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RESUMEN 

La cuenca amazónica genera entre el 16% al 20% de agua dulce del planeta. La 

Amazonía ecuatoriana se designó como un escenario de múltiples conflictos que 

repercuten el estado ambiental de sus cuerpos de agua. Es por esto que se analiza su 

calidad para determinar los efectos de las actividades humanas. Sin embargo, estos 

análisis no son exhaustivos debido a que no se incluyen parámetros biológicos, por lo 

que requieren grandes esfuerzos y recursos. Los macroinvertebrados acuáticos son 

excelentes bioindicadores de contaminación acuática, pues han demostrado ser 

extremadamente útiles para monitorear la calidad de agua. No obstante, su registro 

taxonómico en regiones ecuatorianas es escaso. En este contexto, se consideró 

necesario crear una base de datos de taxonomía morfológica y molecular de este 

grupo de organismos. Para ello, se realizaron muestreos en 3 zonas de la provincia de 

Napo, identificación morfológica, extracción de ADN, amplificación por PCR, 

secuenciación por Sanger e identificación molecular. Como resultado se identificaron 

morfológicamente 219 organismos de macroinvertebrados acuáticos, de los cuales se 

extrajo el ADN de 67 ejemplares y 55 de ellos amplificaron exitosamente para ser 

secuenciados e identificados molecularmente. Toda esta información taxonómica fue 

compilada y será transferida a una interfaz web interactiva de libre acceso que servirá 

de referencia para futuros estudios de ADN ambiental que faciliten un monitoreo 

constante de calidad de agua en las regiones amazónicas del Ecuador.  

  

 

Palabras Clave: Macroinvertebrados acuáticos, ADN ambiental, calidad de agua, 

taxonomía, base de datos  
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ABSTRACT 

The Amazon basin generates between 16% and 20% of the planet's fresh water. The 

Ecuadorian Amazon was designated as a scene of multiple conflicts that affect the 

environmental status of its water bodies. This is why its quality is analyzed to determine 

the effects of human activities. However, these analyzes are not exhaustive because 

biological parameters are not included, thus requiring great efforts and resources. 

Aquatic macroinvertebrates are excellent bioindicators of aquatic pollution, as they 

have proven to be extremely useful for monitoring water quality. However, its taxonomic 

record in Ecuadorian regions is scarce. In this context, it was considered necessary to 

create a database of morphological and molecular taxonomy of this group of organisms. 

For this, samplings were carried out in 3 areas of the Napo province, morphological 

identification, DNA extraction, PCR amplification, Sanger sequencing and molecular 

identification. As a result, 219 aquatic macroinvertebrate organisms were 

morphologically identified, from which DNA was extracted from 67 specimens and 55 

of them were successfully amplified to be sequenced and molecularly identified. All this 

taxonomic information was compiled and will be transferred to a freely accessible 

interactive web interface that will serve as a reference for future environmental DNA 

studies that facilitate constant monitoring of water quality in the Amazonian regions of 

Ecuador. 

 

Keywords: Aquatic macroinvertebrates, environmental DNA, water quality, taxonomy, 

database 
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CAPÍTULO 1 

1. INTRODUCCIÓN 

Ecuador presenta una importante red hidrográfica que cuenta con un sinnúmero de 

ríos originados en los elevados relieves andinos que desembocan en las cuencas 

del Amazonas y Pacífico (Liñero Arana et al., 2016). Un gran número de personas 

dependen de los servicios que otorgan estos ecosistemas de agua dulce, tales como 

provisión de agua, comida y actividades recreacionales (Troya et al., 2013). Sin 

embargo, estos ecosistemas enfrentan diariamente cuatro tipos de amenazas: 

sobreexplotación, contaminación del agua, destrucción o degradación de hábitats e 

invasión de especies exóticas (Dudgeon et al., 2006).  

 

1.1 Descripción del problema  

Es conocido que la región amazónica del Ecuador no se ha visto mayormente 

afectada por la colonización y agricultura en comparación con la región occidental, 

pero la integridad de sus ecosistemas se ha visto amenazada por asentamientos 

urbanos, explotación petrolera, minería y proyectos hidroeléctricos (Troya et al., 

2013). Una forma de conocer el estado en el que se encuentran las aguas que 

recorren las regiones amazónicas es utilizando bioindicadores, de los cuales, las 

comunidades de macroinvertebrados acuáticos han sido  descritas como los 

bioindicadores más eficaces de contaminación acuática debido a su presencia y 

abundancia en todos los ecosistemas de agua dulce (Gamboa et al., 2008). 

 

1.2 Justificación del problema 

Los diferentes grupos de macroinvertebrados acuáticos exhiben distintos niveles 

de tolerancia a la contaminación, lo cual permite determinar el estado en el que se 

encuentran los ríos analizados (Liñero Arana et al., 2016). Sin embargo, muchas 

veces es difícil detectar todos los individuos o especies presentes en un ecosistema 

utilizando las técnicas de muestreo tradicionales, como la captura manual, trampas 

de caída, cebos, entre otras (Álvarez et al., 2006). Para esto, se puede optar por el 

uso de modernas técnicas de muestreo capaces de detectar la presencia o 

ausencia de un grupo de organismos en un cuerpo de agua, como el ADN 
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ambiental. Esta técnica permite describir la presencia de una especie sin importar 

su tamaño o etapa de vida, convirtiéndola en una herramienta confiable con 

resultados cercanos a la realidad (Hinlo et al., 2017). No obstante, Arroyo y 

Encalada (2009) manifiestan que los estudios realizados sobre fauna bentónica en 

el Ecuador, incluidos los macroinvertebrados acuáticos, es escasa, debido a que 

este grupo de organismos no son utilizados para evaluar las condiciones 

ambientales en las que se encuentran los ríos y arroyos del país.  

 

Por lo que, debido a la carencia de información que existe sobre la diversidad de 

macroinvertebrados acuáticos que habitan en la región amazónica del Ecuador y a 

la alteración ambiental de sus ríos, se consideró necesario realizar un estudio que 

permita obtener una base de datos con información taxonómica identificando 

morfológica y molecularmente a este grupo de organismos. Así, esta base de datos 

servirá de referencia para futuros estudios de ADN ambiental que busquen analizar 

el estado ambiental en el que se encuentran las cuencas amazónicas del Ecuador. 

  

1.3 Objetivos 

1.3.1 Objetivo General 

Crear una base de datos de macroinvertebrados acuáticos para el desarrollo de estudios 

de ADN ambiental en regiones amazónicas del Ecuador mediante identificación 

morfológica y molecular de especímenes. 

