frutales (ICA 2010). 

 

Luego del muestreo y la obtención del material biológico se realizó el montaje de 44 placas de 

larvas y adultos (machos  y hembras). En  las larvas se retiró las carinas bucales, los espiráculos 

anteriores, los espiráculos posteriores y el lóbulo anal y en los adultos machos y hembras se 

retiraron las alas y la genitalia de cada espécimen y todas estas estructuras de cada individuo se 

fijaron en una placa de vidrio con un medio permanente Euparal. 

 

Una vez identificados los ejemplares se procesaron para guardarlos dentro de la colección del 

Museo entomológico Francisco Luis Gallego, para lo cual se rotularon con sus respectivos datos 

de colección e información científica. En el museo entomológico permanecen los montajes como 

voucher de cada secuencia de nucleótidos que se originó de cada individuo montado. 

 

 

3.2   Identificación taxonómica de las especies presentes en las tres zonas de vida. 

 

Como se mencionó, las especies identificadas fueron Anastrepha fraterculus (Wiedemann), A. 

striata Schiner, A. obliqua (Macquart). 

 

A continuación, se observan los caracteres diagnósticos tanto de estados inmaduros (larvas) como 

de adultos machos y hembras de cada una de las especies encontradas en el presente estudio. 

 

 

 

Tabla 4-3: Especies de moscas de la fruta identificadas en el área de investigación: Larva de A. 

fraterculus (Widemann). 
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Larva de Anastrepha fraterculus. 

Figura 18-3: Larva A. fraterculus. 

 

En la Figura 18.3 se observa la larva de A fraerculus .La longitud de la larva que se muestra en 

la Figura 18.3 es de 7-9 mm de largo y aproximadamente 1.5 mm de diámetro, de color blanco-

amarillento pálido, de forma cilíndrica, cuerpo con 11 segmentos que no son claramente 

separados en regiones torácica y abdominal. La cabeza es una estructura compuesta que aparece 

como un solo segmento pequeño sin cápsula definida como cabeza. El aparato bucal se compone 

de una cavidad longitudinal que contiene dos ganchos negros en la boca (mandíbulas), que se 

mueven hacia arriba y hacia abajo al irse alimentando. 

Figura 19-3: Carinas bucales A. fraterculus. 

 

En la figura 19-3 se 

muestran las Carinas 

bucales con 7 a 10 filas. 

 

Figura 20-3: espiráculos anteriores de  A. fraterculus. 

 

La figura 20-3 muestra los 

Espiraculos anteriores de 

la larva de A fraterculus 

con 9 a 18 túbulos en una 

única fila. 
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Figura 21-3:  Lóbulo anal de Larva A. fraterculus. 

 

La figura 21-3 muestra el 

Lobulo anal Enteros de A 

fraterculus, en algunas 

poblaciones, bífidos en 

otras. 

Figura 22-3: espiráculos posteriores de Larva A. fraterculus. 

 

Figura 23-3: Espiráculo posterior de Larva A. fraterculus. 

 

En la Figura 22-3 y 23-3 

se muestran los 

Espiraculos posteriores 

de la  Larva A. 

fraterculus 

 

Procesos espiraculares 

posteriores  generalmente 

con cuatro a nueve 

troncos basales; aberturas 

espiraculares posteriores 

de longitud 2,5-4,0 veces 

mayor que la anchura. 

SECUENCIA COI. 

>PAA004 Larva A. fraterculus. 

ATAAAGATATTGGAACATTATATTTCATTTTTGGAGCATGAGCTGGAATAGTAGG

AACATCTCTTAGAATTCTAATTCGAACTGAATTA GGACATCCAGGAGCCTTAATTG

GAGATGATCAAATTTATAATGTAATTGTAACAGCTCACGCATTTGTAATAATTTTT

TTTATAGTAATACCTATTATAATTGGAGGATTCGGAAATTGATTAGTACCTTTGAT

ATTAGGAGCACCTGATATAGCATTCCCACGAATAAATAATATAAGATTTTGATTAT

TACCTCCTTCTCTTACACTATTACTAGTAAGTAGTATAGTAGAAAACGGAGCTGGT
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Fuente: Fotos Hernán Daniel Marin. 

 

Tabla 4-3: Especies de moscas de la fruta identificadas en el área de investigación: Adulto Hembra 

A. fraterculus (Widemann). 

ACAGGATGAACTGTTTATCCTCCATTATCATCTTTAATCGCTCATGGAGGAGCTTC

AGTAGATTTAGCTATTTTTTCATTACATTTAGCTGGAATTTCATCAATTCTAGGAGC

AGTAAATTTTATTACAACAGTAATTAATATACGATCTACTGGTATAACATTTGATC

GAATACCTTTATTTGTATGAGCTGTAGTATTAACAGCACTATTATTACTTTTATCTT

TACCAGTACTAGCTGGTGCAATTACTATATTATT 

ADULTO A. fraterculus (Wiedemann), 

Figura 24-3: Adulto Hembra A. fraterculus. 

 

Como se muestra en la Figura 24-3 el Adulto Hembra A. fraterculus es de Tamaño pequeño 

a mediano, color marrón amarillento. Tórax con el escutelo color amarillo brillante, metanoto 

con dos franjas negras longitudinales, macha negra normalmente circular en el centro de la 

sutura escuto-escutelar, aunque puede ser triangular. 7° segmento mucho más corto, de 2.68 

a 3 mm. 

Figura 25-3: Ala Adulto Hembra A. 

fraterculus. 

La Figura 25-3 muestra el Ala de Adulto 

Hembra A. fraterculus. 

Alas con bandas amarillo-naranja marrón. 

Bandas costal y en S amplia o estrechamente 

unidas en la vena R4+5 y la banda V 
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generalmente separada de la banda S Banda 

"S" sin incisión.  

( 

 

 

 

Figura 26-3: Tórax de Adulto Hembra A. 

fraterculus. 

 

 

La Figura 26-3 muestra el Toral de A . 

fraterculus, el  Scutum con microsetas 

oscuras en las áreas oscuras y en la mancha 

mesal hialina (como en A. obliqua) y 

usualmente una mancha oscura hasta negra en 

la sutura scuto-scutellar.  

 

Mediotergito con manchas oscuras, 

frecuentemente negruzcas en los lados 

(Grupo fraterculus, en parte). 

Sub-scutellum oscurecido en los lados y 

usualmente el mediotergito también. 

Figura 27-3: Ovipositor de Adulto Hembra 

A. fraterculus. 

 

Figura 28-3: Punta del Ovipositor de 

Adulto Hembra A. fraterculus 

 

La figura 27-3 y 28-3 se muestra el ovipositor 

del adulto Hembra de A. fraterculus. 

 

Apice del aculeus sin expansión o 

convexidad, de 0.266 mm. (proporción 

largo/ancho: 2.105); 7° segmento de 1.65 a 

2.1 mm.; aculeus de 1.5 a 2 mm. de longitud 

y 0.136 mm. de ancho; ala variable. 

 

Apice del aculeus con una constricción bien 

definida en la base de la denticulación, o si 

ésta poco definida, los dientes abarcando al 
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menos los 2/3 apicales (Grupo fraterculus, en 

parte). 

SECUENCIA COI. 

>PAA009 Adulto Hembra de A. fraterculus. 

ATATTTTATTTTTGGAGCATGAGCTGGAATAGTAGGGACATCTCTTAGAATTTTAA

TTCGAACTGAATTAGGACACCCAGGAGCCTTAATTGGAGATGATCAAATTTATAA

TGTAATTGTAACAGCTCACGCATTTGTAATAATTTTTTTTATAGTAATACCTATTAT

AATTGGAGGATTTGGAAATTGATTAGTACCTTTAATATTAGGAGCACCTGATATAG

CATTCCCACGAATAAATAATATAAGATTCTGATTATTACCTCCTTCTCTTACACTAT

TACTAGTAAGTAGTATGGTAGAAAACGGAGCTGGTACAGGATGAACTGTTTATCC

TCCATTATCATCTCTAATCGCTCATGGAGGAGCTTCAGTAGATTTAGCTATTTTTTC

ATTACATCTAGCTGGAATTTCATCAATCCTAGGAGCAGTAAATTTTATTACAACAG

TAATTAATATACGATCTACTGGTATAACCTTTGATCGAATACCTTTATTTGTATAG

CTGTAGTATTAACAGCACTATTATTACTTTTATCTTTACCAGTACTTGCTGGTGCAA

TTACTATATTATTAACTGACCGAAACTTAAATACATCTTTTTTTGATCCTGCTGGAG

GAGGAGATCC 
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Tabla 5-3: Especies de moscas de la fruta identificadas en el área de investigación: Adulto macho 

de A. fraterculus (Wiedemann). 

ADULTO Macho Anastrepha fraterculus (Wiedemann),  

Figura 29-3: Adulto macho de A. fraterculus. 

 

La Figura 29-3 muestra el adulto macho de A. fraterculus con características muy similares a la 

hembra dela misma especie. Tamaño pequeño a mediano, color marrón amarillento.  

Figura 30-3: Ala de Adulto macho de A. fraterculus. 

 

 

 

La Figura 30-3 muestra el Ala 

con bandas amarillo-naranja 

marrón. Bandas costal y en S 

amplia o estrechamente unidas 

en la vena R4+5 y la banda V 

generalmente separada de la 

banda S Banda "S" sin incisión. 

 

 

 

 

 

 

La Figura 31-3 muestra el Tórax 

con el escutelo color amarillo 

brillante, metanoto con dos 

franjas negras longitudinales, 

macha negra normalmente 

circular en el centro de la sutura 
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Figura 31-3:Escutelo de Adulto macho de A. fraterculus. 

 

escuto-escutelar, aunque puede 

ser triangular.  

 

Figura 32-3:Genitalia de Adulto macho de A. fraterculus. 

(Vista lateral). 

 

La Figura 32-3 se muestra la 

genitalia de Adilto de A. 

fraterculus en vista laterial 

epandrio extendido en vista 

lateral con el surstilo lateral 

corto o elongado; surstilo 

central más corto que el lateral 

con dos prensisetas apicales 

robustas negruzcas; 

proctígero membranoso, 

escasamente esclerotizado 

lateral y ventralmente; falo 

elongado, generalmente más 

largo que el oviscapto de la 

hembra; distifalo ligeramente 

esclerotizado con un esclerito 

apical en forma de ñTò, distifalo 

a veces ausente en especies que 

no son plagas. 

 

 

 

 

 

La Figura 33-3 se muestra la 

genitalia de Adilto de A. 

fraterculus en vista dorsal. 
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Fuente: Fotos Hernán Daniel Mari 

 

 

 

 

 

Figura 33-3:Genitalia de Adulto macho de A. fraterculus. 

(Vista dorsal). 

 

SECUENCIA COI. 

>Adulto Macho de A. fraterculus. 

TAAGATATTGGAACATTATATTTTATTTTTGGAGCATGAGCTGGAATAGTAGGGAC

ATCTCTTAGAATTTTAATTCGAACTGAATTAGGACACCCAGGAGCCTTAATTGGAG

ATGATCAAATTTATAATGTAATTGTAACAGCTCACGCATTTGTAATAATTTTTTTTA

TAGTAATACCTATTATAATTGGAGGATTTGGAAATTGATTAGTACCTTTAATATTA

GGAGCACCTGATATAGCATTCCCACGAATAAATAATATAAGATTCTGATTATTACC

TCCTTCTCTTACACTATTACTAGTAAGTAGTATAGTAGAAAACGGAGCTGGTACAG

GATGAACTGTTTATCCTCCATTATCATCTCTAATCGCTCATGGAGGAGCTTCAGTA

GATTTAGCTATTTTTTCATTACATCTAGCTGGAATTTCATCAATCCTAGGAGCAGT

AAATTTTATTACAACAGTAATTAATATACGATCTACTGGTATAACCTTTGATCGAA

TACCTTTATTTGTATGAGCTGTAGTATTAACAGCACTATTATTACTTTTATCTTTAC

CAGTACTTGCTGGTGCAATTACTATATTATTAACTGACCGAAACTTAAATACATCT

TTTTTTGATCCTGCTGGAGGAGGAGATCCAATTTTATATCAACATTTATTTTGATTT

TTTGGCCCCGGAAA 



     78  

 

Tabla 6-3: Especies de moscas de la fruta identificadas en el área de investigación: Larva de  

Anastrepha striata. 

LARVAS  A.. striata. 

 

Figura 34-3: Larva de  A. striata. 

 

En la Figura 34-3 Larva de  A. striata se muestra que La longitud de la larva es de 7-10 mm de 

largo y aproximadamente 2 mm de diámetro, de color blanco-amarillento pálido, de forma 

cilíndrica, cuerpo con 11 segmentos que no son claramente separados en regiones torácica y 

abdominal. La cabeza es una estructura compuesta que aparece como un solo segmento 

pequeño sin cápsula definida como cabeza. El aparato bucal se compone de una cavidad 

longitudinal que contiene dos ganchos negros en la boca (mandíbulas), que se mueven hacia 

arriba y hacia abajo al irse alimentando. 

Figura 35-3: Carina bucales de Larva de  A. striata. 

 

En la Figura 35-3 se muestran las 

Carinas bucales y son de  5 ï 8 líneas.  

 

 

 

 

 

 

 

En la Figura 36-3 se muestran el 

espiráculo anterior de A striata .Los 

dos espiráculos anteriores se 

localizan en la base del primer 

segmento por detrás de la cabeza, son 

pequeños y de forma asimétrica, 
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Figura 36-3: Espiráculos anteriores  de Larva de  A. 

striata. 

 

constituidos por 11 a 17 dígitos 

arreglados en fila transversal. 

 

Figura 37-3: Lóbulo Anal  de Larva de  A. striata. 

