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Caracterización molecular de Euptychiina (Lepidoptera: Satyrinae)
del norte de la Cordillera Central de los Andes

Molecular characterization of Euptychiina (Lepidoptera: Satyrinae) from the northern Central Cordillera of the Andes
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Introducción

Euptychiina es uno de los grupos más diversos de Satyrinae 
con 42 géneros válidos y cerca de 400 especies descritas (La-
mas 2004; Freitas y Peña 2006). Se le considera muy difícil 
taxonómicamente (Murray 2001; Peña y Lamas 2005) debido 
a la alta diversidad de especies, la existencia de muchos gé-
neros mal definidos y la aparente homogeneidad morfológica 
entre especies relacionadas (Peña y Lamas 2005).
	 En géneros como Pareuptychia Foster (1964), la similitud 
morfológica entre sus especies y la gran variabilidad intraes-
pecífica que se encuentra en estadios larvales y adultos hace 
aun más difícil su identificación (Murray 2001). En este sen-
tido, la utilización de secuencias de ADN proporciona una 
herramienta útil para la diferenciación de sus especies (Mu-
rray 2001; Sperling 2003; Hebert et al. 2004; Roe y Sperling 
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2007), aportando información valiosa y complementaria a los 
caracteres morfológicos, permitiendo por ejemplo obtener un 
mayor soporte en las diferenciaciones y la validación o reso-
lución de preguntas en aspectos como ecología, fisiología o 
etología (Hebert et al. 2004; Roe y Sperling 2007; Pfenninger 
et al. 2007; Stahls y Savolainen 2008; Silva-Brandão et al. 
2008; Day et al. 2008; Albre et al. 2008). 
	 El ADN mitocondrial ha sido ampliamente usado en es-
tudios evolutivos, poblacionales (Sperling 2003; Simon et al. 
1994) y como apoyo en la identificación de especies (Hebert 
et al. 2004; Roe y Sperling 2007; Pfenninger et al. 2007; Day 
et al. 2008). Dependiendo del gen empleado y del organis-
mo en estudio, las secuencias de ADN mitocondrial permiten 
diferenciar desde categorías taxonómicas superiores como 
orden (Pashley y Ke 1992) hasta niveles como raza y forma 
(Loxdale y Lushai 1998), siendo necesaria la selección de ge-
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nes acordes con el nivel taxonómico de interés (Rand 2001). 
En Satyrinae, se han empleado para estudios evolutivos los 
genes mitocondriales de la citocromo oxidasa subunidad uno 
(COI), dos (COII) y b (Cyt b), NADH deshidrogenasa subu-
nidad uno (ND1) y cinco (ND5), ARN ribosomal 16S (ARNr 
16S) y la región control (CR). Genes que han sido útiles para 
estudios de poblaciones (Vila y Björklund 2004), de sepa-
ración de especies (Monte-Alegre et al. 2005; Weingartner 
et al. 2006; Albre et al. 2008), de relaciones entre géneros 
(Murray y Pashley 2005; Torres et al. 2001), tribus (Martin et 
al. 2000; Peña et al. 2006; Yin et al. 2007a) y subtribus (Yin 
et al. 2007b)
	 Entre los genes mitocondriales, el que codifica para la 
subunidad b de la citocromo oxidasa (Cyt b), ha mostrado 
una apropiada resolución filogenética a nivel intragenérico 
e intergenérico (Simmons y Weller 2001). Específicamente 
en Satyrinae se ha empleado la región 5’ de este gen para 
estudiar las relaciones evolutivas entre géneros y especies 
encontrándose una adecuada tasa de variación a este nivel 
taxonómico (Torres et al. 2001; Monte-Alegre et al. 2005; 
Yin et al. 2007a). Hacia el extremo 3’ de este gen se encuen-
tran ubicadas otras regiones consideradas como marcadores 
potenciales incluyendo un ARN de transferencia para serina 
(ARNtser) y la porción terminal 3’ del gen ND1. Segmentos de 
importancia, dado que los ARNt mitocondriales poseen altas 
tasas de evolución con niveles de variación superiores que los 
que presentan en el núcleo (Simon et al. 1994) y se considera 
que éstos pueden ser muy útiles en estudios a nivel de género 
y especie (Pesole et al. 1999). Igualmente para el gen ND1, 
la región 5’ ha exhibido tasas de evolución útiles a niveles 
inter y supragenérico (Zimmermann et al. 2000; Martin et 
al. 2000; Nylin et al. 2001; Yin et al. 2007b) aunque en di-
chos estudios no se incluye la región 3’ que presumiblemente 
posee tasas de evolución adecuadas para estudios a nivel de 
especie (Videira y Duarte 2001).
	 En el presente estudio se realizó una caracterización mo-
lecular de trece de las especies de la subtribu Euptychiina 
más comunes en el norte de la cordillera central de los Andes 
colombianos, empleando secuencias de ADN mitocondrial 
de la región 3’ del gen de la citocromo oxidasa subunidad 
b (Cyt b), incluyendo un gen de ARN de transferencia para 
Serina UCN (ARNtser) y el extremo 3’ del NADH deshidro-
genasa subunidad uno (ND1).