 

1.3.2 Objetivos Específicos  

 

1. Identificar morfológicamente especies de macroinvertebrados acuáticos 

muestreados en regiones amazónicas del Ecuador utilizando claves dicotómicas. 

2. Identificar molecularmente secuencias de ADN extraídas de los 

macroinvertebrados acuáticos utilizando un software bioinformático y bancos 

genéticos. 
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3. Compilar la información de taxonomía morfológica y molecular en una base de 

datos accesible de las especies de macroinvertebrados acuáticos presentes en la 

región amazónica del Ecuador.  

 

1.4 Marco teórico 

1.4.1 Amazonía ecuatoriana 

La Amazonía es considerada como la región más cautivante y compleja del 

planeta (Ruiz, 2000). Su cuenca genera aproximadamente entre el 16% al 20% 

de agua dulce del planeta y es el hábitat del 10% de especies silvestres conocidas 

hasta el día de hoy (Gómez, 2019).  

 

La Amazonía ecuatoriana representa el 3% de toda la cuenca amazónica, pero 

este pequeño porcentaje simboliza el 50% del territorio del país. En los últimos 

cuatro decenios, la amazonía ecuatoriana ha perdido el 16% de su cobertura 

vegetal original y ha sido designada como un escenario de múltiples conflictos que 

constantemente se encuentran amenazando la supervivencia de especies y 

poblaciones humanas que lo habitan (Fontaine et al., 2008; Ruiz, 2000).  

 

1.4.2 Amenazas de ecosistemas acuáticos 

Los servicios que proveen los ecosistemas de agua dulce son relevantes para el 

diario vivir de un gran número de personas. Servicios como la provisión de agua 

y comida, actividades recreacionales y la belleza natural de sus paisajes como 

una fuente de sustento para el turismo (Troya et al., 2013). Estos ecosistemas 

enfrentan amenazas que surgen directa o indirectamente de actividades 

humanas, las cuales se agrupan en cuatro categorías: sobreexplotación, 

contaminación del agua, destrucción o degradación de los hábitats e invasión de 

especies exóticas (Dudgeon et al., 2006).  

 

El Ecuador es reconocido por ser un país que contiene recursos hídricos 

sustanciales y esenciales para las necesidades humanas y la riqueza de su 

biodiversidad. Particularmente, el Ecuador amazónico, que no se ha visto afectado 
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por la colonización y agricultura como la región occidental, se ha enfrentado a 

otras amenazas, tales como los asentamientos urbanos, extracción de petróleo, 

minería y proyectos hidroeléctricos (Troya et al., 2013) que repercuten en el 

estado ambiental del agua como en su fauna acuática (Gamboa et al., 2008). 

 

Es por esto que los estudios de calidad de agua dentro de estos ecosistemas son 

de gran importancia, para analizar los efectos de las actividades humanas sobre 

las fuentes de agua. Se han usado algunos métodos dentro de los análisis de 

calidad de agua, algunos de ellos incluyen el uso de parámetros químicos y físicos 

seleccionados (Resh, 1975). Sin embargo, determinar el estado de calidad de una 

fuente natural de agua no tiende a ser exhaustivo, ya que normalmente no se 

incluye la cuantificación de parámetros biológicos, debido a que requieren 

esfuerzos y recursos necesarios extras (Raman Bai et al., 2009). 

 

1.4.3 Macroinvertebrados acuáticos como bioindicadores de calidad de agua 

Un método para conocer y determinar el estado en el que se encuentran los 

cuerpos de agua es mediante el uso de bioindicadores, los cuales son un conjunto 

de especies con requerimientos específicos que se relacionan con variables 

físicas o químicas del agua donde habitan y que van acorde a los cambios que 

ocurren en esta. Los macroinvertebrados acuáticos, son organismos que habitan 

en sedimentos acuáticos, se encuentran presentes y son abundantes en todos los 

ecosistemas de agua dulce (Gamboa et al., 2008).  

 

Dentro de los análisis de calidad de agua se han incluido algunas medidas 

biológicas que abarcan desde análisis bacteriológicos hasta bioensayos de peces 

y otros organismos acuáticos. A pesar de que los macroinvertebrados acuáticos 

rara vez son incluidos en estudios de bioensayos, han demostrado ser 

extremadamente útiles en el monitoreo de calidad de agua (Resh, 1975). Son de 

recolección sencilla y de bajo costo, lo que los convierte en una buena alternativa 

para estudiar la calidad de agua que presenta la cuenca amazónica junto con 

todas sus amenazas en diferentes zonas (Liñero Arana et al., 2016).  
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1.4.4 Técnica de muestreo: ADN ambiental  

El ADN ambiental (“eDNA”, como sus siglas en inglés) es una técnica novedosa 

que permite obtener material genético de muestras ambientales tales como aire, 

agua y suelo (Seymour, 2019). El ADN ambiental captura y detecta el ADN que 

fue liberado al ambiente por organismos vivos mediante el desprendimiento de 

piel, descargas corporales, caída de pelo, escamas, entre otros; lo que permite 

que se pueda confirmar la presencia de un organismo específico mediante su 

secuencia de ADN (Hinlo et al., 2017). Esta herramienta permite realizar un 

monitoreo de especies de una forma menos invasiva, es decir, sin la necesidad 

de capturar organismos (Leduc et al., 2019) y de una forma masiva, identificando 

especies o comunidades que se encuentran presentes en un determinado 

ecosistema (Seymour, 2019).  

 

Su diferencia con las técnicas de muestreo tradicionales, es que estas presentan 

grandes desventajas, como: aplicación de métodos selectivos e invasivos, 

requerimiento de un gran esfuerzo para detectar especies de forma fiable, 

limitación a muestreo de especies comerciales, restricción a áreas particulares 

que presenten condiciones favorables e identificación errónea de especies rara 

vez visualizadas o nunca registradas (Smart et al., 2015; Thomsen et al., 2012) 

 

Sin embargo, la técnica de ADN ambiental, como técnica de muestreo de 

biodiversidad, promete proporcionar probabilidades de detección 

considerablemente más altas que un método tradicional (Smart et al., 2015). 

Además de contar con identificación molecular de las secuencias de ADN 

obtenidas. Este método de taxonomía es más seguro y objetivo en comparación 

con la identificación visual por morfología de especies (Thomsen et al., 2012). 

 

 

1.4.5 Bases de datos para identificación taxonómica 

Para lograr la identificación taxonómica de las secuencias obtenidas por ADN 

ambiental, es necesario contar con una base de datos de referencia. (Czechowski 
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et al., 2020). Esta tarea es más desafiante de lo que suena, debido a que existe 

un conocimiento limitado de la diversidad de secuencias del fragmento de ADN 

objetivo, variación genética limitada de algunos taxones provocada por los genes 

diana y la limitación de las secuencias de eDNA con baja resolución taxonómica 

(Thomsen & Willerslev, 2015). 