 

En la Figura 37-3 se muestra el 

Lóbulo Anal  de Larva de  A. striata. 

 

Lobulo parcialmente bífidos o 

enteros. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

En la Figura 38-3 y 37-3 se muestran 

los Espiráculos posteriores de A. 

striata 

(longitud de las aberturas) 4 ï 5 veces 

más largo que 

Ancho Procesos 

espiraculares(número de 

ramificaciones ) 

Dorsal y ventral: 14-20 ramas 

muy largas Mediales: 6-10 ramas 

muy 
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Figura 38-3: Espiráculos posteriores   de Larva de  A. 

striata. 

 

Figura 39-3: Espiráculo posterior  de Larva de  A. 

striata. 

 

 

con seis o más troncos, longitud de las 

cerdas de un tercio o más de la 

longitud de la abertura espiracular. 

SECUENCIA COI. 

>PAA016 Larva de A. striata. 

ATATTTTATTTTTGGAGCATGAGCTGGTATAGTAGGAACATCTCTTAGAATCCTAA

TTCGAACTGAATTAGGTCACCCAGGAGCCTTAATTGGAGATGATCAAATTTACAA

TGTAATTGTAACAGCACACGCATTTGTAATAATTTTTTTTATAGTAATACCTATCAT

AATTGGTGGATTCGGAAATTGACTAGTACCCTTGATATTAGGGGCACCTGATATA

GCATTCCCACGAATAAATAATATAAGATTTTGATTATTGCCTCCTTCTCTTACATTA

CTACTAGTAAGTAGTATAGTAGAAACCGGGGCTGGTACAGGTTGAACTGTTTACC

CTCCATTATCATCTTTAATTGCTCATGGAGGAGCTTCAGTAGACTTAGCTATTTTTT

CATTACACCTAGCTGGAATTTCATCAATTCTAGGGGCGGTAAATTTTATCACAACA

GTAATTAATATACGATCTACTGGTATAACATTTGACCGAATACCATTATTTGTATA

GCTGTAGTATTAACAGCACTATTATTACTTCTATCCTTACCAGTACTAGCAGGTGC
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Tabla 7-3: Especies de moscas de la fruta identificadas en el área de investigación: Adulto 

Hembra  A. striata Schiner. 

 

AATTACAATATTGTTAACAGATCGAAATTTAAACACCTCG TTTTTTGACCCTGCTG

GAGGAGGAGACCC 

Adulto Hembra de  A. striata Schiner. 

Figura 40-3: Adulto Hembra  A. striata. 

 

 

En la Figura 40-3 se muestra el adulto hembra de A. striata Schiner Tamaño pequeño a medio, 

de color café amarillento.  

Figura 41-3:Ala de Adulto Hembra  A. 

striata. 

 

 

En la Figura 41-3 se observa la Vista 

general del ala de A. striata. 

Las Alas tienen una longitud de 6.41-7.32, 

bandas de color amarillo marrón; bandas C 

y S siempre conectadas a nivel de la vena 

R4+5, pequeña mancha hialina en el ápice 

de R1 y por lo general extendiéndose hasta 

la vena R2+3; sección media de la banda S 

continua; bandas S y V siempre 

desconectadas, mientras que el brazo distal 
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de la banda V es delgado y su unión con el 

brazo proximal es difuso; curvatura de la 

vena M moderada.  

 

 

 

Figura 42-3: Tórax de Adulto Hembra  A. 

striata. 

 

En la Figura 42-3 se observa el  Tórax de A. 

striata .- Con macrosedas negras, escudo en 

su mayor parte color amarillo anaranjado 

pero con una franja negra a cada lado que se 

extienden anteriormente hasta la región 

presutural y se unen en el margen posterior 

adoptando forma de U; sedas acrosticales 

presentes; húmero, estrías medias y 

laterales, escutelo y mesopleura con áreas 

amarillo pálidas, seda katepisternal delgada 

pero evidente; subescutelo y medioterguito 

(metanoto) bastante negros en las partes 

laterales. La longitud del mesonotum es de 

2.91-3.41 milímetros. 

Figura 43-3: Ovipositor de Adulto Hembra  

A. striata. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

En la Figura 43-3 y 44-3 se observa el 

Ovipositor o aculeus de A. striata.- De 2.1 

a2.3 mm de longitud, punta del mismo 

ancha y con una constricción notable 

después del final del oviducto y con el ápice 

redondeado, márgenes desprovistos de 

dientes, pero algunas veces con dos o tres 

dientecillos pequeños a cada lado. 
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Figura 44-3: Punta Ovipositor de Adulto 

Hembra  A. striata. 

 

SECUENCIA COI. 

>PAA021 Adulto Hembra de A. striata. 

ATATTTTATTTTTGGAGCATGAGCTGGTATAGTAGGAACATCTCTTAGAATCCT

AATTCGAACTGAATTAGGTCACCCAGGAGCCTTAATTGGAGATGATCAAATTT

ACAATGTAATTGTAA CAGCACACGCATTTGTAATAATTTTTTTTATAGTAATAC

CTATCATAATTGGTGGATTCGGAAATTGACTAGTACCCTTGATATTAGGGGCAC

CTGATATAGCATTCCCACGAATAAATAATATAAGATTTTGATTATTGCCTCCTT

CTCTTACATTACTACTAGTAAGTAGTATAGTAGAAACCGGGGCTGGTACAGGTT

GAACTGTTTACCCTCCATTATCATCTTTAATTGCTCATGGAGGAGCTTCAGTAG

ACTTAGCTATTTTTTCATTACACCTAGCTGGAATTTCATCAATTCTAGGGGCGGT

AAATTTTATCACAACAGTAATTAATATACGATCTACTGGTATAACATTTGACCG

AATACCATTATTTGTATAGCTGTAGTATTAACAGCACTATTATTACTTCTATCCT

TACCAGTACTAGCAGGTGCAATTACAATATTGTTAACAGATCGAAATTTAAAC

ACCTCGTTTTTTGACCCTGCTGGAGGAGGAGACCC 
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Tabla 8-3: Especies de moscas de la fruta identificadas en el área de investigación: Adulto 

macho A. striata Schiner. 

ADULTO Macho A.  striata Schiner. 

Figura 45-3: Adulto macho A. striata. 

 

En la Figura 45-3 se observa el Adulto Macho de A. striata Schiner Tamaño pequeño a 

medio, de color café amarillento.  

Figura 46-3: Ala de Adulto macho A. 

striata. 

 

En la Figura 46-3 se observa el  Ala de A. 

striata  con bandas café amarillentas; bandas 

en S y costal tocándose en la vena R4 + 5, 

generalmente antes de la vena R2 + 3; banda en 

V completa, con el brazo externo angosto y 

desconectado de la banda en S. 

 

Figura 47-3: Tórax de Adulto macho A. 

striata. 

 

En la figura 47-3 se observa el Tórax de Adulto 

Macho de A striata con patrón típico de 

coloración marrón amarillento; con franjas 

oscuras que se extienden hacia atrás, pero no 

llegan hasta el escutelum, formando una 

especie de U casi negra. 
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Figura 48-3: Genitalia  de Adulto macho 

A. striata (Vista lateral). 

 

 

En la Figura 48-3 se observa el Margen externo 

del lóbulo del surstylus lateral algo recto y el 

margen externo algo proyectado (algunas 

veces con unos pocos dientes muy pequeños). 

Figura 49-3: Genitalia  de Adulto macho 

A. striata (Vista dorsal). 

 

En la Figura 49-3 se observa La genitalia del 

macho de A. striata con claspers robustos, en 

la base constreñidos visiblemente antes de la 

parte basal y ensanchados ampliamente en la 

parte media, haciéndose angostas hacia el 

ápice; dientes en la parte constreñida de color 

negro; el interno es más grande que el externo; 

ambos con el ápice redondeado. 

SECUENCIA COI. 

>PAA026 Adulto Macho de A. striata. 

TGGTCAACAAATCATAAAGATATTGGAACACTATATTTTATTTTTGGAGCATGA

GCTGGTATAGTAGGAACATCTCTTAGAATCCTAATTCGAACTGAATTAGGTCAC

CCAGGAGCCTTAATTGGAGATGATCAAATTTACAATGTAATTGTAACAGCACA

CGCATTTGTAATAATTTTTTTTATAGTAATACCTATCATAATTGGTGGATTCGGA

AATTGACTAGTACCCTTGATATTAGGGGCACCTGATATAGCATTCCCACGAATA

AATAATATAAGATTTTGATTATTGCCTCCTTCTCTTACATTACTACTAGTAAGTA

GTATAGTAGAAACCGGGGCTGGTACAGGTTGAACTGTTTACCCTCCATTATCAT



     86  

 

 

Tabla 9-3: Especies de moscas de la fruta identificadas en el área de investigación: Larva, A.  

obliqua. 

 

CTTTAATTGCTCATGGAGGAGCTTCAGTAGACTAAGCTATTTTTTCATTACACCT

AGCTGGAATTTCATCAATTCTAGGGGCGGTAAATTTTATCACAACAGTAATTAA

TATACGATCTACTGGTAAAACATTAGACCGAATACCATTATTTGTATGAGCTGT

AGTATTAACAGCACTATTATTACTTCTATCCTTACCAGTACTAGCAGGTGCAAT

TACAATATTGTTAACAGATCGAAATTTAAACACCTCGTTTTTTGACCCTGCTGG

AGGAGGAGACCCAATTTTATACCAACATTTATTTTGATTTTTTGGTCACCCTGG

AAGTTTAA  

LARVA  A.  obliqua. 

Figura 50-3: Larva, A.  obliqua. 

 

En la Figura 50-3 se observa larva de A. obliqua. Las larvas son de color blanco, de forma 

cilíndrica alargada, con la parte caudal aplanada; llegan a medir de 8 a 10 mm, presentan en el 

vientre áreas fusiformes en los segmentos 2 al 10. 

Figura 51-3: Carinas bucales de Larva, A.  obliqua. 

 

En la Figura 51-3 se observan 

las Carinas bucales de A. 

obliqua con  7 ï 10 líneas. 

 

 

En la Figura 52-3 se observan 

los  Espiráculos anteriores de 
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Figura 52-3: Espiráculos anteriores de Larva, A.  obliqua. 

 

A. obliqua, estos son 

asimétricos y con 12 a 14 

dígitos. 

 

Figura 53-3: Lóbulo Anal de Larva, A.  obliqua. 

 

En la Figura 53-3 se observa el 

Lóbulo anal entero de A. 

obliqua. 

Figura 54-3: Espiráculos posteriores de Larva, A.  obliqua. 

 

 

 

 

 

En la Figura 54-3 y 55-3 se 

observa el Espiráculo 

posterioresde A. obliqua 

(longitud de las aberturas) 

3.5 - 4 veces más largo que 

Ancho. 

Procesos espiraculares 

(número de ramificaciones ) 

Dorsal y ventral: 10-12 ramas 

largas 

Mediales: 6-11 ramas largas 
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Fuente: Fotos Hernán Daniel Marin 

 

 

 

 

 

Figura 55-3: Espiráculo posterior de Larva, A.  obliqua. 

 

Bases angostas. 

SECUENCIA COI. 

>PAA029 Larva A. obliqua. 

ATATTTCATTTTTGGAGCATGAGCTGGAATAGTAGGAACATCTCTTAGAATTCTAA

TTCGAACTGAATTAGGACATCCAGGAGCCTTAATTGGAGATGATCAAATTTATAA

TGTAATTGTAACAGCTCACGCATTTGTAATAATTTTTTTTATAGTAATACCTATTAT

AATTGGAGGATTCGGAAATTGATTAGTACCTTTGATATTAGGAGCACCTGATATA

GCATTCCCACGAATAAATAATATAAGATTTTGATTATTACCTCCTTCTCTTACACT

ATTACTAGTAAGTAGTATAGTAGAAAAAGGAGCTGGTACAGGATGAACTGTTTAT

CCTCCATTATCATCTTTAATCGCTCATGGAGGAGCTTCAGTAGATTTAGCTATTTTT

TCATTACATTTAGCTGGAATTTCATCAATTCTAGGAGCAGTAAATTTTATTACAAC

AGTAATTAATATACGATCTACTGGTATAACATTTGATCGAATACCTTTATTTGTAT

AGCTGTAGTATTAACAGCACTATTATTACTTTTATCTTTACCAGTACTAGCTGGTG

CAATTACTATATTATTAACTGACCGAAACTTAAATACATCTTTTTTTGATCCTGCTG

GAGGAGGAGATCC 
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Tabla 10-3: Especies de moscas de la fruta identificadas en el área de investigación: Adulto 

hembra, de A. obliqua. 

 

ADULTO  Hembra de A.  obliqua (Macquart). 

Figura 56-3: Adulto hembra, de A. obliqua. 

 

En la Figura 56-3 se observa El adulto es de tamaño medio, de color café amarillo. Presenta el 

mesonoto de color amarillo naranja, con una franja central que se ensancha posteriormente de 

2.6 a 3.3 mm de largo y con otras dos franjas laterales que inician desde poco antes de la sutura 

transversal hacia el escutelo. 

Figura 57-3: Ala de Adulto hembra, de 

A. obliqua. 

 

 

En la Figura 57-3 se observa el Ala de Adulto 

Hembra de A. obliqua.- Las bandas de las alas de 

color café-naranja-amarillo, las bandas S y Costal 

tocándose en la vena R4+5, y con la mancha 

hialina en el ápice de R1 presente; la banda en V 

generalmente unida a la banda en S, pero en raras 

ocasiones se encuentran ligeramente separadas 

por lo tanto la banda V siempre completa; 

curvatura apical de la vena M moderada y la vena 

R4+5 casi recta. 

