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Resumen 

Ecuador posee una de las mayores biodiversidades del mundo, albergando una gran variedad de 

especies y ecosistemas endémicos. Su estudio es fundamental para comprender los sistemas 

bióticos y promover su conservación. Este estudio evaluó un protocolo no destructivo para la 

obtención de códigos de barras mitocondriales de la familia Chrysomelidae en el sur de Ecuador. 

La metodología empleada permitió extraer y obtener ADN sin dañar los especímenes, manteniendo 

los rasgos morfológicos para su preservación en colecciones y uso en futuras investigaciones. Se 

procesaron un total de 48 morfotipos utilizando técnicas de PCR y secuenciación, logrando una 

tasa de éxito general del 87.5%, correspondiente a 42 secuencias en buen estado aportando así con 

material genético para el estudio de este grupo megadiverso en Ecuador. Debido a la variación en 

concentración de ADN recuperado, se recomienda realizar pruebas previas en laboratorio para 

mejorar la eficiencia de la amplificación mediante PCR y el protocolo de purificación ‘no 

comercial’. Además, es imprescindible realizar más estudios en este campo, ya que la información 

disponible del área en la base de datos del NCBI para el grupo examinado parece limitada. Aunque 

el marcador Cox I permitió corroborar la identificación morfológica en la mayoría de los casos, se 

observaron algunas discrepancias. En conclusión, la implementación de esta metodología puede 

mejorar notablemente los estudios de biodiversidad y conservación, especialmente en zonas 

previamente no estudiadas, de tal forma que se pueda enriquecer las bases de datos genéticas para 

futuras investigaciones. 

 

Palabras claves: Chrysomelidae, No destructivo, Barcoding, Cox I, ADN mitocondrial.   
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Abstract 

Ecuador has one of the greatest biodiversities in the world, harboring a wide variety of endemic 

species and ecosystems. Studying these species and ecosystems is fundamental to understanding 

biotic systems and promoting their conservation. This study evaluated a non-destructive protocol 

for obtaining mitochondrial barcodes of the Chrysomelidae family in southern Ecuador. The 

methodology employed allowed for the extraction and acquisition of DNA without damaging the 

specimens, thus maintaining morphological traits for preservation in collections and use in future 

research. 48 morphotypes were processed using PCR and sequencing techniques, achieving an 

overall success rate of 87.5%, which corresponded to 42 sequences in good condition. This 

provided genetic material for studying this megadiverse group in Ecuador. Due to the variation in 

the concentration of DNA recovered, it is recommended that prior laboratory tests be carried out 

to improve the efficiency of PCR amplification and the non-commercial purification protocol. 

Additionally, further studies in this field are imperative, as the information available for the area 

in the NCBI database for the group examined appears limited. Although the Cox I marker allowed 

for the corroboration of morphological identification in most cases, some discrepancies were 

observed. In conclusion, the implementation of this methodology can greatly enhance biodiversity 

and conservation studies, especially for the most important species. 
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