 

La información de metazoos ha crecido en las bases de datos de manera general, 

pero a nivel de género y especie aún falta información necesaria para realizar 

biomonitoreos precisos. Por lo cual, es muy probable que las bases de datos de 

macroinvertebrados acuáticos a nivel mundial se encuentren incompletas. La 

distribución compleja de las familias en muchas partes del mundo genera que este 

grupo de estudio no sea completamente comprendido. Pero con tecnologías 

moleculares mejoradas, como el ADN ambiental, estas se implementarían para 

describir patrones de distribución de taxones indicadores (Czechowski et al., 

2020). 

 

No es de sorprenderse que la información correspondiente a taxonomía y 

distribución de esta fauna bentónica en las regiones del Ecuador sea escasa, esto 

se debe a que los macroinvertebrados acuáticos no han sido utilizados de manera 

oficial para evaluar la condición de los ríos y arroyos del país (Arroyo & Encalada, 

2009). Una base de datos de este grupo de organismos, con taxonomía por 

morfología de especímenes y secuencias de ADN, eliminaría el 30% de especies 

registradas con errores en su identificación (Niels, 2001).  
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CAPÍTULO 2 

2. METODOLOGÍA 

Para realizar la presente tesis se aplicó una metodología sistémica, que permite 

comprender el orden establecido del experimento para ser aplicado en próximos 

proyectos investigativos (Castro, 2006). La metodología empleada en este trabajo 

consta de 7 procesos: muestreo, identificación morfológica, extracción de ADN, 

amplificación por PCR, secuenciación, identificación molecular y creación de la base 

de datos.  

 

2.1 Muestreo de macroinvertebrados acuáticos 

El muestreo de macroinvertebrados acuáticos se realizó en 3 zonas ubicadas en la 

provincia de Napo, Ecuador. El primer muestreo fue realizado en las lagunas de 

Papallacta, ubicadas en el cantón Quijos, las cuales se encuentran a 4000 msnm 

aproximadamente. La ubicación de los 4 puntos de muestreo, correspondientes a 

esta zona, se observan en la Figura 2.1.  

 

Figura 2. 1 Mapa de la primera zona de muestreo: Ubicación de los 4 sitios de muestreo 

en las lagunas de Papallacta ubicadas en la Ciudad de Quijos. 

 



 

 

 

 

El segundo muestreo fue realizado en 5 puntos del Río Napo que atraviesa la ciudad 

de Tena, Ecuador; este se encuentra a 400 msnm aproximadamente. La ubicación 

de estos puntos de muestreo se observa en la Figura 2.2. 

 

Figura 2. 2 Mapa de la segunda zona de muestreo: Ubicación de los 5 sitios de muestreo 

en el río Tena ubicado en la Ciudad de Tena 

 

El tercer muestreo fue realizado en las lagunas de un Centro de Turismo Comunitario 

llamado Sinchi Warmi, ubicado en Puerto Misahuallí, Napo. Este se encuentra a 400 

msnm aproximadamente. La ubicación de los 3 puntos de muestreo, 

correspondientes a esta zona, se observan en la Figura 2.3.  



 

 

 

 

 

Figura 2. 3 Mapa de la tercera zona de muestreo: Ubicación de los 3 sitios de muestreo 

en las lagunas de Sinchi Warmi ubicadas en la Ciudad de Tena. 

  

En total se registraron 12 puntos de muestreo en las 3 diferentes zonas de la 

provincia del Napo. Cabe recalcar, que la autora de este proyecto no realizó los 

muestreos descritos. La metodología de muestreo fue realizada por investigadores y 

estudiantes de la Universidad Regional Amazónica IKIAM. Estas muestras fueron 

colectadas, almacenadas y preservadas en frascos de alcohol al 70% y 

posteriormente fueron entregadas a la autora para el respectivo procesamiento de 

las mismas. 

   

 

2.2 Identificación morfológica  

Las muestras de macroinvertebrados acuáticos fueron colocadas en una placa Petri 

con alcohol al 70% para evitar su degradación y dar inicio a su identificación. Estas 

fueron observadas en un estereomicroscopio para poder realizar la identificación 

morfológica hasta su taxón más cercano. Para esto se usaron claves dicotómicas de 

los diferentes órdenes de macroinvertebrados acuáticos. Posteriormente, los 

diferentes organismos fueron separados en tubos de crioconservación y preservados 



 

 

 

 

en alcohol al 96% colocando sus respectivas etiquetas de campo e identificación 

morfológica. 

 

2.3 Extracción de ADN 

En la disección de especímenes de macroinvertebrados acuáticos se cortaron partes 

exclusivas del cuerpo de algunos organismos, en base a su fisionomía, para evitar 

contaminación por exoesqueleto o tracto digestivo. La parte diseccionada fue 

trasladada a un tubo de 2 mL junto con una perla de cristal e inmediatamente 

colocada en nitrógeno líquido por 30 segundos y posteriormente en un 

ultracongelador a -80ºC. 

 

Luego de 24 horas, los tubos fueron colocados en un molino mezclador (Retsch MM 

400) por 1 minuto a máxima frecuencia (30 Hz). Para extraer ADN se utilizó el Kit 

Epicentre Master Pure Complete DNA and RNA Purification Kit, se colocaron 350 uL 

de cell lysis solution (solución de lisis celular) con 10 uL de proteinasa K en cada 

tubo y fueron incubados a 65ºC durante 1 hora y 30 minutos. Luego se añadieron 10 

uL de RNAse y se incubaron de nuevo a 37ºC por 10 minutos. Posteriormente, los 

tubos se colocaron en bloque frío por 5 minutos y se agregaron 175 uL de precipitado 

de proteínas a cada uno de ellos. Se homogenizó mediante vórtex por 10 segundos 

y se centrifugó a 13000 rpm a 4ºC por 10 minutos. El sobrenadante fue 

cuidadosamente retirado a tubos de 1,5 mL y se le agregaron 500 uL de isopropanol 

frío para centrifugarlos nuevamente a las mismas condiciones. El isopropanol fue 

desechado y se lavó el pellet de ADN con 500 uL de etanol al 70%. Se repitió el paso 

de centrifugación con las mismas condiciones, esta vez por 5 minutos. Luego el 

etanol fue descartado y el tubo colocado boca abajo sobre una toalla de papel hasta 

que el etanol se haya secado. En caso de no secarse por completo, se colocaron los 

tubos en un rack con la tapa abierta por 10 minutos hasta que todo el residuo de 

etanol se haya evaporado. Finalmente, el pellet fue resuspendido en 35 uL de buffer 

TE y conservado a -20ºC. 