Ala con la banda "V" muy variable, desde 

ampliamente conectada en el vértice (basal y 
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apicalmente) con la "S" hasta ampliamente 

separada,frecuentemente con la base de la celda 

br cubierta de setulae negras; lados del 

mediotergito, desde amplia y fuertemente 

oscurecido (negro) hasta muy tenuemente 

infuscado (ligeramente más oscuro que en el 

centro). 

distribuida en toda el área de dispersión del 

género). 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 58-3: Tórax Adulto hembra, de A. 

obliqua. 

 

En la Figura 58-3 se observa el Tórax.de A. 

obliqua- Con macrosedas castaño negruzcas, con 

el mesonoto de color amarillo naranja, con una 

franja central ensanchándose posteriormente y 

con otras dos franjas laterales iniciándose desde 

poco antes de la sutura transversal al escutelo; el 

escutelo es de color amarillo pálido sin ninguna 

mancha en la parte media de la sutura escuto-

escutelar; el medio tergito ó metanoto es amarillo 

naranja y con dos manchas negras a los lados; 

vellosidades del tórax de color café obscuro, 

excepto sobre la franja central donde es de color 

amarillo pálido.  

Areas laterales del Scutum (entre la estría mesal y 

las laterales) con microsetas negruzcas, 

contrastando fuertemente con las microsetas 

amarillentas de la estría mesal). Sub-scutellum 

siempre uniformemente amarillo y mediotergito 

variable desde ampliamente oscurecido 

(negro) hasta uniformente amarillento sin 

manchas laterales 
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Figura 59-3: Ovipositor Adulto hembra, 

de A. obliqua. 

 

 

 

 

Figura 60-3: Punta del Ovipositor Adulto 

hembra, de A. obliqua. 

 

 

En la Figura 59-3 y 60-3 se observa el Ovipositor 

o aculeus de A. obliqua.  

aculeus de 1.3 a 1.6 mm. de longitud y 0.099-

0.100 mm. de ancho, fuertemente constricto en la 

base de la denticulación, dientes agudos 

(aproximadamente 10-15) abarcando 1/2 a 2/3 

apicales (ampliamente). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

SECUENCIA COI. 

>PAA039 Adulto Hembra de A. obliqua. 

CATAAAGATATTGGAACATTATATTTCATTTTTGGAG CATGAGCTGGAATAGTAG

GAACATCTCTTAGAATTCTAATTCGAACTGAATTAGGACATCCAGGAGCCTTAAT

TGGAGATGATCAAATTTATAATGTAATTGTAACAGCTCACGCATTTGTAATAATT

TTTTTTATAGTAATACCTATTATAATTGGAGGATTCGGAAATTGATTAGTACCTTT

GATATTAGGAGCACCTGATATAGCATTCCCACGAATAAATAATATAAGATTTTGA

TTATTACCTCCTTCTCTTACACTATTACTAGTAAGTAGTATAGTAGAAAACGGAG

CTGGTACAGGATGAACTGTTTATCCTCCATTATCATCTTTAATCGCTCATGGAGG

AGCTTCAGTAGATTTAGCTATTTTTTCATTACATTTAGCTGGAATTTCATCAATTC

TAGGAGCAGTAAATTTTATTACAACAGTAATTAATATACGATCTACTGGTATAAC

ATTTGATCGAATACCTTTATTTGTATGAGCTGTAGTATTAACAGCACTATTATTAC

TTTTATCTTTACCAGTACTAGCTGGTGCAATTACTATATTATTAACTGACCGAAAC

TTAAATACATCTTTTTTTGATCCTGCTGGAGGAGGAGATCCAATTTTATATCAA 
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Tabla 11-3: Especies de moscas de la fruta identificadas en el área de investigación: Adulto 

Macho, de A. obliqua. 

 

 

Adulto  Macho A.  obliqua (Macquart). 

Figura 61-3: Adulto Macho, de A. obliqua. 

 

En la Figura 61-3 se muestra el af}dulto macho de A. obliqua con las caracteristicas particulares 

de la especie. 

 

Figura 62-3: Ala Adulto Macho, de A. obliqua. 

 

 

En la Figura 62-3 se observa el 

Ala de A. obliqua con la banda 

"V" muy variable, desde 

ampliamente conectada en el 

vértice (basal y apicalmente) con 

la "S" hasta ampliamente 

separada, frecuentemente con la 

base de la celda br cubierta de 

setulae negras;, 
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Figura 63-3: Tórax de Adulto Macho, de A. obliqua. 

 

En la Figura 63-3 se observa el 

Torax de Adulto Macho de A. 

obliqua . 

Areas laterales del Scutum (entre 

la estría mesal y las laterales) con 

microsetas negruzcas, 

contrastando 

Fuertemente con las microsetas 

amarillentas de la estría mesal). 

Lados del mediotergito, desde 

amplia y fuertemente oscurecido 

(negro) hasta muy tenuemente 

infuscado (ligeramente más 

oscuro que en el centro). 

Figura 64-3: Genitalia Adulto Macho, de A. obliqua (vista 

lateral). 

 

En la Figura 64-3 se observa la 

genitalia del Macho de A. obliqua 

, el Epandrio (uroterguito IX) 

bien desarrollado, extendido a 

modo de dos proyecciones 

relativamente amplias 

denominadas surstilos, 

fusionadas a su pared interna se 

encuentran dos placas 

interparamerales, en cuyo ápice 

se localizan dos dientes o 

prensisedas. Igualmente presenta 

un proctiger, el cual es una 

estructura globular y membranosa 

que contiene el orificio anal.  
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Figura 65-3: Genitalia de Adulto Macho, de A. obliqua 

(vista Dorsal). 

 

En la Figura 65-3 se observa la 

genitalia de A obliqua. se 

encuentran dos placas 

interparamerales, en cuyo ápice 

se localizan dos dientes o 

prensisedas bien definidas. 

SECUENCIA COI. 

>Adulto Macho de A. obliqua. 

TAAGATATTGGAACATTATATTTCATTTTTGGAGCATGAGCTGGAATAGTAGGAAC

ATCTCTTAGAATTCTAATTCGAACTGAATTAGGACATCCAGGAGCCTTAATTGGAG

ATGATCAAATTTATAATGTAATTGTAACAGCTCACGCATTTGTAATAATTTTTTTTA

TAGTAATACCTATTATAATTGGAGGATTCGGAAATTGATTAGTACCTTTGATATTA

GGAGCACCTGATATAGCATTCCCACGAATAAATAATATAAGATTTTGATTATTACC

TCCTTCTCTTACACTATTACTAGTAAGTAGTATAGTAGAAAACGGAGCTGGTACAG

GATGAACTGTTTATCCTCCATTATCATCTTTAATCGCTCATGGAGGAGCTTCAGTA
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El mismo procedimiento se realizó para cada uno de los 40 montajes de larvas y adultos en 

laboratprio. 

 

3.3   Identificación molecular de larvas y adultos de moscas de la fruta colectados en la 

zona de estudio. 

 

Para las tres especies del género Anastrepha (A. fraterculus, A. striata y A. obliquia) se obtuvo 40 

montajes (8 larvas, 3 machos y 3 hembras de  A. fraterculus, 8 larvas 2 machos y 3 hembras de  A. 

striata y 8 larvas 2 machos y 3 hembras de  A. obliquia)  para identificación morfológica. A cada 

montaje  en lámina porta objetos  (conteniendo alas y ovipositor en adultos y espiráculos anteriores 

y posteriores más carina bucal y lóbulo anal en larvas)  se le asignó un código del Museo 

Entomologico Francisco Luis Gallego (MEFLG). (Tabla 13.3). 

 

Tabla 12-3: Detalles de colecta, montaje de estructuras (voucher) y códigos de secuencias de los 

especímenes para los cuales se obtuvieron secuencias COI. 

Código 

PROY 

Código 

MEFLG  

Id. 

Taxonómica 
Estado Sexo Localidad 

Planta 

hospedera 

Latitud 

(N) 

Longitud 

(W) 

PAA001 33152 
A. 

fraterculus 
Larva NA 

Rionegro 

Corpoica 

F 

sellowiana 

06 

07,842 
75 24,901 

PAA002 33153 
A. 

fraterculus 
Larva NA 

Rionegro 

Corpoica 

F 

sellowiana 

06 

07,842 
75 24,901 

PAA003 33154 
A. 

fraterculus 
Larva NA 

Rionegro 

Corpoica 

F 

sellowiana 
6 07,842 75 24,901 

GATTTAGCTATTTTTTCATTACATTTAGCTGGAATTTCATCAATTCTAGGAGCAGTA

AATTTTATTACAACAGTAATTAATATACGATCTACTGGTATAACATTTGATCGAAT

ACCTTTATTTGTATGAGCTGTAGTATTAACAGCACTATTATTACTTTTATCTTTACC

AGTACTAGCTGGTGCAATTACTATATTATTAACTGACCGAAACTTAAATACATCTT

TTTTTGATCCTGCTGGAGGAGGAGATCCAATTTTATATCAACATTTATTTTGATTTT

TTGGC 
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PAA004 33155 
A. 

fraterculus 
Larva NA 

Rionegro 

Corpoica 

F 

sellowiana 
6 07,842 75 24,901 

PAA005 33156 
A. 

fraterculus 
Larva NA 

Rionegro 

Corpoica 

F 

sellowiana 
6 07,842 75 24,901 

PAA006 33157 
A. 

fraterculus 
Larva NA 

Rionegro 

Corpoica 

F 

sellowiana 
6 07,842 75 24,901 

PAA007 33158 
A. 

fraterculus 
Larva NA 

Rionegro 

Corpoica 

F 

sellowiana 
6 07,842 75 24,901 

PAA008 33159 
A. 

fraterculus 
Larva NA 

Rionegro 

Corpoica 

F 

sellowiana 
6 07,842 75 24,901 

PAA009 33160 
A. 

fraterculus 
Adulto H 

Rionegro 

Corpoica 

F 

sellowiana 
6 07,842 75 24,901 

PAA010 33161 
A. 

fraterculus 
Adulto H 

Rionegro 

Corpoica 

F 

sellowiana 
6 07,842 75 24,901 

PAA011 33162 
A. 

fraterculus 
Adulto H 

Rionegro 

Corpoica 

F 

sellowiana 
6 07,842 75 24,901 

PAA012 33163 
A. 

fraterculus 
Adulto M 

Rionegro 

Corpoica 

F 

sellowiana 
6 07,842 75 24,901 

PAA013 33164 
A. 

fraterculus 
Adulto M 

Rionegro 

Corpoica 

F 

sellowiana 
6 07,842 75 24,901 

PAA014 33165 
A. 

fraterculus 
Adulto M 

Rionegro 

Corpoica 

F 

sellowiana 
6 07,842 75 24,901 

PAA015 33166 A. striata Larva NA Unalmed P guajava  
06 

15.802 
75 34.655 

PAA016 33167 A. striata Larva NA Unalmed P guajava  
06 

15.802 
75 34.655 

PAA017 33168 A. striata Larva NA Unalmed P guajava  6 15.802 75 34.655 

PAA018 33169 A. striata Larva NA Unalmed P guajava  6 15.802 75 34.655 

PAA019 33170 A. striata Larva NA Unalmed P guajava  6 15.802 75 34.655 

PAA020 33171 A. striata Larva NA Unalmed P guajava  6 15.802 75 34.655 
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PAA021 33172 A. striata Larva NA Unalmed P guajava  6 15.802 75 34.655 

PAA022 33173 A. striata Larva NA Unalmed P guajava  6 15.802 75 34.655 

PAA023 33174 A. striata Adulto H Unalmed P guajava  6 15.802 75 34.655 

PAA024 33175 A. striata Adulto H Unalmed P guajava  6 15.802 75 34.655 

PAA025 33176 A. striata Adulto H Unalmed P guajava  6 15.802 75 34.655 

PAA026 33177 A. striata Adulto M Unalmed P guajava  6 15.802 75 34.655 

PAA027 33178 A. striata Adulto M Unalmed P guajava  6 15.802 75 34.655 

PAA028 33179 A. obliqua Larva NA 
Santa Fe 

de Ant 
M indica  

06° 

31,431 
75 49,365 

PAA029 33180 A. obliqua Larva NA 
Santa Fe 

de Ant 
M indica  

06 

31,431 
75 49,365 

PAA030 33181 A. obliqua Larva NA 
Santa Fe 

de Ant 
M indica  6 31,431 75 49,365 

PAA031 33182 A. obliqua Larva NA 
Santa Fe 

de Ant 
M indica  6 31,431 75 49,365 

PAA032 33183 A. obliqua Larva NA 
Santa Fe 

de Ant 
M indica  6 31,431 75 49,365 

PAA033 33184 A. obliqua Larva NA 
Santa Fe 

de Ant 
M indica  6 31,431 75 49,365 

PAA034 33185 A. obliqua Larva NA 
Santa Fe 

de Ant 
M indica  6 31,431 75 49,365 

PAA035 33186 A. obliqua Larva NA 
Santa Fe 

de Ant 
M indica  6 31,431 75 49,365 

PAA036 33187 A. obliqua Adulto H 
Santa Fe 

de Ant 
M indica  6 31,431 75 49,365 

PAA037 33188 A. obliqua Adulto H 
Santa Fe 

de Ant 
M indica  6 31,431 75 49,365 

PAA038 33189 A. obliqua Adulto H 
Santa Fe 

de Ant 
M indica  6 31,431 75 49,365 
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PAA039 33190 A. obliqua Adulto M 
Santa Fe 

de Ant 
M indica  6 31,431 75 49,365 

PAA040 33191 A. obliqua Adulto M 
Santa Fe 

de Ant 
M indica  6 31,431 75 49,365 

PAA041  A. striata Larva NA Unalmed P guajava  6 15.802 75 34.655 

PAA042  A. striata Larva NA Unalmed P guajava  6 15.802 75 34.655 

PAA043  A. striata Larva NA Unalmed P guajava  6 15.802 75 34.655 

PAA044  
A. 

fraterculus 
Larva NA 

Rionegro 

Corpoica 

F 

sellowiana 
6 07,842 75 24,901 

 

Fuente: Proyecto Anastrepha Antioquia (PAA).  