Materiales y Métodos

Obtención de secuencias de ADN. Se obtuvieron muestras 
de trece especies pertenecientes a ocho géneros de Euptychii-
na y además se obtuvo un muestra de una especie de Haeterini 
(Cithaerias pireta Stoll, 1780) (Tabla 1) empleada como gru-
po externo. Todos los especímenes se recolectaron entre los 
años 1997 y 2001 en el extremo norte de la Cordillera Central 
y Valle del Magdalena Medio y depositados en el MEFLG. 
El ADN se extrajo de una de las patas media y posterior o en 
casos más difíciles de una porción del tórax removida cuida-
dosamente de las mariposas preservadas en seco a -20ºC, las 
cuales se procesaron con buffer de lisis (Uribe 1999). 
	 La amplificación de la porción de ADN seleccionada 
incluyendo el Cyt b, ARNtser y ND1 se realizó con oligo-
nucleótidos cebadores diseñados por Beard et al. (1993): 
CB3FC (CAYATTCAACCWGAATGATA) y NINFR (GG-
TAYWTTGCCTCGAWTTCGWTATGA). Las reacciones de 
amplificación del ADN se realizaron mediante PCR en 50 μl 

de reacción. Las condiciones de la PCR fueron: un ciclo de 
95ºC por 5 minutos, 35 ciclos de 94 C por 30s, 47ºC 30s, 
72ºC 2 minutos y un período final de extensión de 72ºC por 
10 minutos. La verificación de la amplificación se realizó me-
diante electroforesis en gel de agarosa en tampón 1X de TBE 
con bromuro de etidio y marcador de peso conocido 100 pb. 
El fragmento amplificado se secuenció en ambos sentidos de 
la cadena, en un secuenciador automático ABI 373 del CDC 
(USA).

Análisis molecular Las secuencias de nucleótidos se en-
cuentran depositadas en la base de datos de Genbank (Ta-
bla 1). Para su análisis, se realizó un alineamiento múltiple 
usando como referencia el genoma mitocondrial de Coreana 
raphaelis (Oberthür, 1880) (NC 007976.1) (Kim et al. 2006), 
Manduca sexta (Linnaeus, 1763) (NC 010266) (Cameron 
y Whiting 2008) y Bombyx mandarina (Moore, 1872) (NC 
003395) (Yukuhiro et al. 2002), en el algoritmo Clustal W 
(Thompson et al. 1994) integrado en MEGA 4.0 (Kumar et 
al. 2008) usando los valores por defecto para la penalización 
por apertura y extensión de gaps y con posterior corrección 
manual del alineamiento. 
	 A partir del alineamiento se calculó el modelo de evo-
lución de las secuencias en jModeltest 0.1.1. (Posada 2008; 
Guindon y Gascuel 2003), que fue empleado para la obten-
ción del dendrograma de distancias génicas con el método de 
Neighbor-Joining (NJ) (Saitou y Nei, 1987) en el programa 
PAUP 4.0b10 (Swofford 2003). Usando el programa MEGA 
4.0 (Kumar et al. 2008) se estimó el test exacto de Fisher 
basado en los codones de los genes codificantes para proteí-
nas para observar el modelo de selección actuando sobre las 
secuencias (Nei y Kumar 2000). Además se calcularon los 
valores de divergencia nucleotídica con distancias no corre-
gidas (p) y se graficaron contra las tasas de transición/trans-
versión. De forma complementaria se realizó un análisis de 
distribución de la variabilidad en el fragmento mitocondrial 
secuenciado determinando la entropía (Hx) de cada posición 
nucleotídica en el programa DAMBE (Xia y Xie 2001). 
	 Por último se realizó un análisis filogenético exploratorio 
de la región secuenciada. Para éste se tomó como grupo ex-
terno a Cithaerias pireta (Stoll, 1780) (Satyrinae: Haeterini), 
debido a la posición filogenética propuesta para la tribu a la 
cual pertenece en relación con los miembros de la subfamilia 
(Miller 1968; Peña et al. 2006). La matriz de datos fue anali-
zada mediante una búsqueda heurística en el programa TNT 
1.1 (Tree analysis using New Technology) (Goloboff et al. 
2003) y se evaluó la robustez de los nodos mediante bootstrap 
(Felsenstein 1985) y soporte de Bremer (1988, 1994). Igual-
mente se realizó un análisis bayesiano que se llevó a cabo en 
el programa MrBayes (Ronquist y Hueselnbeck 2003) con un 
muestreo de 10’000.000 de generaciones de cadenas al alzar 
tomadas de la matriz de datos por medio de generación de 
cadenas Markovianas, siguiendo el modelo de evolución mo-
lecular sugerido por el programa jModeltest 0.1.1. (Guindon 
y Gascuel 2003; Posada 2008).