 



 

 

 

 

2.4 Amplificación por PCR 

La amplificación de ADN se realizó utilizando el KAPA2G Robust HotStart Ready Mix 

Kit. En un tubo eppendorf de 0,2 mL se mezclaron 5uL de 2X KAPA2G ReadyMix, 

0,5 uL del primer forward y del primer reverse (detalle en Tabla 2.1), 1 uL de BSA, 1 

uL de ADN y 2 uL de agua. Los tubos con un volumen final de 10uL fueron colocados 

en el termociclador utilizando el perfil térmico detallado en la Tabla 2.2. 

Tabla 2. 1 Detalle de primers utilizados en la PCR de macroinvertebrados acuáticos 

INFORMACIÓN PRIMERS 

Gen Región Nombre Dirección Secuencia Amplicon Referencia 

Cytochrome C Oxidase 
Subunit 1 gene-degenerado 

Mitocondria dgHCO-
2198 

REVERSE 
PRIMER 

TAAACTTCAGGGT
GACCAAARAAYCA 

~680 (Meyer et al., 
2005) 

Cytochrome C Oxidase 
Subunit 1 gene-degenerado 

Mitocondria dgLCO-
1490 

FORWARD 
PRIMER 

GGTCAACAAATCA
TAAAGAYATYGG 

~680 (Meyer et al., 
2005) 

 

Tabla 2. 2 Perfil térmico para PCR de macroinvertebrados acuáticos 

 PASOS ºC TIEMPO CICLOS 

1 Inicio 95 5 minutos 1 

2 Desnaturalización 95 30 segundos 

30 3 Anillamiento 48 30 segundos 

4 Elongación 72 45 segundos 

5 Elongación final 72 5 minutos 1 

6 Conservación 4 ∞  

  

Luego se realizó la visualización de los resultados de PCR mediante electroforesis 

en gel de agarosa al 1%. Para preparar este gel, se colocó 1g de agarosa en 100 mL 

de Buffer TAE 1X, se calentó en un microondas hasta que toda la agarosa se 

disolviera y la mezcla se dispersó en la bandeja de la cámara de electroforesis. 

Luego se añadió 1 uL de SYBR Safe DNA Gel Stain por cada 10 mL de gel de 

agarosa. Se colocaron los peines con pocillos deseados y se dejó enfriar para que 

el gel se polimerice. Una vez que el gel estuvo listo, se removieron los peines y se 

colocó la bandeja en la cámara de electroforesis. Con el buffer de corrida colocado, 

se cargaron 5 uL de muestra mezclándolos con 1 uL de Blue/Orange Loading Dye 

6X y en el primer pocillo se cargaron 3 uL de 1kb DNA Ladder. Esto se corrió a 100 

V por 30 minutos. 

 



 

 

 

 

2.5 Secuenciación de ADN 

Para secuenciar el ADN, se realizaron PCRs de las muestras con amplificación 

positiva en 25 uL de reacción final. El producto de PCR de cada muestra fue colocado 

en su respectivo tubo de 1,5 mL con rotulación de su nombre de campo. Estos 

productos fueron enviados al servicio externo Macrogen de secuenciación por el 

método de Sanger.  

 

2.6 Identificación molecular 

Las secuencias obtenidas fueron procesadas en el software bioinformático UGene 

para ser visualizadas por su cromatografía. De todas las secuencias, tanto forward 

como reverse, se recortaron las secciones iniciales y finales, correspondientes a los 

primers. La región recortada fue exportada en formato FASTA y con esta secuencia 

editada se realizó un BLAST en el banco genético NCBI (BLAST: Basic Local 

Alignment Search Tool, n.d.). Se buscó una coincidencia con alguna especie 

registrada, tanto para la secuencia forward como para la secuencia reverse, y de 

estas se registraron sus porcentajes de similaridad. El mismo procedimiento se 

realizó con el banco genético BOLD Systems (Identification Request | 

BOLDSYSTEMS, n.d.) para tener el respaldo de una segunda identificación 

molecular. 

 

2.7 Creación de base de datos 

Los números de campo registrados para cada organismo, su identificación 

morfológica, su localidad de muestreo, su secuencia de ADN y sus identificaciones 

moleculares de ambas bases de datos con sus respectivos porcentajes de 

similaridad, fueron registrados y compilados en una tabla de Excel. Este sería el inicio 

de la creación de la base de datos, ya que, una vez terminado el proyecto, esta 

contará con una interfaz web interactiva. 

 

 

 



 

 

 

 

CAPÍTULO 3  

3. RESULTADOS Y ANÁLISIS 

3.1 Identificación morfológica 

Luego de haber identificado morfológicamente todas las muestras de 

macroinvertebrados acuáticos, se separaron 219 organismos con sus respectivos 

números de campo, utilizando como referencia las iniciales del investigador que 

realizó los muestreos, por ejemplo: REEB0001. Todos los organismos analizados 

correspondían a macroinvertebrados en su estado larvario, ya que, en su etapa 

adulta, estos se convierten en macroinvertebrados terrestres.  

 

Para la identificación morfológica, se observaron características físicas, como: 

número de segmentos, número de uñas, número de tarsos, presencia de alas, 

número de patas caudales, presencia de pelos, presencia de escamas, entre otras. 

Con las respectivas claves dicotómicas, se identificó el taxón más cercano de los 

219 organismos. En su mayoría, este taxón correspondía al género del organismo 

sin especificación de especie. Mientras que, en otros casos, el taxón más cercano 

correspondía a la familia u orden. Esto ocurrió, debido a que, para continuar 

identificando el organismo hasta su especie o género, es necesario contar con un 

microscopio o estereomicroscopio de mayor aumento, que logre captar 

características físicas más pequeñas que diferencien a una especie de otra. Cabe 

recalcar, que los macroinvertebrados acuáticos son un grupo de estudio en 

constante descubrimiento, por lo que existe la posibilidad de que ciertas especies no 

identificadas morfológicamente, no hayan sido estudiadas con anterioridad ni 

descritas en las claves dicotómicas. 

 

3.2 Identificación molecular 

Hasta el momento, se realizaron 67 extracciones de ADN de macroinvertebrados 

acuáticos. De estas, 55 amplificaron exitosamente para ser secuenciadas. Las 

secuencias procesadas y analizadas en los bancos genéticos NCBI y BOLD 

Systems mostraron un porcentaje de similaridad desde un 70% hasta un 100%.  