  

A partir de los 40 montajes insectos adultos y larvas  identificados morfológicamente  (cuatro 

montajes de larvas que se deterioraron se asignaron los códigos  PAA041, PAA042, PAA043 

PAA044 (ver tabla 13.3)) se tomaron y extrajeron los tejidos para la obtención de las secuencias. En 

total se obtuvieron 44 secuencias  nucleotídicas las cuales después de ser verificadas según se 

describió en materiales y métodos correspondieron con el fragmento deseadomy se ralizo su 

asignacion a una de las tres especies con base en las secuencias. (Anexo E). 

 

 

 Alineamiento, composición y divergencia nucleotídica. 

 

La longitud de las secuencias editadas y alineadas  fue de 626 pb (Fig. 67.3), se utilizó la secuencia 

KT594127 de A obliqua Col10 de Colombia del autor Scally et al 2016 del APHIS USDA 

publicada en Gen Bank, como referencia para obtener los sitios variables y conservados de las 

secuencias de las tres especies A. fraterculus, A. striata y A. obliquia. 

 

Las secuencias tuvieron una longitud de aproximadamente 700  pb y como en la mayoría de 

los estudios realizados, no se observaron diferencias de longitud para ninguno de los taxa 

analizados. (Figura 66.3). Fue la esperada y estuvo de acuerdo con los trabajos previos efectuados 

en otras especies de insectos del orden Diptera  (Kumar, Tamura, & Nei, 2004 ).  
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Figura 66-3: Gel de agarosa TE 1% con los productos amplificados de COI para las tres especies 

moscas de la fruta colectadas en las tres zonas de vida. 

 

Pb= Pares de bases.PM: marcador de peso 1 kb CN   Control Negativo 
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Figura 67-3: Alineamiento m¼ltiple de 626 nucle·tidos del extremo 5ô del gen Citocromo oxidasa I, para 3 especies de Anastrepha 

presentes en tres zonas de vida. 

Domain: Data  3 7 8 25 28 29 30 32 34 37 42 44 52 53 59 73 76 79 95 108 

KT594127 A. 

obliqua A T A T A A T G A G C C T T C A C A G A 

PAA002 Larva  
A. fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA003 Larva  

A. fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA004 Larva 

 A. fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA005 Larva  

A. fraterculus  . . . . . . . . . A . . . . . . . . . . 

PAA006 Larva  
A. fraterculus  . . T . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA007 Larva  

A. fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . G . . . . 

PAA008 Larva  

A. fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA009 

Hembra  
A. fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA010 

Hembra  

A fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA011 

Hembra  

A. fraterculus  T . T G . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA012 Macho  

A. fraterculus. . . . . . . . . . A . . . . . . . . . . 
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PAA013 Macho  

A. fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA014 Macho  

A. fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA044 Larva  

A. fraterculus  . C . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA015 Larva  

A. striata  . . . . T . . . . A . . C C . T . . . . 

PAA016 Larva  

A. striata  . . . . T . . . . A . . C C . T . . . . 

PAA017 Larva  

A. striata  . . . . T . . . . A . . C C . T . . . . 

PAA018 Larva  

A striata  . . . . T . . . . A . . C C . T . . . . 

PAA019 Larva  

A striata  . . . . T . . . . A . . C C . T . . . . 

PAA020 Larva  

A. striata  . . . . T . . . . A . . C C . T . . . . 

PAA021 Larva  

A. striata  . . . . T . . . . A . . C C . T . . . . 

PAA022 Larva  

A. striata  . . . . T C A A G A T T C C T T . C A T 

PAA023 
Hembra  

A. striata  . . . . T . . . . A . . C C . T . . . . 

PAA024 

Hembra  

A. striata  . . . . T . . . . A . . C C . T . . . . 

PAA025 

Hembra  

A. striata  . . . . T . . . . A . . C C . T . . . . 

PAA026 Macho  

A. striata  . . . . T . . . . A . . C C . T . . . . 
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PAA027 Macho  

A. striata  . . . . T . . . . A . . C C . T . . . . 

PAA028 Larva  

A. obliqua  . C . . . . . . . A . . . C . . T . . . 

PAA029 Larva  

A. obliqua  . C . . . . . . . A . . . C . . T . . . 

PAA041 Larva  

A. striata  . . . . T . . . . A . . C C . T . . . . 

PAA042 Larva  

A. striata  . . . . T . . . . A . . C C . T . . . . 

PAA043 Larva  

A. striata  . . . . T . . . . A . . C C . T . . . . 

PAA030 Larva  

A. obliqua  . C . . . . . . . A . . . C . . T . . . 

PAA031 Larva  

A. obliqua . . C . . . . . . . A . . . C . . T . . . 

PAA032 Larva  

A. obliqua  . C . . . . . . . A . . . C . . T . . . 

PAA033 Larva  

A. obliqua  . C . . . . . . . A . . . C . . T . . . 

PAA034 Larva  

A. obliqua . . C . . . . . . . A . . . C . . T . . . 

PAA035 Larva  

A. obliqua . . C . . . . . . . A . . . C . . T . . . 

PAA036 

Hembra  

A. obliqua . . C . . . . . . . A . . . C . . T . . . 

PAA037 

Hembra  

A. obliqua . . C . . . . . . . A . . . C . . T . . . 

PAA038 

Hembra  

A. obliqua . . C . . . . . . . A . . . C . . T . . . 
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PAA039 Macho  

A. obliqua . . C . . . . . . . A . . . C . . T . . . 

PAA040 Macho  

A. obliqua . . C . . . . . . . A . . . C . . T . . . 

                     
Domain: Data  109 110 111 127 166 175 181 188 191 194 196 197 199 200 201 202 204 205 206 209 

KT594126  

A. obliqua T A A T T A T T T G A C T T T A T A T G 

PAA002 Larva  

A. fraterculus . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA003 Larva  

A. fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA004 Larva  

A. fraterculus  C . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA005 Larva  

A. fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA006 Larva  

A. fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA007 Larva  

A . fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA008 Larva  

A. fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA009 

Hembra 

 A. fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA010 

Hembra  

A fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA011 
Hembra  

A. fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 
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PAA012 Macho  

A. fraterculus . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA013 Macho  

A. fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA014 Macho  

A. fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA044 Larva  

A. fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA015 Larva  

A. striata  C . . A C T C . C C . . C . . G . G A T 

PAA016 Larva  

A. striata  C . . A C T C . C . . . C . . G . . . . 

PAA017 Larva  

A. striata  C . . A C T C . C . . . C . . G . . . . 

PAA018 Larva  

A striata  C . . A C T C . C . . . C . . G . . . . 

PAA019 Larva  

A striata  C . . A C T C . C . . . C . . G . . . . 

PAA020 Larva  

A. striata  C . . A C T C . C . . . C . . G . . . . 

PAA021 Larva  

A. striata  C . . A C T C . C . . . C . . G . . . . 

PAA022 Larva  

A. striata  . T T A C T C . C . . . C . . G . . . . 

PAA023 

Hembra  

A. striata  C . . A C T C . C . . . C . . G . . . . 

PAA024 

Hembra  

A. striata  C . . A C T C C C T G A . A G T C C C . 

PAA025 

Hembra  

A. striata  C . . A C T C . C . . . C . . G . . . . 
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PAA026 Macho  

A. striata  C . . A C T C . C . . . C . . G . . . . 

PAA027 Macho  

A. striata  C . . A C T C . C . . . C . . G . . . . 

PAA028 Larva  

A. obliqua  . . . . . . C . . . . . . . . G . . . . 

PAA029 Larva  

A. obliqua  . . . . . . C . . . . . . . . G . . . . 

PAA041 Larva  

A. striata  C . . A C T C . C . . . C . . G . . . . 

PAA042 Larva  

A. striata  C . . A C T C . C . . . C . . G . . . . 

PAA043 Larva  

A. striata  C . . A C T C . C . . . C . . G . . . . 

PAA030 Larva  

A. obliqua  . . . . . . C . . . . . . . . G . . . . 

PAA031 Larva  

A. obliqua . . . . . . . C . . . . . . . . G . . . . 

PAA032 Larva  

A. obliqua  . . . . . . C . . . . . . . . G . . . . 

PAA033 Larva  

A. obliqua  . . . . . . C . . . . . . . . G . . . . 

PAA034 Larva  

A. obliqua . . . . . . . C . . . . . . . . G . . . . 

PAA035 Larva  

A. obliqua . . . . . . . C . . . . . . . . G . . . . 

PAA036 

Hembra  

A. obliqua . . . . . . . C . . . . . . . . G . . . . 

PAA037 

Hembra A. 

obliqua . . . . . . . C . . . . . . . . G . . . . 
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PAA038 
Hembra A. 

obliqua . . . . . . . C . . . . . . . . G . . . . 

PAA039 Macho  

A. obliqua . . . . . . . C . . . . . . . . G . . . . 

PAA040 Macho  

A. obliqua . . . . . . . C . . . . . . . . G . . . . 

                     
Domain: Data  210 211 214 231 239 245 247 248 249 250 253 256 257 262 268 269 270 272 278 281 

KT594127  

A. obliqua G A A C A A A A G A C A T A T T C C C T 

PAA002 Larva  

A. fraterculus . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA003 Larva  

A. fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA004 Larva  

A. fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA005 Larva  

A. fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA006 Larva  

A. fraterculus  . . . . . . . . . . T . . . . . . . . . 

PAA007 Larva 

A . fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA008 Larva 

A. fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA009 

Hembra A. 

fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA010 
Hembra A 

fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 
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PAA011 
Hembra A. 

fraterculus  . . G . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA012 Macho 

A. fraterculus . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA013 Macho 

A. fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA014 Macho 

A. fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA044 Larva 

A. fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA015 Larva 

A. striata  T . . G . . . . . . T . . G . . . . T C 

PAA016 Larva 

A. striata  . G . . . . . . . . T . . G . . . . T C 

PAA017 Larva 

A. striata  . G . . . . . . . . T . . G . . . T T C 

PAA018 Larva 

A striata  . G . . . . . . . . T . . G . . . . T C 

PAA019 Larva 

A striata  . G . . . . . . . . T . . G . . . . T C 

PAA020 Larva 

A. striata  . G . . . . . . . . T . . G . . . . T C 

PAA021 Larva 

A. striata  . G . . . . . . . . T . . G . . . . T C 

PAA022 Larva 

A. striata  . G . . . . . . . . T . . G . . . . T C 

PAA023 

Hembra  

A. striata  . G . . . . . . . . T . . G . . . . T C 

PAA024 

Hembra  

A. striata  . G . . T T T G A T T C C G A C A . T C 
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PAA025 
Hembra  

A. striata  . G . . . . . . . . T . . G . . . . T C 

PAA026 Macho  

A. striata  . G . . . . . . . . T . . G . . . . T C 

PAA027 Macho  

A. striata  . G . . . . . . . . T . . G . . . . T C 

PAA028 Larva 

A. obliqua  . . . . . . . . . . T . . . . . . . . . 

PAA029 Larva 

A. obliqua  . . . . . . . . . . T . . . . . . . . . 

PAA041 Larva 

A. striata  . G . . . . . . . . T . . G . . . . T C 

PAA042 Larva 

A. striata  . G . . . . . . . . T . . G . . . . T C 

PAA043 Larva 

A. striata  . G . . . . . . . . T . . G . . . . T C 

PAA030 Larva 

A. obliqua  . . . . . . . . . . T . . . . . . . . . 

PAA031 Larva 

A. obliqua . . . . . . . . . . . T . . . . . . . . . 

PAA032 Larva 

A. obliqua  . . . . . . . . . . T . . . . . . . . . 

PAA033 Larva 

A. obliqua  . . . . . . . . . . T . . . . . . . . . 

PAA034 Larva 

A. obliqua . . . . . . . . . . . T . . . . . . . . . 

PAA035 Larva 

A. obliqua . . . . . . . . . . . T . . . . . . . . . 

PAA036 

Hembra  

A. obliqua . . . . . . . . . . . T . . . . . . . . . 
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PAA037 
Hembra  

A. obliqua . . . . . . . . . . . T . . . . . . . . . 

PAA038 

Hembra  

A. obliqua . . . . . . . . . . . T . . . . . . . . . 

PAA039 Macho  

A. obliqua . . . . . . . . . . . T . . . . . . . . . 

PAA040 Macho  

A. obliqua . . . . . . . . . . . T . . . . . . . . . 

                     
Domain: Data  295 298 306 307 310 312 315 317 318 320 321 322 324 325 331 332 334 337 340 343 

KT594127  

A. obliqua T G A C A C G A C G G A G A T T T T A A 

PAA002 Larva 

A. fraterculus . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA003 Larva 

A. fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA004 Larva 

A. fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA005 Larva 

A. fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA006 Larva 

A. fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA007 Larva 

A . fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA008 Larva 

A. fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA009 
Hembra  

A. fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 
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PAA010 
Hembra  

A fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA011 

Hembra  

A. fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . . . C C . 

PAA012 Macho  

A. fraterculus . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA013 Macho  

A. fraterculus  . A . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA014 Macho  

A. fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA044 Larva 

A. fraterculus  . A . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA015 Larva 

A. striata  . A C . G . . . . . . T . . . . C . . . 

PAA016 Larva 

A. striata  . A C . G . . . . . . T . . . . C . . . 

PAA017 Larva 

A. striata  . A C . G G . . . . . T . . . . C . . . 

PAA018 Larva 

A striata  . A C . G . . . . . . T . . . . C . . . 