Resultados y Discusión 

Caracterización de las secuencias. En total se obtuvieron 
42 secuencias de Euptychiina correspondientes a la región 3’ 
del gen Cyt b, la secuencia completa del ARNtser (UCN) y un 
fragmento del extremo 3’ de ND1. Se encontró variación en 
la longitud de las secuencias entre las especies. A nivel intra-
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específico la variación fue mínima, solo se encontró en dos 
nucleótidos (nt) al interior de Pareuptychia ocirrhoe. A nivel 
interespecífico la variación en la longitud del fragmento se-
cuenciado estuvo entre 449 nt (Megeuptychia antonoe) y 474 
nt (Hermeuptychia sp2) (Fig. 1). La longitud de las secuencias 
por si misma permite diferenciar las especies, incluso aquellas 
morfológicamente muy similares como Hermeuptychia sp.1 
(459 nt) y Hermeuptychia sp.2 (474 nt). Resultados simila-
res en cuanto a la longitud de las secuencias en la misma re-
gión fueron obtenidos en Lepidoptera con Hypoleria lavinia 
(Hewitson, 1855) (Lepidoptera: Ithomiinae) (Álvarez 2005). 
En dicho estudio se encontró una variabilidad en la longitud 
de las secuencias entre especies de hasta cuatro nucleótidos. 
En otros ordenes como Diptera, se han reportado variaciones 
de un nucleótido en Phlebotomus sergenti (Parrot, 1917) (Ps-
ychodidae) (Moin-Vaziri et al. 2007) y hasta de diez nucleó-

tidos entre especies del género Drosophila (Drosophilidae) 
(Kastanis et al. 2003; Grady y DeSalle 2008).
	 Cada una de las regiones amplificadas presentó distintos 
niveles de variación en su longitud (Tabla 2). La región 3’ del 
gen Cyt b mostró un número de nucleótidos constante de 299 
nt, el ARNtser (UCN) varió en su longitud desde 65 nt en el 
género Hermeuptychia a 70 nt en Taygetis y Coeruleotaygetis 
y el extremo 3’ del ND1 presentó una longitud desde 80 nt en 
Cissia confusa, Coeruleotaygetis peribaea, Magneuptychia 
alcinoe, M. libye, M. antonoe y Taygetis kerea a 95 nt en 
Hermeuptychia sp1. Además se obtuvo una región no codifi-
cante de hasta 15 nt ubicada entre los genes Cyt b y ARNtser, 
reportada por Cameron y Whiting (2008) como espaciador 
intergénico 5 (Sp5) en Manduca sexta. 
	 El número invariante de nucleótidos de Cyt b, posible-
mente es ocasionado por la alternación en el producto codi-

Tabla 1. Información de los especímenes usados para el análisis molecular.