 

 

 

 

 

Con respecto a los resultados que se encuentran con un porcentaje de similaridad 

por debajo del 90%, se pueden considerar varias causas. En primera instancia, las 

muestras pudieron haber presentado restos de otros macroinvertebrados en su 

estómago, lo que provocó que exista una lectura de cromatografía con algunos 

picos de bases nitrogenadas en el mismo sitio y una alteración a su secuencia 

original. Por otro lado, con estos resultados se podría considerar que los individuos 

utilizados en una misma extracción presentan similar morfología, pero, 

molecularmente pertenecen a diferentes poblaciones. Y, por último, existe la 

posibilidad de que las secuencias procesadas de estas especies no hayan sido 

registradas en los bancos genéticos usados, por lo que estos no encontraron 

ninguna coincidencia significativa. En cualquiera de los casos, se deberán realizar 

nuevos muestreos de estos organismos en los mismos sitios de la provincia de 

Napo para realizar más extracciones de ADN con mejor calidad y confirmar alguna 

de las razones presentadas anteriormente. 

 

En el caso de que las secuencias presenten una similaridad entre el 90% al 98,99%, 

se deberá evaluar la calidad de la cromatografía de estas secuencias en el UGene, 

para confirmar si presentan regiones con más de un pico y editar estas secciones 

en caso de ser necesario. Si la calidad de la secuencia es muy buena, se deberá 

elegir entre escoger la especie que presente mayor similaridad o identificar 

morfológicamente al organismo con ayuda de un experto en macroinvertebrados 

que confirme la especie del organismo objetivo, para así corroborar ambas 

identificaciones y llegar a una conclusión específica. 

 

Finalmente, si la similaridad supera el 99% y se obtuvo una especie específica con 

la identificación molecular en los bancos genéticos, esto quiere decir que el 

organismo objetivo pertenece a esa especie obtenida. En tal caso, la identificación 

morfológica deberá ser confirmada o editada. 

 

Para el caso de los organismos que no presentan una especie específica 

identificada, tanto en la identificación morfológica como en la molecular, se deberá 



 

 

 

 

acudir con un experto en macroinvertebrados para identificar el organismo hasta 

un taxón más cercano a su especie y realizar más muestreos de este organismo 

objetivo en los mismos sitios para extraer su ADN con el objetivo de que su 

secuencia presente una mejor calidad. 

 

 

3.3 Base de datos de macroinvertebrados acuáticos 

La base de datos de macroinvertebrados acuáticos se construyó identificando 

morfológicamente a 219 organismos y molecularmente a 55 organismos. Cabe 

enfatizar, que este trabajo se encuentra en desarrollo, por lo que, en futuras 

extracciones de ADN, se obtendrán las secuencias de los 219 organismos y así 

todas las muestras presentarán su identificación molecular correspondiente. La 

compilación de toda la información obtenida se encuentra en el Apéndice A. 
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CAPÍTULO 4  

4. CONCLUSIONES Y RECOMENDACIONES 

4.1 Conclusiones 

1. Se identificaron morfológicamente 219 organismos de macroinvertebrados 

acuáticos muestreados en: Papallacta, Tena y Sinchi Warmi, de la provincia de 

Napo.  

2. Se identificaron molecularmente 55 secuencias de los organismos que 

presentaban mayor número de individuos para su extracción de ADN.  

3. Toda esta información fue compilada en una tabla de Excel que se encuentra en 

desarrollo (Apéndice A). Cuando esta base de datos de macroinvertebrados 

acuáticos se complete, podrá ser transferida a una interfaz web de libre acceso 

que sirva como datos de referencia para realizar estudios de ADN ambiental en 

regiones amazónicas del Ecuador y de esta manera, analizar la calidad de agua 

de las cuencas de agua dulce que recorren nuestra región. 

 

4.2 Recomendaciones 

1. Como parte de las proyecciones a considerar para el proyecto, se recomienda 

realizar muestreos de macroinvertebrados acuáticos en los mismos sitios, pero 

con mayor cantidad de individuos por organismo. De esta manera, habrá las 

suficientes muestras que nos permitan realizar extracción de ADN, repetir los 

procesos moleculares en caso de ser necesario y mantener un grupo significativo 

de macroinvertebrados en una colección de muestras biológicas. 

2. Del mismo modo, se recomienda ampliar estos muestreos hacia todas las 

provincias amazónicas del Ecuador para conseguir una base de datos más 

precisa y así presentar mejores referencias de datos. 

3. Y en última instancia, se recomienda llevar a cabo los estudios de ADN ambiental 

que nos permitan exponer la biodiversidad de macroinvertebrados acuáticos 

presentes en los ecosistemas de agua dulce de una manera más efectiva para 

realizar los análisis de calidad de agua.



17 

 

 

BIBLIOGRAFÍA 

Álvarez, M., Córdoba, S., Escobar, F., Fagua, G., Gast, F., Mendoza, H., Umaña, A. M., 

& Villarreal, H. (2006). GEMA_PRELIMINARES_2ED. www.usgs.gov 

Arroyo, D. C., & Encalada, A. C. (2009). Evaluación de la calidad de agua a través de 

macroinvertebrados bentónicos e índices biológicos en ríos tropicales en bosque de 

neblina montano. ACI Avances En Ciencias e Ingenierías, 1(1). 

https://doi.org/10.18272/ACI.V1I1.4 

BLAST: Basic Local Alignment Search Tool. (n.d.). Retrieved February 10, 2022, from 

https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi 

Castro, J. (2006). Metodo Sistematico | PDF | Teoría de sistemas | Método científico. 

https://es.scribd.com/document/226643355/metodo-sistematico 

Czechowski, P., Stevens, M. I., Madden, C., & Weinstein, P. (2020). Steps towards a 

more efficient use of chironomids as bioindicators for freshwater bioassessment: 

Exploiting eDNA and other genetic tools. Ecological Indicators, 110, 105868. 

https://doi.org/10.1016/J.ECOLIND.2019.105868 

Dudgeon, D., Arthington, A. H., Gessner, M. O., Kawabata, Z. I., Knowler, D. J., Lévêque, 

C., Naiman, R. J., Prieur-Richard, A. H., Soto, D., Stiassny, M. L. J., & Sullivan, C. 

A. (2006). Freshwater biodiversity: importance, threats, status and conservation 

challenges. Biological Reviews, 81(2), 163–182. 

https://doi.org/10.1017/S1464793105006950 

Fontaine, G., Narváez Paúl Cisneros, I., Socio Ambiental de la FLACSO, O., Albornoz, 

P., Andrade, M., Araujo, P., Gómez, D., Mejía, D., Pohlenz, A., Sasso Alejandra 

Vallejo, J., la Maestría en Ciencias Sociales, C., Llaguno, D., Torres, F., Burbano, 

D., Cajas Albán, L., Cifuentes Red Parques Privados Rafael Dávila, M., Encalada 

Corporación Oikos Oswaldo Encalada Parque Nacional Cajas Gustavo Galindo 

Ministerio Del Ambiente Del Ecuador Mauricio Garrón, M., Gualancañay, E., Herrera, 

K., … Oviedo, J. (2008). Equipo de investigación Coordinación científica Expertos 

del comité técnico institutional Créditos institucionales. 92. 