PAA019 Larva 

A striata  . A C . G . . . . . . T . . . . C . . . 

PAA020 Larva 

A. striata  . A C . G . . . . . . T . . . . C . . . 

PAA021 Larva 

A. striata  . A C . G . . . . . . T . . . . C . . . 

PAA022 Larva 

A. striata  . A C . G . . . . . . T . . . . C . . . 

PAA023 

Hembra  

A. striata  . A C . G . . . . . . T . . . . C . . . 
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PAA024 
Hembra  

A. striata  A A C . G . T G A C T G T T C C C . . T 

PAA025 

Hembra  

A. striata  . A C . G . . . . . . T . . . . C . . . 

PAA026 Macho  

A. striata  . A C . G . . . . . . T . . . . C . . . 

PAA027 Macho  

A. striata  . A C . G . . . . . . T . . . . C . . . 

PAA028 Larva 

A. obliqua  . A . A . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA029 Larva 

A. obliqua  . A . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA041 Larva 

A. striata  . A C . G . . . . . . T . . . . C . . . 

PAA042 Larva 

A. striata  . A C . G . . . . . . T . . . . C . . . 

PAA043 Larva 

A. striata  . A C . G . . . . . . T . . . . C . . . 

PAA030 Larva 

A. obliqua  . A . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA031 Larva 

A. obliqua . . A . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA032 Larva 

A. obliqua  . A . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA033 Larva 

A. obliqua  . A . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA034 Larva 

A. obliqua . . A . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA035 Larva 

A. obliqua . . A . A . . . . . . . . . . . . . . . . 
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PAA036 
Hembra  

A. obliqua . . A . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA037 

Hembra  

A. obliqua . . A . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA038 

Hembra  

A. obliqua . . A . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA039 Macho  

A. obliqua . . A . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA040 Macho  

A. obliqua . . A . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

                     
Domain: Data  350 355 364 379 381 382 383 384 394 400 401 421 427 430 442 463 465 468 469 470 

KT594127  

A. obliqua C C A T T A G C A T C C A A T A C C T G 

PAA002 Larva 

A. fraterculus . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA003 Larva 

A. fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA004 Larva 

A. fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA005 Larva 

A. fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA006 Larva 

A. fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . . . A A A 

PAA007 Larva 

A . fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA008 Larva 

A. fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 
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PAA009 
Hembra  

A. fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA010 

Hembra  

A fraterculus  . . G . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA011 

Hembra  

A. fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA012 Macho  

A. fraterculus . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA013 Macho  

A. fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA014 Macho  

A. fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA044 Larva 

A. fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA015 Larva 

A. striata  T T . C . . . . . C . T G G C . . . . . 

PAA016 Larva 

A. striata  T T . C . . . . . C . T G G C . . . . . 

PAA017 Larva 

A. striata  T T . C . . . . . C . T G G C . . . . . 

PAA018 Larva 

A striata  T T . C . . . . . C . T . G C . . . . . 

PAA019 Larva 

A striata  T T . C . . . . . C . T . G C . . . . . 

PAA020 Larva 

A. striata  T T . C . . . . . C . T . G C . . . . . 

PAA021 Larva 

A. striata  T T . C . . . . . C . T G G C . . . . . 

PAA022 Larva 

A. striata  T T . C . . . . . C . T . G C . . . . . 
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PAA023 
Hembra  

A. striata  T T . C . . . . . C . T . G C . . . . . 

PAA024 

Hembra  

A. striata  T T . C . T T T C C . T . G C G A A C A 

PAA025 

Hembra  

A. striata  T T . C . . . . . C . T G G C . . . . . 

PAA026 Macho  

A. striata  T T . C A . . . . C . T G G C . . . . . 

PAA027 Macho  

A. striata  T T . C . . . . . C . T G G C . . . . . 

PAA028 Larva 

A. obliqua  T . . . . . . . . . T T . . . . . . . . 

PAA029 Larva 

A. obliqua  T . . . . . . . . . T T . . . . . . . . 

PAA041 Larva 

A. striata  T T . C . . . . . C . T G G C . . . . . 

PAA042 Larva 

A. striata  T T . C . . . . . C . T . G C . . . . . 

PAA043 Larva 

A. striata  T T . C . . . . . C . T . G C . . . . . 

PAA030 Larva 

A. obliqua  T . . . . . . . . . T T . . . . . . . . 

PAA031 Larva 

A. obliqua . T . . . . . . . . . T T . . . . . . . . 

PAA032 Larva 

A. obliqua  T . . . . . . . . . T T . . . . . . . . 

PAA033 Larva 

A. obliqua  T . . . . . . . . . T T . . . . . . . . 

PAA034 Larva 

A. obliqua . T . . . . . . . . . T T . . . . . . . . 
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PAA035 Larva 

A. obliqua . T . . . . . . . . . T T . . . . . . . . 

PAA036 

Hembra  

A. obliqua . T . . . . . . . . . T T . . . . . . . . 

PAA037 

Hembra  

A. obliqua . T . . . . . . . . . T T . . . . . . . . 

PAA038 
Hembra  

A. obliqua . T . . . . . . . . . T T . . . . . . . . 

PAA039 Macho  

A. obliqua . T . . . . . . . . . T T . . . . . . . . 

PAA040 Macho  

A. obliqua . T . . . . . . . . . T T . . . . . . . . 

                     
Domain: Data  474 478 481 484 486 489 493 496 502 503 505 506 511 512 521 524 525 528 533 534 

KT594127  

A. obliqua T C T T G T T A A T A G A G G C T T C T 

PAA002 Larva 

A. fraterculus . . . . . . . . T . . . . . . . A A . . G 

PAA003 Larva 

A. fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA004 Larva 

A. fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA005 Larva 

A. fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA006 Larva 

A. fraterculus  . . . . C A . . C C . . G A A . A A . . 

PAA007 Larva 

A . fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 
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PAA008 Larva 

A. fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA009 

Hembra  

A. fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA010 

Hembra  

A fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA011 
Hembra  

A. fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA012 Macho  

A. fraterculus . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA013 Macho  

A. fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA014 Macho  

A. fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . . . . . A 

PAA044 Larva 

A. fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA015 Larva 

A. striata  . A . C . . A . . . . . . . . . . . . . 

PAA016 Larva 

A. striata  . A . C . . A . . . . . . . . . . . . . 

PAA017 Larva 

A. striata  . A . C . . A . . . . . . . . . . . . . 

PAA018 Larva 

A striata  . A . C . . A . . . . . . . . . . . . . 

PAA019 Larva 

A striata  . A . C . . A . . . . . . . . . . . . . 

PAA020 Larva 

A. striata  . A . C . . A . . . . . . . . . . . . . 

PAA021 Larva 

A. striata  . A . C . . A . . . . . . . . . . . . . 
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PAA022 Larva 

A. striata  . A . C . . A . . . . . . . . . . . . . 

PAA023 

Hembra  

A. striata  . A . C . . A . . . . . . . . . . . . . 

PAA024 

Hembra  

A. striata  . A . C . . A . G . G T . . . . . . . . 

PAA025 
Hembra  

A. striata  . A . C . . A . . . . . . . . . . . . . 

PAA026 Macho 

 A. striata  A A A C . . A . . . . . . . . . . . . . 

PAA027 Macho  

A. striata  . A . C . . A . . . . . . . . . . . A A 

PAA028 Larva 

A. obliqua  . A . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA029 Larva 

A. obliqua  . A . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA041 Larva 

A. striata  . A . C . . A . . . . . . . . . . . . . 

PAA042 Larva 

A. striata  . A . C . . A . . . . . . . . . . . . . 

PAA043 Larva 

A. striata  . A . C . . A . . . . . . . . . . . . . 

PAA030 Larva 

A. obliqua  . A . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA031 Larva 

A. obliqua . . A . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA032 Larva 

A. obliqua  . A . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA033 Larva 

A. obliqua  . A . . . . . . . . . . . . . . . . . . 
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PAA034 Larva 

A. obliqua . . A . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA035 Larva 

A. obliqua . . A . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA036 

Hembra  

A. obliqua . . A . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA037 

Hembra  

A. obliqua . . A . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA038 

Hembra  

A. obliqua . . A . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA039 Macho  

A. obliqua  . A . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA040 Macho 

A. obliqua . . A . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

                     
Domain: Data  535 536 537 538 540 541 547 548 549 551 553 556 557 559 561 564 568 573 574 577 

KT594127 

 A. obliqua T T T A C T A G T C T T G T C T T T A A 

PAA002 Larva 

A. fraterculus . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA003 Larva 

A. fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA004 Larva 

A. fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA005 Larva 

A. fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA006 Larva 

A. fraterculus  . . . T T . C A A . . . . . A A . G . . 
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PAA007 Larva 

A . fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA008 Larva 

A. fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA009 

Hembra  

A. fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA010 
Hembra  

A fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA011 

Hembra  

A. fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA012 Macho  

A. fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA013 Macho  

A. fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA014 Macho  

A. fraterculus  A A A . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA044 Larva 

A. fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

PAA015 Larva 

A. striata  . C . . . C . . . . A A . . . . A . G . 

PAA016 Larva 

A. striata  . C . . . C . . . . A A . . . . A . G . 

PAA017 Larva 

A. striata  . C . . . C . . . . A A . . . . A . G . 

PAA018 Larva 

A striata  . C . . . C . . . . A A . . . . A . G . 

PAA019 Larva 

A striata  . C . . . C . . . . A A . . . . A . G . 
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PAA020 Larva 

A. striata  . C . . . C . . . . A A . . . . A . G . 

PAA021 Larva 

A. striata  . C . . . C . . . . A A . . . . A . G . 

PAA022 Larva 

A. striata  . C . . . C . . . . A A A C . . A . G . 

PAA023 embra 

A. striata  . C . . . C . . . . A A . . . . A . G . 

PAA024Hembra 

A. striata  . C . . . C . . . . A A . . . . A . G . 

PAA025 embra 

A. striata  . C . . . C . . . . A A . . . . A . G . 

PAA026 Macho 

A. striata  . C . . . C . . . . A A . . . . A . G . 

PAA027 Macho 

A. striata  A A . . . C . . . T A A . . . . A . G . 

PAA028 Larva 

A. obliqua  . . . . . . . . . . A . . . . . . . . . 

PAA029 Larva 

A. obliqua  . . . . . . . . . . A . . . . . . . . . 

PAA041 Larva 

A. striata  . C . . . C . . . . A A . . . . A . G . 

PAA042 Larva 

A. striata  . C . . . C . . . . A A . . . . A . G . 

PAA043 Larva 

A. striata  . C . . . C . . . . A A . . . . A . G . 

PAA030 Larva 

A. obliqua  . . . . . . . . . . A . . . . . . . . T 

PAA031 Larva 

A. obliqua  . . . . . . . . . . A . . . . . . . . . 
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PAA032 Larva 

A. obliqua  . . . . . . . . . . A . . . . . . . . . 

PAA033 Larva 

A. obliqua  . . . . . . . . . . A . . . . . . . . . 

PAA034 Larva 

A. obliqua  . . . . . . . . . . A . . . . . . . . . 

PAA035 Larva 

A. obliqua  . . . . . . . . . . A . . . . . . . . . 

PAA036 
Hembra  

A. obliqua  . . . . . . . . . . A . . . . . . . . . 

PAA037 embra 

A. obliqua  . . . . . . . . . . A . . . . . . . . . 

PAA038 

Hembra A. 

obliqua  . . . . . . . . . . A . . . . . . . . . 

PAA039 Macho 

A. obliqua  . . . . . . . . . . A . . . . . . . . . 

PAA040 Macho 

A. obliqua  . . . . . . . . . . A . . . . . . . . . 

                     
Domain: Data  580 583 589 590 591 595 598 601 610 611 613 617 620 623 624 625 626    
KT594127  

A. obliqua T C C T T T A T T C T G G G G A G    

PAA002 Larva 

A. fraterculus  . . . . . . . . C . . . . . . . .    
PAA003 Larva 

A. fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . . .    
PAA004 Larva 

A. fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . G .    

PAA005 Larva 

A. fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . . .    
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PAA006 Larva 

A. fraterculus  . . . A A C . . C T . A A A A C A    

PAA007 Larva 

A  fraterculus  . . A A . . . . C . C . . . . . .    
PAA008 Larva 

A. fraterculus  . . A . . . . . C . . . . . . . .    

PAA009 

Hembra A. 

fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . . .    

PAA010 

Hembra A 

fraterculus  . . . . . . . . C . . . . . . . .    

PAA011 

Hembra A. 

fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . . .    

PAA012 Macho 

A. fraterculus. . . . . . . . . . . . . . . . . .    

PAA013 Macho 

A. fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . . .    

PAA014 Macho 

A. fraterculus  . . . . . . . . C . . . . . . . .    
PAA044 Larva 

A. fraterculus  . . . . . . . . . . . . . . . . .    

PAA015 Larva 

A. striata  A T T . . C C G C . . . . . . . .    
PAA016 Larva 

A. striata  A T T . . C C G C . . . . . . . .    
PAA017 Larva 

A. striata  A T T . . C C G C . . . . . . . .    
PAA018 Larva 

A striata  A T T . . C C G C . . . . . . . .    
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PAA019 Larva 

A striata  A T T . . C C G C . . . . . . . .    

PAA020 Larva 

A. striata  A T T . . C C G C . . . . . . . .    

PAA021 Larva 

A. striata  A T T . . C C G C . . . . . . . .    
PAA022 Larva 

A. striata  A T T . . C C G C . . . . . . . .    

PAA023 
Hembra A. 

striata  A T T . . C C G C . . . . . . . .    

PAA024 

Hembra A. 

striata  A T T . . C C G C . . . . . . . .    