 * Metros sobre el nivel del mar.
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ficado entre dominios intra y extramembrana, con distintas 
características funcionales o estructurales que varían entre 
dominios, causando que el tamaño de la proteína tenga una 
presión de selección sobre su longitud (Jermiin et al. 1994; 
Krajewski y King 1996). En cambio, el extremo 3’ del ND1, 
codifica exclusivamente para aminoácidos estructurales de 
la proteína, permitiendo la variación de esta región (Videi-
ra y Duarte 2001; Dupuis et al. 2001; Brandt et al. 2003). 
Igualmente los cambios en la longitud del ARNtser, concuer-

dan con lo reportado por Vivero et al. (2007) en especies de 
dípteros del género Lutzomyia, con variaciones en el número 
de nucleótidos que no alteran la estructura funcional de la 
molécula, siendo un gen susceptible a cambios discretos en 
su longitud. 
	 En promedio las secuencias presentaron un alto conteni-
do de adenina y timina (A+T) que en Cyt b fue de 81,7%, 
para ARNtser de 83,3% y en ND1 de 90,7%, correspondiendo 
con lo encontrado previamente para los genes mitocondriales 

Figura 1. Secuencias de los genes Cyt b + ARNtser + ND1 en Euptychiina, resaltando con sombreado en gris a Sp5 y la región conservada de reco-
nocimiento del gen ND1. 
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en Lepidoptera como C. raphaelis (Lycaenidae) (Kim et al. 
2006), M. sexta (Sphingidae) (Cameron y Whiting 2008) y 
B. mandarina (Saturniidae) (Yukuhiro et al. 2002). A nivel 
proteínico prevalecieron los aminoácidos no polares, que 

para Cyt b presentó una composición dominante de Isoleu-
cina (21-16%), Leucina (16-12%) y Fenilalanina (11,8%) y 
en el fragmento secuenciado de ND1 el aminoácido leuci-
na (26-18%). Este predominio de aminoácidos no polares 
se debe a que estas regiones son hidrofóbicas debido a su 
ubicación en la membrana mitocondrial (Weiss et al. 1991; 
Krajewski y King 1996; Scheffler 2008). 
	 El análisis de variabilidad nucleotídica reveló para el gen 
Cyt b 91 sitios polimórficos con 47 sustituciones no sinóni-
mas y el test de Fisher mostró que este segmento del gen está 
sometido una selección de tipo neutral, con una variación 
homogénea en la mayor parte del fragmento (Fig. 2A), pre-
sentando un incremento de la entropía en las posiciones nu-
cleotídicas 110-120 y 150-160, que corresponden a regiones 
de gran variabilidad al ser parte de la estructura de la proteína 
(Jermiin et al. 1994; Krajewski y King 1996).
	 A partir del espaciador Sp5 se observa un aumento en la 
variabilidad de las secuencias, en especial en las posiciones 
nucleotídicas 300 a 314 correspondientes a Sp5, de la 363 
a la 370 del ARNtser y de la 410 a la 435 del ND1, debido 
principalmente a inserciones o deleciones. La región corres-
pondiente a Sp5 presentó variación a nivel interespecífico, 
permitiendo diferenciar especies que son morfológicamente 
similares, como Hermeuptychia sp1 y Hermeuptychia sp2, 
Pareuptychia metaleuca y P. ocirrhoe, y entre Magneuptychia 
sp y M. alcinoe. El ARNtser presentó variación en su longitud 

Tabla 2. Número de nucleótidos de cada fragmento. Citocromo oxidasa 
subunidad b (Cyt b), espaciador intergénico 5 (Sp5), ARN de transfe-
rencia para serina UCN (ARNtser) y NADH deshidrogenasa subunidad 
uno (ND1).

Figura 2. A. Entropía H(x) de la secuencia de nucleótidos de la región amplificada. B. Variación de la secuencias de aminoácidos del extremo car-
boxilo de ND1. C. Distancias no corregidas (p) para las secuencias en relación a las tasas de transiciones y transversiones. 
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Tabla 3. Valores de distancias no corregidas (p).