Gamboa, M., Reyes, R., & Arrivillaga, J. (2008). Macroinvertebrados bentónicos como 

bioindicadores de salud ambiental. 



 

 

 

 

http://ve.scielo.org/scielo.php?script=sci_arttext&pid=S1690-46482008000200001 

Gómez, R. (2019). La riqueza natural de la Amazonía como base del desarrollo 

sostenible regional | CAF. 

https://www.caf.com/es/conocimiento/visiones/2019/09/la-riqueza-natural-de-la-

amazonia-como-base-del-desarrollo-sostenible-regional/ 

Hinlo, R., Furlan, E., Suitor, L., Gleeson, D., & Barnes, M. A. (2017). Environmental DNA 

monitoring and management of invasive fish: comparison of eDNA and fyke netting. 

Management of Biological Invasions, 8(1), 89–100. 

https://doi.org/10.3391/mbi.2017.8.1.09 

Identification Request | BOLDSYSTEMS. (n.d.). Retrieved February 10, 2022, from 

https://www.boldsystems.org/index.php/IDS_OpenIdEngine 

Leduc, N., Lacoursière-Roussel, A., Howland, K. L., Archambault, P., Sevellec, M., 

Normandeau, E., Dispas, A., Winkler, G., McKindsey, C. W., Simard, N., & 

Bernatchez, L. (2019). Comparing eDNA metabarcoding and species collection for 

documenting Arctic metazoan biodiversity. Environmental DNA, 1(4), 342–358. 

https://doi.org/10.1002/EDN3.35 

Liñero Arana, I., Balarezzo, V. H., Eraso, H., Pacheco, F., Ramos, C. E., Muzo, R. G., & 

Calva, C. J. (2016). Water quality of an Ecuadorian Andean stream with the use of 

aquatic macroinvertebrates. UNED Research Journal, 8(1), 69–75. 

https://doi.org/10.22458/URJ.V8I1.1225 

Meyer, C. P., Geller, J. B., & Paulay, G. (2005). FINE SCALE ENDEMISM ON CORAL 

REEFS: ARCHIPELAGIC DIFFERENTIATION IN TURBINID GASTROPODS. 

Evolution, 59(1), 113–125. https://doi.org/10.1111/J.0014-3820.2005.TB00899.X 

Niels, D. (2001). The IBTS database: A plea for quality control. International Council for 

the Exploration of the Sea. 

https://www.researchgate.net/publication/40186302_The_IBTS_database_A_plea_f

or_quality_control 

Raman Bai, V., Bouwmeester, R., & Mohan,  s. (2009). Fuzzy Logic Water Quality Index 

and Importance of Water Quality Parameters: 

Https://Doi.Org/10.4137/ASWR.S2156, 2, 51–59. 



 

 

 

 

https://doi.org/10.4137/ASWR.S2156 

Resh, V. (1975). Water Quality Monitoring and Aquatic Organisms: The Importance of 

Species Identification on JSTOR. Journal (Water Pollution Control Federation). 

https://www.jstor.org/stable/25038592 

Ruiz, L. (2000). AMAZONíA ECUATORIANA ESCENARIO Y ACTORES DEL 2000. 

Seymour, M. (2019). Rapid progression and future of environmental DNA research. 

Communications Biology 2019 2:1, 2(1), 1–3. https://doi.org/10.1038/s42003-019-

0330-9 

Smart, A. S., Tingley, R., Weeks, A. R., Van Rooyen, A. R., & McCarthy, M. A. (2015). 

Environmental DNA sampling is more sensitive than a traditional survey technique 

for detecting an aquatic invader. Ecological Applications, 25(7), 1944–1952. 

https://doi.org/10.1890/14-1751.1 

Thomsen, P. F., Kielgast, J., Iversen, L. L., Møller, P. R., Rasmussen, M., & Willerslev, 

E. (2012). Detection of a Diverse Marine Fish Fauna Using Environmental DNA from 

Seawater Samples. PLoS ONE, 7(8). 

https://doi.org/10.1371/JOURNAL.PONE.0041732 

Thomsen, P. F., & Willerslev, E. (2015). Environmental DNA – An emerging tool in 

conservation for monitoring past and present biodiversity. Biological Conservation, 

183, 4–18. https://doi.org/10.1016/J.BIOCON.2014.11.019 

Troya, M., Encalada, A., & Suárez, E. (2013). Human threats to the freshwater ecosystem 

in the Napo Watershed. http://repositorio.usfq.edu.ec/handle/23000/2583 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

APÉNDICES 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

APÉNDICE A 

BASE DE DATOS DE MACROINVERTEBRADOS ACUÁTICOS 

# 
Campo 

ID 
morfológic

o 
Secuencia ADN Primer 

ID molecular 
NCBI 

% ID 
ID molecular 

BOLD 
% ID 

REEB 
0001 

Hyalella sp. 
1 

GAGCAATTGGCACTTCTTTAAGAGTGATTATTCGGTCTGAGCTGAGCGCCCCAGGTAATCTAATCGGAGACGATCAGGTTTATA
ATGTAATAGTTACTGCGCACGCGTTTGTAATGATTTTCTTTATAGTTATGCCTATTATGATTGGTGGATTTGGTAATTGACTGGTT
CCTCTTATATTAGGTAGGCCTGACATAGCGTTTCCTCGGATAAATAACATAAGATTTTGATTGTTACCCCCTTCTTTATCTCTGCT
ATTGATGAGGGGGCTGGTAGAAAGAGGGGTAGGAACTGGTTGGACGGTGTACCCTCCTTTAGCTGGGGCTGTCGCGCATAGC
GGGGGCTCTGTAGATCTGGCTATTTTTTCTTTACATTTAGCAGGAGCTTCTTCTATTTTAGGGGCCATTAATTTTATTTCTACTGT
GTTTAATATGCGTGCGCCTGGGATAAGAATAGATCGGATGCCCTTATTTGTGTGATCTGTATTTATTACTGCTATTTTATTGCTTT
TGTCTTTACCGGTATTAGCCGGGGCCGTTACAATGTTATTAACAGACCGGAATCTTAATACTTCTTTTTTTGATCCTAGTGGTGG