PAA025 

Hembra A. 

striata  A T T . . C C G C . . . . . . . .    

PAA026 Macho 

A. striata  A T T . . C C G C . . . . . . . .    

PAA027 Macho 

A. striata  A T T . . C C G C . . . . . . . .    
PAA028 Larva 

A. obliqua  . . . . . . . . . . . . . . . . .    
PAA029 Larva 

A. obliqua  . . . . . . . . . . . . . . . . .    

PAA041 Larva 

A. striata  A T T . . C C G C . . . . . . . .    
PAA042 Larva 

A. striata  A T T . . C C G C . . . . . . . .    
PAA043 Larva 

A. striata  A T T . . C C G C . . . . . . . .    
PAA030 Larva 

A. obliqua  . . . . . . . . . . . . . . . . .    
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PAA031 Larva 

A. obliqua  . . . . . . . . . . . . . . . . .    

PAA032 Larva 

A. obliqua  . . . . . . . . . . . . . . . . .    

PAA033 Larva 

A. obliqua  . . . . . . . . . . . . . . . . .    
PAA034 Larva 

A. obliqua. . . . . . . . . . . . . . . . . .    
PAA035 Larva 

A. obliqua. . . . . . . . . . . . . . . . . .    

PAA036Hembra 

A. obliqua. . . . . . . . . . . . . . . . . .    

PAA037Hembra 

A. obliqua. . . . . . . . . . . . . . . . . .    

PAA038Hembra 

A. obliqua  . . . . . . . . . . . . . . . . .    

PAA039 Macho 

A. obliqua. . . . . . . . . . . . . . . . . .    

PAA040 Macho 

A. obliqua. . . . . . . . . . . . . . . . . .    
 

El alineamiento se interpreta de la siguiente manera: cada nucleótido es representado por una letra, así: Adenina (A), Guanina (G), 

Citosina (C) y Timina (T). En la parte derecha se encuentran las especies y códigos a los que representa cada especie, en la parte 

izquierda, la numeración de nucleótidos contados hasta ese punto. Los puntos indican homología entre los diferentes haplotipos y las 

letras, los sitios variables.   

Se encontró 23 haplotipos de la secuencia barcode en las 44 secuencias de los individuos estudiados de los cuales 11 fueron de la 

especie A. fraterculus, ocho fueron de A.striata y cuatro de A. oblicua,. Un haplotipo se define como una secuencia de  ADN que 
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difiere de otra en al menos un nucleótido. Se detectó la presencia de cinco haplotipos idénticos entre larva-adulto de una misma 

especie en los haplotipos uno y dos de la especie A. striata, tres y seis de la especie A. fraterculus y 21 de la especie A. obliqua y 

haplotipos muy similares y en una misma agrupación  N.J (figura 68.3) de  individuos correspondientes a una misma especie en los 

demás casos. Al disponer de los haplotipos de los adultos verificados para cada especie y de haplotipos idènticos o similares en los 

inmaduros, se logró mediante la asociación larva-adulto con base en la secuencia barcode, comprobar el uso exitoso de la secuencia 

para identificar dichas especies en el estado de larva.   (Ver Anexo F.
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Los resultados en términos de divergencias y distancias genéticas permitieron separar claramente 

los individuos de las tres especies. La divergencia genética entre individuos coespecíficos varió 

entre 0,6 y 1,3, mientras que el valor promedio de diferencia interespecífico fue superior al 7,9. Al 

realizar el análisis de barcoging gap se comprobó que los valores de distancia intra y entre las especies 

no se solapaban y se encontró consistencia de la región barcode como marcador de las tres especies. 

Así, los tres grupos, cada uno correspondiente a una especie, se diferencian como mínimo con valores 

de 2,15% de divergencia genética. (Ver Anexo F). 

 

La identificación de individuos con base en morfología-molecular coincidió en un 100%. Es decir, 

que la secuencia barcode permitió discriminar todos los individuos en estado de larva, asociándolos 

a las secuencias barcode de adultos previamente determinados y con identidad verificada por 

morfología. Los resultados sugieren que la morfología de adultos e inmaduros permitió en este 

caso por si sola, la asignación de los individuos a especies. Esto valida los protocolos de aclaración 

y montaje  de las larvas y de los adultos y el uso de las claves taxonómicas para la identificación 

de las tres especies, aunque en un proceso mas demorado y con mayores requerimientos que 

cuando se combinó con la metodología molecular.  

Al evaluar los resultados mediante las agrupaciones en un N.J, los resultados fueron consistentes 

encontrándose tres agrupaciones, cada una correspondiendo con una especie e integrando los 

individuos larvas y adultos de cada especie (figura 68.3). Las agrupaciones de las especies A. 

fraterculus, A. striata, A. obliqua., fueron soportadas con valores de  bootstrap  de 98, 100%  y 

98%  respectivamente. 

 

Cuando se realizó un NJ incluyendo las secuencias de dos de las especies que aparecen reportadas 

previamente para Colombia y que se encontraron en gen bank (figura 69.3)  los resultados se 

mantuvieron, indicando las mismas tres agrupaciones.  
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Figura 68-3: Dendrograma de Neighbor-Joining con el modelo K2P y bootstrapp de 10000 

réplicas, mostrando valores de bootstrap cuando estos son superiores al 80% en las secuencias de 

ADN del fragmento COI-barcode   de las secuencias originales del Proyecto Anastrepha (PAA). 
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Figura 69-3: Dendrograma de Neighbor-Joining con el modelo K2P y bootstrapp de 10000 

réplicas, con valores de bootstrap cuando son superiores al 80% en los haplotipos colombianos 

del fragmento COX1-barcode para tres especies de moscas de la fruta en tres zonas de vida. 
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 Las secuencias para las especies de interés en Colombia, encontradas en la base de datos Gen 

Bank, fueron las reportadas por los autores Scally et al (2016) con código KT 594116, KT 594117  

KT 594118, KT 594119  KT 594120  KT 594123  KT 594126, KT 594127 que han sido trabajadas 

por el APHIS USDA para Anastrepha obliqua en Colombia, y para Anastrepha striata códigos 

KU985253,KU985249,KU985255,KU985254 y KU985250 reportadas por Gallo Et al (2016)  

procedentes de Colombia de la Universidad del Valle, en la Ciudad de Cali.  

 

Para la especie Anastrepha fraterculus, en Colombia no se encontraron secuencias reportadas. 

Al comparar las secuencias de A. obliqua con las secuencias registradas en Gen bank de la misma 

especie se puede observar  (figura 72.3) que los haplotipos se combinan con un porcentaje de 

similitud de 98%. En la especie A striata se observó que los haplotipos de las secuencias seleccionadas 

se combinan con las del proyecto y se definen muy bien con un porcentaje de 100%. 

Existen algunas secuencias del Autor Scally et al (2016) de A. obliqua para Colombia, que no se 

combinaron con con la ssecuencias del proyecto de la misma especie, esto puedo haber sido debido 

a que debido a que pertenecen a un complejo de especies norfologicamente son muy parecidas 

pero el análisis molecular las diferencio debido posiblemente  a que pertenecen a zonas geográficas 

muy diferentes, aun asi el autor no especifica de que zonas geográficas de Colombia pertenecen 

sus secuencias. 
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4. Capítulo 4. Discusión. 

 

En el presente estudio, basados en morfología y  secuencias DNA barcode se identificaron tres 

especies del género Anastrepha, en los frutales Guayaba Feijoa (Feijoa sellowiana L), Guayaba 

común (Psidium guajaba L) y mango (manguifera indica L) de Rionegro, Medellín, y Santa Fe de 

Antioquia. 

Se verificó la capacidad de la secuencia código de barras para la identificación de las tres especies 

en los números de individuos estudiados y con la procedencia señalada, encontrándose capacidad 

discriminatoria de los individuos inmaduros y permitiéndose la asignación a una especie mediante 

la asociación larva adulto (en términos de la comparación de las secuencias). 

 

Si bien la morfología permite hacer la separación de las especies y en particular en el estado adulto, 

no es tan fácil en términos logísticos y taxonómicos como base para la determinación de índices, 

y las actividades de monitoreo y control. En este sentido la secuencia aparece promisoria para 

realizar de forma rápida y costo efectiva la determinación en larvas, ahora que se dispone de las 

secuencias de adultos confirmados morfológicamente por las personas con la capacidad y 

experticia en el país.   

Aspectos importantes a considerar son los relacionados con la validación del uso de la secuencia, 

considerando el rango de distribución de las especies en el departamento, el país y en su rango de 
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hospederos. La verificación del barcoding gap o espacio intra especie vs inter especie, es un 

aspecto fundamental en relación con el uso de la secuencia. 

Los alcances del presente estudio eran de creación de una línea base de información y exploración, 

pero los resultados sugieren la importancia de dar continuidad a la validación y de considerar en 

términos costo efectivos bajo las condiciones reales y actuales de instituciones como el ICA, la 

necesidad y factibilidad de uso de una herramienta como ésta, para actividades incluyendo las de 

cuarentena. 

Este estudio es uno de primeros sobre el género Anastrepha y en general para las moscas de la fruta 

en Colombia que considera datos moleculares y en particular de la secuencia barcode.  Para el país 

existen reportadas solo 24  secuencias código de para las moscas de la fruta  A. obliqua (9)  y A. striata 

(8) y A. grandis (2) y de la Mosca del Mediterráneo Ceratitis capitata (5). En la base de gen bank 

existen 538 secuencias del género Anastrepha, de las cuales la mayoría son de especímenes de países 

como Paraguay, Brasil  Perú, México, Argentina, Costa Rica, Colombia  Guatemala, Belize, 

Venezuela , Ecuador, Republica Dominicana,  Panamá, Argentina, Barbados. 

 

Trabajos completos sobre el uso de la secuencia barcode en moscas de la fruta han sido realizados por 

 Scally et al. (2016), quienes examinaron la variación intra-específica dentro de A. obliqua en un 

rango geográfico desde Argentina hasta Mexico así como las relaciones interespecíficas con otras 

especies de Anastrepha usando un conjunto de datos de locus múltiple que comprende 9 loci (7 

nucleares, 2 mitocondriales) con 105 especímenes secuenciados. Los resultados basados en un 

conjunto concatenado de loci nucleares apoyan fuertemente la monofilia de A. obliqua y la mayoría 

de las otras especies previamente identificadas por morfología. También se identificó una división 

entre las muestras de Anastrepha obliqua peruana y las de otros lugares. Estos resultados 

contrastan con los hallazgos previos de las relaciones dentro de A. obliqua basados en datos 

mitocondriales, donde se encontró una marcada discrepancia entre filogenética nuclear y 

mitocondrial. Estos análisis sugieren una posible introgresión, particularmente entre especies de 

A. obliqua y A. fraterculus, asi mismo,  la alta diversidad mitocondrial reportada para A. obliqua 

podría ser el resultado de la clasificación incompleta del linaje. 

 

Smit et al (2013), realizaron un ensayo de viabilidad de la identificación molecular de moscas de 

la fruta europeas (Diptera: Tephritidae) basado en secuencias COI de código de barras. Un 
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conjunto de datos que contiene 555 secuencias de 135 especies de tres subfamilias y 42 géneros 

especie usada como grupo externo. Estos autores concluyeron que el 73,3% de todas las especies 

se podrían identificar basándose en su código de barras de COI, considerando similares similitudes 

y/o distancias geneticas.  Entre los géneros estudiados se encuentran A canthiophilus walkeri 

Bactrocera oleae Rhagoletis cerasi Rhagoletis samojlovitshae Rhagoletis cingulata 

Plaumannimyia sp. Sphenella marginata Terellia colon, Tephritis nebulosa, Terellia luteola, 

Trupanea cf. Metoeca, Trypeta artemisiae, Ulidia nigripennis, Urophora ivannikovi. 

 

Gallo et al (2016) evaluaron el efecto de la coordillera de los Andes sobre la estructura poblacional 

de A. striata, individuos colectados en frutos de Psidium guajava de tres regiones naturales del 

suroeste de Colombia (Pacífico Costa, región montañosa y valle interandino) del río Cauca en 

Colombia). Sobre la base de un 1318 pb concatenado de los genes (COI) y NADH Deshidrogenasa 

subunidad 6 (ND6), 14 haplotipos,  encontraron cambios entre ellos (entre 1 y 3). Ahí Fue sólo un 

haplotipo dominante en las tres regiones. Se concluyó que los Andes no son una barrera eficaz para 

el aislamiento genético de las poblaciones de la costa del Pacífico en comparación con Las 

poblaciones de los valles interandinos. Encontraron que las distancias intra e inter especificas en 

estas tres regiones fue de 0.0 a 0.4%, estos datos están cerca de los que se analñlizo en la especie A. 

striata del presente estudio de variabilidad molecular  ya que estuvo entre 0.6 y 1.3 debido a que se 

encuentra en una zona geográfica diferente. 

 

Para el autor es claro que la Taxonomía es una sola y las especies no se identifican exclusivamente  

con base en una región molecular o un gen; no obstante ayudas diagnósticas como la secuencia código 

de barras son de utilidad y usadas con cuidado y responsabilidad, pueden sin duda apoyar procesos 

demandantes en el caso de insectos que requieren manejo. Los hallazgos del presente estudio sumados 

a reportes iniciales asi lo sugieren. 
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5. Capítulo 5: Conclusiones y recomendaciones. 

 

¶ Con base en el presente estudio se establece la variabilidad morfològica y molecular entre 

las especies A. fraterculus, A. striata y A.obliqua en cuanto a la variabilidad molecular 

expresada como divergencia en los haplotipos de la secuencia DNA barcode entre 

individuos de las tres especies, se determinò que èsta es suficiente en el escenario 

estudiado, como para considerar dicha secuencia de uso potencial en la asignaciòn de 

individuos con identidad desconocida, a grupos de secuencias que a su vez se identifican 

con base en las secuencias de individuos adultos previamente determinados por taxonomìa 

a especies. Con base en ello, la identicaciòn de individuos en el estado de larva se considera 

de gran utilidad. 