Figura 3. Dendrograma de NJ con el modelo GTR+G y bootstrap de 1000 réplicas, mostrando solo los valores superiores al 50% de las secuencias 
de Cyt b + ARNtser + ND1 las 13 especies de Euptychiina.
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y composición nucleotídica, con 19 sitios polimórficos que 
diferencian la mayoría de especies del complejo. Esta varia-
ción puede ser explicada por las pocas restricciones funciona-
les de la molécula debido a la inestabilidad del apareamiento 
codon/anticodon que ocurre en el genoma mitocondrial, con 
niveles de variación en los genes de ARN de transferencia 92 
veces superiores a los genes nucleares (Pesole et al. 1999).
	 Para el gen ND1, el test de Fisher indica que está sometido 
a una selección de tipo neutral. Para esta región se observa-
ron 49 sitios polimórficos con 18 sustituciones no sinónimas, 
siendo la región que proporcionalmente presentó la mayor 
variabilidad por nucleótido. El análisis de entropía revela que 
la variabilidad está concentrada en las posiciones 385-390 y 
410-445. Comportamiento en el extremo 3’ del ND1, ocasio-
nado por la carencia del espaciador 6 (Sp6) entre los genes 
ND1 y ARNtser, reportado comúnmente en Lepidoptera (Ca-
meron y Whiting 2008). La ausencia de este espaciador es 
debida a un cambio del codón de terminación del gen ND1, 
el cual se encuentra en límites del gen ARNtser con una sobre-
posición de dos nucleótidos entre ambos genes. 
	 El cambio en el codón de parada de ND1 causa la traduc-
ción de Sp6, que es verificada por la traducción de la región 
conservada ATACTAA (Fig. 1) en las posiciones 392 a 398, 
que normalmente se presenta en Sp6 de Lepidoptera (Came-
ron y Whiting 2008). Esta región cumple una función esen-
cial para el reconocimiento del gen por la ARN polimerasa 
(Taanman 1999). Este cambio resultaría en una proteína de 
mayor longitud en el extremo carboxilo (Fig. 2B) pero que 
no debe causar alteraciones en la actividad catalítica de la 
proteína debido a que el extremo carboxilo cumple una fun-
ción estructural y normalmente se reporta como la región más 
variable del gen (Videira y Duarte 2001; Dupuis et al. 2001; 
Brandt et al. 2003). Estas variaciones en longitud del extre-

mo carboxilo del ND1, permiten diferenciar entre especies 
morfológicamente muy similares como Hermeuptychia sp1 
con Hermeuptychia sp2 inicialmente identificadas como H. 
hermes (Fabricius, 1775).

Distancias génicas y análisis filogenético. La relación entre 
transiciones/transversiones (Fig. 2C), mostró un aumento 
gradual de las tasas de sustitución nucleotídica con respecto 
a las distancias génicas entre las especies, especialmente de 
las transversiones, aunque sin presentar saturación de sus-
tituciones. Todo esto sugiere que el fragmento secuenciado 
es apropiado para el nivel taxonómico al cual se realiza el 
estudio.
	 La diferencias nucleotídicas entre géneros variaron de 6,5 
a 13,7%, entre especies de 4,5 a 10,6% (Tabla 3) y dentro de 
las especies de 0 a 1,8%. Resultados similares han sido ob-
tenidos por Torres et al. (2001) en complejos de especies de 
Mycalesina usando el gen COII con diferencias nucleotídicas 
entre especies hermanas, superiores a un 2,7%; igualmente 
Yin et al. (2007a) en Satyrinae empleando los genes Cyt b y 
COI reportó una divergencia a nivel interespecífico de 3,5 a 
9,7%. Álvarez (2005) en Ithomiinae con secuencias de Cyt b, 
ARNtser y ND1 encuentra diferencias intraespecíficas de entre 
0 a 2,1% y Murray y Pashley (2005), reportan para Eupty-
chiina con el gen COI, diferencias intergenéricas de entre 4,6 
y 16,6% e intragenéricas de 2 y 7,8%.
	 Los porcentajes de divergencia nucleotídica a nivel intra 
e interespecífico presentaron una marcada distancia, pero a 
nivel intergenérico no existe una clara diferenciación, fenó-
meno particularmente visible entre los géneros y especies de 
Magneuptychia y Cissia, donde las diferencias a nivel intra-
genérico son de 8,6 a 10,2% en Magneuptychia y de 9,2% en 
Cissia, en tanto los porcentajes de divergencia nucleotídica 