AGGGGACCCTATTTTGTACCAGCATTTATTTTGATCTTGGGGTTCAC 

Forward 
Hyalella 
cajasi 

93.33 

Hyalellidae 97.09 
TAAGAATGGCACGTTATATTTTATTTTGGGGGCCTGGGCCAGAGCAATTGGCACTTCTTTAAGAGTGATTTTTCGGTCTGAGCTG
AGCGCCCCAGGTAATCTAATCGGAGACGATCAGGTTTATAATGTTATAGTTACTGCGCACGCGTTTGTAATGATTTTCTTTATAG
TTATGCCTATTATGATTGGTGGATTTGGTAATTGACTGGTTCCTCTTATATTAGGTAGGCCGGACATAGCGTTTCCTGGGATAAA
TAACATAAGATTTTGATTGTTACCCCCTTCTTTATCTCTGCTATTGATGAGGGGGCTGGTAGAAAGAGGGGTAGGAACTGGTTG
GACGGTGTACCCTCCTTTAGCTGGGGCTGTCGCGCATAGCGGGGGCTCTGTAGATCTGGCTATTTTTTCTTTACATTTAGCAGG
AGCTTCTTCTATTTTAGGGGCCATTAATTTTATTTCTACTGTGTTTAATATGCGTGCGCCTGGGATAAGAATAGATCGGATGCCCT
TATTTGTGTGATCTGTATTTATTACTGCTATTTTATTGCTTTTGTCTTTACCGGTATTAGCCGGGGCCGTTACAATGTTATTAACAG

ACCGGAATCTTAATACTTCTTTTTTTGATCCTAG----------------------------------------------------- 

Reverse 
Hyalella 
cajasi 

92.08 

REEB 
0002 

Hesperoph
ylax sp. 1 

GAGCCGGATAATCGGAACTTCCCTAAGAATAATTATTCGTACAGAACTCGGAACTACTGAATCCCTAATTAAAAATGATCAAATTT
ATAACGTACTAGTCACAGCCCATGCTTTCATTATAATTTTCTTTATGGTAATACCAATCATAATTGGGGGGTTTGGAAACTGATTA
GTGCCCCTAATAATCGGAGCTCCTGACATAGCTTTCCCCCGCATAAACAACATAAGATTTTGACTTCTACCCCCCTCGCTTAATT
TATTATTAATTAGTGCCCTAGTAGAAAGAGGCACCGGAACCGGGTGAACCGTTTATCCCCCTCTCTCTAGTAATCTTGCCCATG

CTGGAAGCTCAGTTGACATTTCAATTTTTTCTCTTCATTTAGCAGGAATTTCATCTATTTTAGGGGCCATTAACTTCATTTCCACAA
CAATTAATATGCGAAGAAATCTCATCACTCTCGATCGCATCCCTCTTTTTGTATGATCTGTAGCTATTACAGCTCTTCTCCTTCTT

TTATCTCTCCCGGTACTCGCTGGAGCTATCACTATATTACTTACTGATCGAAATTTAAATACCTCCTTTTTTGACCCCTCTGGGGG
TGGAGATCCCATCTTATACCAACATCTATTTTGATTCTT 

Forward 
Austrocosmo
ecus hirsutus 

85.15 

Micropterna  
muehleni 

84.91 
CAAAAAACAAAAAGATAGAGTAACTCTTTATTTTATTGGGGGATTTTCGCGCGCAGAATAGTCGGAAATTCCCTAAGAATAATTAT
TCGTACAGAAGTCGGAACTACGGAATCCCTAATTAAAAATGATCAAATTTATAACGTACTAGTCACCGCCCACGCTTTCATTATA
ATTTTCTATAGGGTAATACCAATCATAATTGGGGGGTTTGGAAACTGATTAGCGCCCCTAATAATCGGAGCTCCTGACATAGCTT
TCCCCCGCATAAACAACATAAGATTTTGACTTCTACCCCCCTCGCTTAATTTATTATTAATTAGTGCCCTAGTAGAAAGAGGCAC
CGGAACCGGGTGAACCGTTTATCCCCCTCTCTCTAGTAATCTTGCCCATGCTGGAAGCTCAGTTGACATTTCAATTTTTTCTCTT
CATTTAGCAGGAATTTCATCTATTTTAGGGGCCATTAACTTCATTTCCACAACAATTAATATGCGAAGAAATCTCATCACTCTCGA
TCGCATCCCTCTTTTTGTATGATCTGTAGCTATTACAGCTCTTCTCCTTCTTTTATCTCTCCCGGTACTCGCTGGAGCTATCACTA

TATTACTTACTGATCGAAATTTAAATACCTCCTTTTTTGACCCCTCT-------------------------------------------- 

Reverse 
Austrocosmo
ecus hirsutus 

83.68 

REEB 
0003 

Helobdella 
sp. 1 

GAGCTGCTATAGTAGGAACTGCTATAAGTATAATTATCCGTATTGAATTATCTCAACCAGGATCATTCTTATGTAAAGATCAATTA
TATAACTGTATAATTACTGCACATGGATTAATTATAATTTTCTTCATAGTAATACCAATTCTCATTGGGGGATTTGGAAATTGATTA
ATTCCATTAATAATTGGTGCACCAGATATAGCATTTCCACGTCTAAATAACTTAAGATTTTGATTACTTCCTCCATCTCTTACCTTA
CTTGTAACATCTGCTGTAGTAGAAAAGGGGGCTGGTACGGGATGAACTGTATATCCCCCATTAGCAGCTAACTTAGCTCACTCA
GGACCTTCAGTAAATCTGGCAATTTTTTCTCTACACTTAGCTGGGGCTTCACCTATTCAAGGACCATTAAATTTTATAACTACGGT
AATTAAAATCCAATAACCAGGTATACAAATTGAACATATTCCCTTATTTGGATGACCAGTATTTATTACGGTATTACTTCTTCTCCA
TTCTCTACCGGTTCTTGCTGAACGTATTACCATACTTCTAACAAATCAAAATTTAAATACCTCATTCTTTGATCCGATGGGAGGTG

GAAATCCAGTTTTATATCAACACTTATTCTGATTCTTTGTCCC 

Forward 

Helobdella 
adiastola 

83.28 

Helobdella 
stagnalis 

83.17 
Helobdella 

octatestisaca 
83.42 



 

 

 

 