¶ Obtener una librería de secuencias código de barras de ADN a lo largo de la distribución  

geográfica de las moscas de la fruta del gènero estudiado, permitiría la validación e 

implementación de esta metodología a nivel departamental, proporcionando un 

procedimiento más rápido y efectivo para la determinación de los índices e incluso, que 
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podrìa ser usado como apoyo en el control de calidad de los frutos, en relación con las 

normas de cuarentena que involucran este insecto plaga. 

¶ Este es el primer trabajo que se realizo en el Departamento de Antioquia y se considera 

pionero en la combinación de caracteres morfológicos utilizando las claves disponibles y 

caracteres moleculares urilizando secuencias de ADN  con el gen COI  aplicados a tres 

especies de Anastrepha en Colombia.. 
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7. Anexos 

Anexo A: Datos de muestreo y obtención de larvas y adultos de mosca dela fruta en Guayaba Feijoa (Feijoa sellowiana )  de 

COPOICA Centro de Investigación La Selva. Rionegro ï Antioquia. Colombia. 

 

 

MUESTREO GUAYABA FEIJOA ( Feijoa sellowiana ) RIONEGRO CORPOICA . 

Fecha 

colecta 

Fecha 

disección 

Peso 

frutos ( 
larva 

L/  

kg 

LARVA  

MONT

A 

CRIA  
PUP

A 

ADU

L 
 M F 

ADULTO 

MONTAJ  
ID otra esp 

1/04/2014 2/04/2014 2026 75 37 0 75 48 26 12 14 0 A. fraterculus   

23/06/2015 9/07/2015 872 47 54 30 17 10 5 1 4 0 A. fraterculus   

23/06/2015 16/07/2015 902 26 29 0 26 15 6 4 2 0 A. fraterculus   

23/06/2015 23/07/2015 809 42 52 0 42 18 12 3 9 0 A. fraterculus   

11/08/2015 13/08/2015 1041 18 17 0 18 12 5 1 4   A. fraterculus   

18/08/2015 20/08/2015 1353 15 11 0 15 8 5 2 3   A. fraterculus   

24/08/2015 27/08/2015 1005 32 32 15 17 8 6 5 1   A. fraterculus A. striat 

1/09/2015 3/09/2015 850 43 51 15 28 17 11 3 8   A. fraterculus   

7/10/2015 7/10/2015 630 25 40 0 25 14 9 4 5   A. fraterculus A obliq 

17/06/2016 18/06/2016 1026 20 19 0 20 9 5 2 3   A. fraterculus   

16/08/2016 17/08/2016 825 19 23 2 17 8 5 4 1 3 A. fraterculus   

TOTAL  7-oct-16 13298 416 31 60 337 201 112 48 64   A. fraterculus   

    L/Kg 31   %  60 56 % m/h 1       
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Anexo B: Datos de muestreo y obtención de larvas y adultos de mosca dela fruta en Guayaba Comun  (Psidium guajaba) de Los 

Predios de la Universidad Nacional de Colombia Sede Medellín. Medellín Antioquia Colombia. 

MUESTREO GUAYABA COMUN ( Psidium guajaba) UNALMED . 

Fecha 

colecta 

Fecha 

disección 

Peso 

frut (g) 
larva 

L/k

g 

LA RVA

MONTA  
CRIA  PUPA ADUL  M F 

ADULTO 

MONTAJ  
ID otra esp 

19/03/2014 19/03/2014 4650 629 135 30 599 420 169 72 97   A. striata No 

19/03/2014 21/03/2014 2670 124 46 0 124 105 72 24 48   A. striata No 

24/03/2014 24/03/2014 1950 95 49 0 95 82 45 12 33   A. striata No 

10/08/2015 10/08/2015 750 32 43 30 2 0 0 0 0   A. striata No 

7/09/2015 7/09/2015 1200 45 38 0 45 32 19 8 11   A. striata No 

28/09/2015 28/09/2015 1500 52 35 0 52 38 23 7 16   A. striata No 

12/10/2015 12/10/2015 800 82 103 0 82 42 27 15 12   A. striata No 

26/10/2015 26/10/2015 1140 120 105 30 90 27 23 8 15   A. striata No 

30/11/2015 30/11/2015 700 130 186 0 130 92 47 22 25   A. striata No 

12/04/2016 13/12/2016 1100 53 48 0 53 21 10 3 7   A. striata A obliq 

12/09/2016 12/09/2016 1250 78 62 4 74 22 11 5 6 6 A. striata   

TOTAL  7-oct-16 17710 1440 81 94 1346 881 446 176 270       

            
% 

sobreviv 
65 51 

Porp

o 

m/h 

0,65       
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Anexo C: Datos de muestreo y obtención de larvas y adultos de mosca de la fruta en Mango (Mangifera indica L) de La Finca 

Cantarrana Vereda El Espinal a un km del Centro Agropecuario Cotové de la Universidad Nacional de Colombia En Santa Fe 

de Antioquia .. 

 

MUESTREO MANGO ( Mangifera indica L.) EN SANTA FE DE ANTIOQUIA  

Fecha 

colecta 

Fecha 

disección 

Peso 

fruto(g)  
larv  

 

L/k

g 

LARVA

MONTA  
CRIA  PUPA 

ADU

L 
M F 

ADULTO

SMONTA

J 

ID otra espe 

6/06/2014 6/06/2014 10358 152 15 30 122 65 42 12 10   A. obliqua   

25/05/2015 27/05/2015 6144 18 3 5 13 5 4 1 3   A. obliqua   

25/05/2015 28/05/2015 5278 23 4 5 18 10 8 2 6   A. obliqua   

25/05/2015 29/05/2015 7560 38 5 5 33 18 15 6 9   A. obliqua   

25/05/2015 30/05/2015 6582 25 4 5 20 12 9 4 5   A. obliqua   

25/05/2015 2/05/2015 5783 20 3 5 15 9 7 2 5   A. obliqua   

25/05/2015 3/05/2015 4835 22 5 5 17 12 10 7 3   A. obliqua A frate 

30/04/2016 5/05/2016 8325 41 5 0 41 26 19 8 11 6 A. obliqua   

2/06/2016 7/06/2016 5684 55 10 0 55 32 23 14 9   A. obliqua   

10/07/2016 12/07/2016 6758 48 7 0 48 29 17 9 8 6 A. obliqua   

TOTAL  10-sep-16 67307 442 7 60 382 218 154 65 69       

    

PROM 

L/Kg   6   

% 

sobreviv 57 71 

Porpo 

m/h 0,94       
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Anexo D: Base de Datos de procesamiento e identificación de muestras de larvas y adultos de moscas de la fruta en las tres zonas 

de vida  con claves taxonómicas de; Korytkowski . 2004, Hernández Ortiz 1992, Berg 1994.Hernandez 2014. 

 

Código 

Proyect 

Código 

MEFLG  

Id. 

Taxonómica 
Estado Sexo Localidad 

Planta 

hospedera 

Latitud 

(N) 

Longitud 

(W) 

Placa 

fija  

Fecha 

montaje 

Estructura(s) 

visibles 

PAA001 33152 
A. 

fraterculus 
Larva NA Rionegro  

F. 

sellowiana 

06 

07,842 

75 

24,901 
Euparal 12/08/2015 

Espeoraculos 

anteriores, 

carina bucal, 

espiraculos 

posterioes, 

lobulos 

anales. 

PAA002 33153 
A. 

fraterculus 
Larva NA Rionegro  

F. 

sellowiana 

06 

07,842 

75 

24,901 
Euparal 12/08/2015 

Espeoraculos 

anteriores, 

carina bucal, 

espiraculos 

posterioes, 

lóbulos 

anales. 

PAA003 33154 
A. 

fraterculus 
Larva NA Rionegro  

F. 

sellowiana 

6 

07,842 

75 

24,901 
Auparla 19/08/2015 

Espiráculos 

anteriores, 

Carina bucal, 



     147  

 

espiráculos 

posteriores, 

lóbulos 

anales. 

PAA004 33155 
A. 

fraterculus 
Larva NA Rionegro  

F. 

sellowiana 

6 

07,842 

75 

24,901 
Euparal 19/08/2015 

Espiráculos 

anteriores, 

Carina bucal, 

espiráculos 

posteriores, 

lóbulos 

anales. 

PAA005 33156 
A. 

fraterculus 
Larva NA Rionegro  

F. 

sellowiana 

6 

07,842 

75 

24,901 
Euparal 21/08/2015 

Espiráculos 

anteriores, 

Carina bucal, 

espiráculos 

posteriores, 

lóbulos 

anales. 

PAA006 33157 
A. 

fraterculus 
Larva NA Rionegro  

F. 

sellowiana 

6 

07,842 

75 

24,901 
Euparal 21/08/2015 

2alas, 

ovipositor 

PAA007 33158 
A. 

fraterculus 
Larva NA Rionegro  

F. 

sellowiana 

6 

07,842 

75 

24,901 
Auparla 28/08/2015 

Espiráculos 

anteriores, 
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Carina bucal, 

espiráculos 

posteriores, 

lóbulos 

anales. 

PAA008 33159 
A. 

fraterculus 
Larva NA Rionegro  

F. 

sellowiana 

6 

07,842 

75 

24,901 
Euparal 28/08/2015 

Espiráculos 

anteriores, 

Carina bucal, 

espiráculos 

posteriores, 

lóbulos 

anales. 

PAA009 33160 
A. 

fraterculus 
Adulto H Rionegro  

F. 

sellowiana 

6 

07,842 

75 

24,901 
Euparal 14/08/2015 

Espiráculos 

anteriores, 

Carina bucal, 

espiráculos 

posteriores, 

lóbulos 

anales. 

PAA010 33161 
A. 

fraterculus 
Adulto H Rionegro  

F. 

sellowiana 

6 

07,842 

75 

24,901 
Euparal 14/08/2015 

2alas, 

ovipositor 
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PAA011 33162 
A. 

fraterculus 
Adulto H Rionegro  

F. 

sellowiana 

6 

07,842 

75 

24,901 

Euparal 
28/08/2015 

2alas, 

ovipositor 

PAA012 33163 
A. 

fraterculus 
Adulto M Rionegro  

F. 

sellowiana 

6 

07,842 

75 

24,901 

Euparal 
28/08/2015 

2alas, 

ovipositor 

PAA013 33164 
A. 

fraterculus 
Adulto M Rionegro  

F. 

sellowiana 

6 

07,842 

75 

24,901 

Euparal 
28/08/2015 

2alas, 

ovipositor 

PAA014 33165 
A. 

fraterculus 
Adulto M Rionegro  

F. 

sellowiana 

6 

07,842 

75 

24,901 

Euparal 
28/08/2015 

2alas, 

ovipositor 

PAA015 33166 A. striata Larva NA Unalmed P. guajava  
06 

15.802 

75 

34.655 
Euparal 6/08/2015 

Espiráculos 

anteriores, 

Carina bucal, 

espiráculos 

posteriores, 

lóbulos 

anales. 

PAA016 33167 A. striata Larva NA Unalmed P. guajava  
06 

15.802 

75 

34.655 
Euparal 6/08/2015 

Espiráculos 

anteriores, 

Carina bucal, 

espiráculos 

posteriores, 

lóbulos 

anales. 
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PAA017 33168 A. striata Larva NA Unalmed P. guajava  
6 

15.802 

75 

34.655 
Euparal 6/08/2015 

2alas, 

ovipositor 

PAA018 33169 A. striata Larva NA Unalmed P. guajava  
6 

15.802 

75 

34.655 
Euparal 12/08/2015 

2alas, 

ovipositor 

PAA019 33170 A. striata Larva NA Unalmed P. guajava  
6 

15.802 

75 

34.655 
Euparal 28/08/2015 

Espiráculos 

anteriores, 

Carina bucal, 

espiráculos 

posteriores, 

lóbulos 

anales. 

PAA020 33171 A. striata Larva NA Unalmed P. guajava  
6 

15.802 

75 

34.655 
Euparal 28/08/2015 

Espiráculos 

anteriores, 

Carina bucal, 

espiráculos 

posteriores, 

lóbulos 

anales. 

PAA021 33172 A. striata Larva NA Unalmed P. guajava  
6 

15.802 

75 

34.655 
Euparal 28/08/2015 

Espiráculos 

anteriores, 

Carina bucal, 

espiráculos 
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posteriores, 

lóbulos 

anales. 

PAA022 33173 A. striata Larva NA Unalmed P. guajava  
6 

15.802 

75 

34.655 
Euparal 28/08/2015 

Espiráculos 

anteriores, 

Carina bucal, 

espiráculos 

posteriores, 

lóbulos 

anales. 

PAA023 33174 A. striata Adulto H Unalmed P. guajava  
6 

15.802 

75 

34.655 
Euparal 6/08/2015 

Espiráculos 

anteriores, 

Carina bucal, 

espiráculos 

posteriores, 

lóbulos 

anales. 

PAA024 33175 A. striata Adulto H Unalmed P. guajava  
6 

15.802 

75 

34.655 
Euparal 21/08/2015 

2alas, 

ovipositor 

PAA025 33176 A. striata Adulto H Unalmed P. guajava  
6 

15.802 

75 

34.655 
Euparal 21/08/2015 

2alas, 

ovipositor 
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PAA026 33177 A. striata Adulto M Unalmed P. guajava  
6 

15.802 

75 

34.655 
Euparal 23/08/2016 

Espiráculos 

anteriores, 

Carina bucal, 

espiráculos 

posteriores, 

lóbulos 

anales. 