Figura 4. Análisis filogenético con las secuencias de Cyt b + ARNtser + ND1 de Euptychiina. A. Consenso de los dos árboles más parsimoniosos 
(longitud de 432, CI: 0.6042, RI: 0.4083), soporte de nodos con bootstrap indicado en la parte superior y soporte de Bremer en la parte inferior. B. 
Inferencia Bayesiana con 10.000.000 de cadenas Markovianas y el modelo GTR+G (forma gamma = 0.2030). Se muestran los valores de bootstrap 
y probabilidad posterior superiores al 50%. 
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entre estos dos géneros oscilan entre 7,2 a 10,5%. Resultados 
similares fueron reportados por Murray (2001), para Cissia 
penelope (Fabricius, 1775) con las demás especies de Cissia, 
concordando con la conformación parafilética del clado (Mu-
rray 2001; Murray y Pashley 2005). 
	 El modelo de evolución molecular calculado con jModel-
test 0.1.1 (Guindon y Gascuel 2003; Posada 2008) corres-
pondió al GTR (General Time Reversible) (Rodríguez et al. 
1990) con distribución gamma (forma gamma = 1,3060), el 
cual fue empleado para calcular el dendograma de NJ (Figura 
3). El dendrograma recobra todas las especies incluidas con 
valores de bootstrap de 100, mostrando la utilidad del frag-
mento secuenciado para distinguir entre especies. A nivel de 
género, el dendrograma de NJ agrupa con valores altos de so-
porte a los géneros Hermeuptychia, Pareuptychia y confirma 
los resultados de divergencia nucleotídica, al no diferenciar a 
Magneuptychia y Cissia. 
	 Los los árboles filogenéticos (Fig. 4), recobran los clados 
Pareuptychia (P. metaleuca + P. ocirrhoe), Taygetis (C. pe-
ribaea + T. kerea) y Hermeuptychia (Hermeuptychia sp1 + 
Hermeuptychia sp2), siendo igualmente recobrados por Mu-
rray (2001) y Murray y Pashley (2005), en estudios previos 
con características morfológicas de inmaduros y los genes 
COI y EF-1α. La posición filogenética de C. pompilia dentro 
de Euptychiina es similar a lo encontrado por Murray (2001) 
y Murray y Pashley (2005) para C. penelope, presentándose 
como grupo hermano de las demás especies de Euptychiina 
y distanciadas de las demás especies del género. La posición 
filogenética de C. pompilia y C. penelope concuerda con la 
clasificación desarrollada por Forster (1964) y empleada por 
Miller (1968) al tratarlas estas dos especies como parte de los 
géneros Argyreuptychia y Vareuptychia y no como Cissia. La 
relación entre las especies de Magneuptychia y C. confusa no 
se encuentra resuelta y se presenta Magneuptychia como un 
grupo parafilético, con un comportamiento ambiguo en aná-
lisis previamente realizados correspondiendo con su posible 
agrupación artificial propuesta por Murray y Pashley (2005) 
y Murray (2001), que sugieren reunir al género Magneuty-
chia y Cissia “sensu stricto” en único género. 
	 Las relaciones filogenéticas entre géneros no se encuen-
tran resueltas, en gran parte debido al reducido muestreo 
taxonómico y a la falta de un mayor número de caracteres, El 
análisis de máxima parsimonia (Fig. 4A) presenta una poli-
tomía entre géneros, y el análisis bayesiano (Fig. 4B) obtiene 
a Hermeuptychia como grupo hermano de los demás clados, 
recobra los clados Pareuptychia (Chloreuptychia sp + M. an-
tonoe + P. meteleuca + P. ocirrhoe) y Taygetis (C. peribaea + 
T. kerea) y aunque Magneuptychia y C. confusa son un grupo 
no resuelto, se observa que estas especies son hermanas del 
los clados Pareuptychia y Taygetis, relación similar reportada 
por Murray (2001), Murray y Pashley (2005) y Peña et al. 
(2006). 

Conclusiones 

El fragmento de ADN mitocondrial correspondiente a la re-
gión 3’ de Cyt b, el gen completo de ARNtser y el extremo 
3’ de ND1, muestra ser eficaz para la diferenciación de las 
especies de Euptychiina. Siendo de utilidad para la diferen-
ciación de especies debido principalmente a que presenta 
gran variabilidad con un modo de selección de tipo neutral 
y combina genes con distintas funciones en la mitocondria, 
brindando independencia a las mutaciones presentes entre las 

regiones amplificadas. Características que posibilitan su em-
pleo en estudios de diversidad de mariposas y que mediante 
la combinación con otros genes comúnmente usados en estu-
dios taxonómicos como el gen COI, permitirían una mayor 
resolución y confianza a estos análisis.
	 El presente estudio sugiere la presencia de especies muy 
similares morfológicamente (crípticas), en algunos géneros 
de Euptychiina, que pueden ser diferenciadas con la ayuda 
de datos moleculares. Como es el caso del género Hermeup-
tychia donde inicialmente los ejemplares habían sido identi-
ficados como H. hermes y a partir del análisis molecular se 
sugiere la presencia de más de una especie (Hermeuptychia 
sp1 y Hermeuptychia sp2), estableciendo la necesidad de 
aumentar los trabajos taxonómicos y sistemáticos dentro del 
grupo, empleando herramientas moleculares y morfológicas. 
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