PAA027 33178 A. striata Adulto M Unalmed P. guajava  
6 

15.802 

75 

34.655 
Euparal 23/08/2016 

Espiráculos 

anteriores, 

Carina bucal, 

espiráculos 

posteriores, 

lóbulos 

anales. 

PAA028 33179 A. striata Adulto M Unalmed P. guajava  
6 

15.802 

75 

34.655 
Euparal 23/08/2016 

Espiráculos 

anteriores, 

Carina bucal, 

espiráculos 

posteriores, 

lóbulos 

anales. 
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PAA029 33180 A. obliqua Larva NA 
Santa Fe 

de An 
M. indica  

06 

31,431 

75 

49,365 
Euparal 31/08/2015 

Espiráculos 

anteriores, 

Carina bucal, 

espiráculos 

posteriores, 

lóbulos 

anales. 

PAA030 33181 A. obliqua Larva NA 
Santa Fe 

de An 
M. indica  

06 

31,431 

75 

49,365 
Euparal 31/08/2015 

Espiráculos 

anteriores, 

Carina bucal, 

espiráculos 

posteriores, 

lóbulos 

anales. 

PAA031 33182 A. obliqua Larva NA 
Santa Fe 

de An 
M. indica  

6 

31,431 

75 

49,365 
Euparal 31/08/2015 

Espiráculos 

anteriores, 

Carina bucal, 

espiráculos 

posteriores, 

lóbulos 

anales. 



     154  

 

PAA032 33183 A. obliqua Larva NA 
Santa Fe 

de An 
M. indica  

6 

31,431 

75 

49,365 
Euparal 31/08/2015 

Espiráculos 

anteriores, 

Carina bucal, 

espiráculos 

posteriores, 

lóbulos 

anales. 

PAA033 33184 A. obliqua Larva NA 
Santa Fe 

de An 
M. indica  

6 

31,431 

75 

49,365 
Euparal 31/08/2015 

Espiráculos 

anteriores, 

Carina bucal, 

espiráculos 

posteriores, 

lóbulos 

anales. 

PAA034 33184 A. obliqua Larva NA 
Santa Fe 

de En 
M. indica  

6 

31,431 

75 

49,365 
Auparla 31/08/2015 

Espeoraculos 

anteriores, 

carina bucal, 

espiraculos 

posterioes, 

lobulos 

anales. 
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PAA035 33184 A. obliqua Larva NA 
Santa Fe 

de En 
M. indica  

6 

31,431 

75 

49,365 
Auparla 31/08/2015 

Espeoraculos 

anteriores, 

carina bucal, 

espiraculos 

posterioes, 

lobulos 

anales. 

PAA036 33184 A. obliqua Larva NA 
Santa Fe 

de En 
M. indica  

6 

31,431 

75 

49,365 
Auparla 31/08/2015 

Espeoraculos 

anteriores, 

carina bucal, 

espiraculos 

posterioes, 

lobulos 

anales. 

PAA037 33184 A. obliqua Adulto H 
Santa Fe 

de En 
M. indica  

6 

31,431 

75 

49,365 
Auparla 31/08/2015 

Espiráculos 

anteriores, 

Carina bucal, 

espiráculos 

posteriores, 

lóbulos 

anales. 
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PAA038 33184 A. obliqua Adulto H 
Santa Fe 

de An 
M. indica  

6 

31,431 

75 

49,365 
Euparal 31/08/2015 

Espiráculos 

anteriores, 

Carina bucal, 

espiráculos 

posteriores, 

lóbulos 

anales. 

PAA039 33184 A. obliqua Adulto H 
Santa Fe 

de An 
M. indica  

6 

31,431 

75 

49,365 
Euparal 31/08/2015 

Espiráculos 

anteriores, 

Carina bucal, 

espiráculos 

posteriores, 

lóbulos 

anales. 

PAA040 33184 A. obliqua Adulto M 
Santa Fe 

de An 
M. indica  

6 

31,431 

75 

49,365 
Euparal 31/08/2015 

Espiráculos 

anteriores, 

Carina bucal, 

espiráculos 

posteriores, 

lóbulos 

anales. 
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PAA042 33184 A. obliqua Adulto M 
Santa Fe 

de An 
M. indica  

6 

31,431 

75 

49,365 
Euparal 31/08/2015 

Espiráculos 

anteriores, 

Carina bucal, 

espiráculos 

posteriores, 

lóbulos 

anales. 

 

Anexo E: Base de Datos de identificación de secuencias de ADN  de muestras de larvas y adultos de moscas de la fruta en las 

tres zonas de vida en la plataforma de Gen Bank (GB) y Bold Systems. 

 

Código 

Proyecto 

ID 

GB 
COVER Especie 

Código 

GB 
País Autor  

ID Bold 

Systems 
Especie Código  País Autor  

PAA001 99% 100% 
A. 

fraterculus 
KT594168 Perú 

Scally, et 

al, 2016  
99,64% 

A. 

fraterculus 
DQ116203 Perú 

Amstraong 

y Ball 2005 

PAA002 97% 100% 
A. 

fraterculus 
KT594137 Perú 

Scally, et 

al, 2016  
97,50% 

A. 

fraterculus 
DQ116198 

Costa 

Rica 

Armstrong 

y Ball 2005 

PAA003 98% 100% 
A. 

fraterculus 
KT594168 Perú 

Scally, et 

al, 2016  
98,20% 

A. 

fraterculus 
HQ829897 Paraguay Lopes Et al,  

PAA004 98% 100% 
A. 

fraterculus 
KT594734 México 

Scally, et 

al, 2016  
99,74% 

A. 

fraterculus 
HQ829912 Paraguay Lopes Et al,  
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PAA005 98% 100% 
A. 

fraterculus 
KT594732 México 

Scally, et 

al, 2016  
97,98% 

A. 

fraterculus 
DQ116197 Brasil 

Amstraong 

y Ball 2005 

PAA006 94% 98% 
A. 

fraterculus 
KT594092 Perú 

Scally, et 

al, 2016  
94,50% 

A. 

fraterculus 
KT594168 Perú 

Scally, et al, 

2016  

PAA007 97% 98% 
A. 

fraterculus 
KT594168 Perú 

Scally, et 

al, 2016  
97,55% 

A. 

fraterculus 
DQ116198 

Costa 

Rica 

Amstraong 

y Ball 2005 

PAA008 97% 100% 
A. 

fraterculus 
KT594168 Perú 

Scally, et 

al, 2016  
98,04% 

A. 

fraterculus 
DQ116198 

Costa 

Rica 

Armstrong 

y Bill  2005 

PAA009 98% 100% 
A. 

fraterculus 
KT594093 Perú 

Scally, et 

al, 2016  
98,18% 

A. 

fraterculus 
HQ829897 Paraguay Lipes Et al,  

PAA010 97% 100% 
A. 

fraterculus 
KT594168 Perú 

Scally, et 

al, 2016  
98,70% 

A. 

fraterculus 
DQ116198 

Costa 

Rica 

Amstraong 

y Ball 2005 

PAA011 98% 97% 
A. 

fraterculus 
KT594177 Perú 

Scally, et 

al, 2016  
97,66% 

A. 

fraterculus 
DQ116203 Perú 

Amstraong 

y Ball 2005 

PAA012 98% 96% 
A. 

fraterculus 
KT594177 Perú 

Scally, et 

al, 2016  
98,20% 

A. 

fraterculus 
DQ116203 Perú 

Amstraong 

y Ball 2005 

PAA013 98% 98% 
A. 

fraterculus 
KT594168 Perú 

Scally, et 

al, 2016  
98,38% 

A. 

fraterculus 
DQ116203 Perú 

Amstraong 

y Ball 2005 

PAA014 97% 99% 
A. 

fraterculus 
KT594168 Perú 

Scally, et 

al, 2016  
97,69% 

A. 

fraterculus 
DQ116203 Perú 

Amstraong 

y Ball 2006 

PAA015 99% 100% A. striata KU985252 Colombia 
Gallo et 

al, 2016 
99,52% A. striata HQ677078 México 

Frey et al, 

2013 
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PAA016 99% 100% A. striata KU985254 Colombia 
Gallo et 

al, 2016 
100% A. striata DQ116222 Guatemala 

Amstraong 

y Ball 2005 

PAA017 99% 100% A. striata HQ677076 México 
Frey et al, 

2013 
99,68% A. striata HQ677078 México 

Frey et al, 

2013 

PAA018 99% 100% A. striata KU985251 Colombia 
Gallo et 

al, 2016 
100% A. striata DQ116223 Guatemala 

Amstraong 

y Ball 2005 

PAA019 99% 100% A. striata HQ677073 México 
Frey et al, 

2013 
100% A. striata DQ116227 Venezuela 

Amstraong 

y Ball 2005 

PAA020 99% 100% A. striata HQ677072 México 
Frey et al, 

2013 
100% A. striata DQ116223 Guatemala 

Amstraong 

y Ball 2005 

PAA021 99% 100% A. striata KU985249 Colombia 
Gallo et 

al, 2016 
98,77% A. striata DQ116224 México 

Amstraong 

y Ball 2005 

PAA022 97% 100% A. striata KU985253 Colombia 
Gallo et 

al, 2016 
98,77% A. striata DQ116224 México 

Amstraong 

y Ball 2005 

PAA023 99% 100% A. striata KU985248 Colombia 
Gallo et 

al, 2016 
99,8% A. striata DQ116222 Guatemala 

Amstraong 

y Ball 2005 

PAA024 93% 100% A. striata KU985255 Colombia 
Gallo et 

al, 2016 
ND     

PAA025 99% 100% A. striata HQ677070 México 
Frey et al, 

2013 
99,8% A. striata DQ116222 Guatemala 

Amstraong 

y Ball 2005 

PAA026 99% 99% A. striata HQ677076 México 
Frey et al, 

2013 
99,67% A. striata DQ116222 Guatemala 

Amstraong 

y Ball 2005 



     160  

 

PAA027 98% 98% A. striata HQ677077 México 
Frey et al, 

2013 
99,18% A. striata DQ116222 Guatemala 

Amstraong 

y Ball 2005 

PAA029 99% 100% A. obliqua KT594120 Colombia 
Scally, et 

al, 2016  
99,84% A. obliqua HM545115 Brasil 

Ruiz Et al 

2012 

PAA030 98% 100% A. obliqua KT594130 México 
Scally, et 

al, 2016 
98,23% A. obliqua HM545104 Brasil 

Ruiz Et al 

2012 

PAA031 98% 100% A. obliqua KT594111 México 
Scally, et 

al, 2016  
98,21% A. obliqua DQ006208 Brasil 

Amstraong 

y Ball 2005 

PAA032 97% 99% A. obliqua KT594147 México 
Scally, et 

al, 2016  
97,48% A. obliqua DQ006208 Brasil 

Amstraong 

y Ball 2005 

PAA033 98% 100% A. obliqua HM545115 México 
Ruiz Et al 

2012 
98,22% A. obliqua HM545104 Brasil 

Ruiz Et al 

2012 

PAA034 97% 99% A. obliqua KT594136 México 
Scally, et 

al, 2016  
97,48% A. obliqua DQ006208 Brasil 

Amstraong 

y Ball 2005 

PAA035 97% 99% A. obliqua KT594134 México 
Scally, et 

al, 2016  
97,65% A. obliqua DQ006208 Brasil 

Amstraong 

y Ball 2005 

PAA036 99% 100% A. obliqua KT594129 México 
Scally, et 

al, 2016  
99,84% A. obliqua HM545115 Brasil 

Ruiz Et al 

2012 

PAA037 100% 97% A. obliqua KT594120 Colombia 
Scally, et 

al, 2016  
100% A. obliqua DQ116210 Brasil 

Amstraong 

y Ball 2005 

PAA038 100% 99% A. obliqua HM545115 México 
Ruiz Et al 

2012 
100% A. obliqua DQ116211 Brasil 

Amstraong 

y Ball 2005 
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PAA039 100% 100% A. obliqua KT594120 Colombia 
Scally, et 

al, 2016  
100% A. obliqua DQ116212 Brasil 

Amstraong 

y Ball 2005 

PAA041 100% 99% A. obliqua KT594120 Colombia 
Scally, et 

al, 2016  
100% A. obliqua HM545101 Brasil 

Ruiz Et al 

2012 

PAA042 100% 99% A. obliqua KT594120 Colombia 
Scally, et 

al, 2016  
100% A. obliqua HM545101 Brasil 

Ruiz Et al 

2012 

 

 

 

Anexo F: Distancias genéticas de haplotipos de Lartvas y adultos de A. fraterculus, A. striata y A. obliqua . 
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Especie cantidad Haplotipo 

Anastrepha 

fraterculus 

11 Hap 3, Hap 4, Hap 5,Hap6,Hap 7, Hap 8, Hap 9, Hap 

10,Hap 11,Hap 12, Hap 13. 

Anastrepha 

striata 

8 Hap 1, Hap 2,Hap 14, Hap 15,Hap 16, Hap 17, Hap 18,Hap 

19. ,  

Anastrepha 

obliqua 

4 Hap 20, Hap 21, Hap 22, Hap 23. 
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Anexo G: Reporte de resultados de identificación por el ICA, entidad encargada de la 

vigilancia epidemiológica en el territorio Colombiano de las tres especies de adultos de 

moscas de la fruta  A. fraterculus, A. striata y A. obliqua en los tres frutales  en tres zonas de 

vida  (Colectas de larvas que cumplieron su ciclo en laboratorio, realizadas entre 2014-2016, 

Corpoica Rionegro Antioquia,(Feijoa sellowiana L)  Medellín Unalmed (Psidium guajaba) y 

Santa fe de Antioquia Finca Cantarrana (Manguifera indica)).  
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