GATATTGGAACATTATATTAATATTCGGAGCATGAGCTGCTATAGTAGGAAATGCTATAAGTATAATTATCCGTATTGAATTAGCT
CAACCAGGATCATTCTTAGGTAATGATCAATAATATAACTGTATAATTAATGCACATGGATTAATAATAATTTTCTTTATAGTAATA
CCAATTTTCATGGGGGGATTTGGAAATTGATTAATTCCATTAATAATTGGTGCACCAAATATAGCATTTCCAGGTTTAAATAACTT
AAGATTTTGATTACTTCCTCCATCTCTTACCTTACTAGTTACATCTGCTTTAGTAGAAAAGGGGGCTGGTACAGGATGAACTGTAT
ATCCTCCATTAGCAGATAATTTAGCTCACTCAGGACCTTCAGTAGATCTAGCAATTTTTTCTCTACACTTAGCTGGTGCTTCATCT
ATTCTGGGATCATTAAATTTTATAACTACTGTAATTAATATACGATGACAAGGTATACAAATTGAACGTATTCCATTATTCGTATGA
GCAGTATTTATAACAGTAGTATTTCTTCTCCTTTCTTTACCTGTTCTTGCTGCAGGTATTACCATACTTCTAACAGATCGAAACTTA

AATACCTCATTC-TTGATC------------------------------------------------------- 

Reverse 

Helobdella 
adiastola 

84.83 

Helobdella 
octatestisaca 

84.54 

REEB 
0004 

Helobdella 
sp. 2 

TCGGAGCATGAGCTGCAATAGTATGAACTG-CTAT-
AGGATAATTATCCGAATTGAATTAACCCAACCTGGATCATTCTTATGTAATGATCAACTCTATAATTGCATAATTACTGCCCACGG
CCTAATTATAATTTTTTTTATGGTAATACCTATTTTAATTGGTGGATTTGGAAACTGATTAATTCCTCTAATAATTGGGGCCCCAGA
TATGGCATTCCCACGACTTAATAATCTTAGATTTTGACTATTACCTCCATCCCTAATTCTACTAGTTACCTCAGCCTTGGTAGAAA
AGGGGGCAGGTACAGGATGAACTGTATACCCACCATTAGCTGCAAATTTAGCCCACTCTGGCCCGTCCGTAGATTTAGCAATTT
TCTCACTACACTTAGCTGGAGCATCTTCAATTCTAGGTTCACTAAACTTTATAACTACTGTAATTAATATACGATGACATGGAATA
CAAATTGAACGTCTTCCATTATTTGTATGAGCAGTATTTATTACAGTAGTTCTACTACTTCTTTCTCTACCAGTACTAGCTGCAGG
TATTACAATATTACTTACAGACCGAAACCTAAATACCTCATTCTTTGATCCTATAGGAGGCGGTGATCCAGTCTTATATCAACACT

TATTCTGATTCTTTG 

Forward 

Helobdella 
paranensis 

89.38 

Helobdella 
sp. 

90.16 

Helobdella 
simplex 

89.35 

AAAAGATATAGGAACCTTATACTTCATTTTCGGAGCGTCAGCTGCAATAGTCGGAAGTGACTATAAGGATAATTATCCGAATTGA
ATTAACCCAACCCGGATCATTATTATGTAATGATCAACTCGATAATTGCATAATTACTGCCCACGGCCTAATTATAATTTTTTTTAT
GGTAATACCTATTTTAATTGGTGGATTTGGAAACTGATTAATTCCTCTTATAATTGGGGCCCGACATAAGGCATTCCCACGACTT
AATAATATTAGATTTTGACTATTACCTCCATCCTTAATTTTTCTAGTTACCTCAGCCGGGGTAGAAAAGGGGGCAGGTACAGGAT
GAACTGTATACCCACCCTTAGCTGCAAATTTAGCCCACTCTGGCCCGTCTGTAGATTTAGCAATTTTCTCACTACACTTAGCGGG
AGCATTTTCAATTCTAGGTTCACTAAACTTTATAACTACTGTAATTAATATACGATGACATGGAATACAAATTGAACGTCTTCCATT
ATTTGTGTGAGCAGTATTTATTACAGTAGTTCTACTACTTCTTTCTCTACCAGTACTAGCTGCAGGTATTACAATATTACTTACAGA

CCGAAACCTAAATACCTCATTCTTTGATCC-------------------------------------------------- 

Reverse 

Helobdella 
paranensis 

86.73 

Helobdella 
simplex 

86.64 

REEB 
0005 

Sphaeriidae 
sp. 1 

      

REEB 
0006 

Pelocoris 
sp. 1 

TTTGATCAGGCATAGTAGGAACATCATTAAGATGATTAATTCGTATTGAATTAGGACAACCTGGATCATTTATTGGAGATGATCAA
ATCTATAATGTTATCGTAACAGCACATGCATTCATTATAATTTTCTTTATAGTTATACCTATTATAATTGGAGGATTTGGAAATTGA
CTAGTACCATTAATAATTGGAGCACCAGATATAGCATTCCCACGAATAAATAATATAAGATTTTGATTATTACCACCCTCATTAAC
ACTACTTTTAGCAAGAAGAATTGTAGGAACAGGAGCAGGAACAGGGTGAACAGTATACCCACCTCTATCAAGAAATATCGCACA
TAGAGGAGCTTCAGTGGATTTAGCAATTTTCTCACTACACCTTGCAGGTGTATCATCAATTTTAGGAGCAGTAAATTTCATCTCAA
CAATTATTAATATACGATCAACAGGAATTACACCTGAACGAATACCTCTATTTGTCTGATCTGTAGGAATTACCGCACTACTACTA
TGATTATCACTACCAGTTCTAGCCGGAGCAATTACTATATTATTAACTGATCGAAATTTCAATACAGCATTTTTTGACCCTGCTGG

AGGGGGGGATCCAATTTTATATCAACACTTATTTTGATTCTTGGC 

Forward 

Notonecta 
glauca 

89.84 

Pelocoris sp. 97.12 

Notonecta 
reuteri 

89.92 

TATAAGATATTGGAACATTATATTTTATCTTTGGAATTTGATCAGGCATAGTAGGAACATCATTAAGATGATTAATTCGTATTGAAT
TAGGACAACCTGGATCATTTATTGGAGATGATCAAATCTATAATGTTATCGTAACAGCACATGCATTCATTATAATTTTCTTTATAG
TTATACCTATTATAATTGGAGGATTTGGAAATTGACTAGTACCATTAATAATTGGAGCACCAGATATAGCATTCCCACGAATAAAT
AATATAAGATTTTGATTATTACCACCCTCATTAACACTACTTTTAGCAAGAAGAATTGTAGGAACAGGAGCAGGAACAGGGTGAA
CAGTATACCCACCTCTATCAAGAAATATCGCACATAGAGGAGCTTCAGTGGATTTAGCAATTTTCTCACTACACCTTGCAGGTGT
ATCATCAATTTTAGGAGCAGTAAATTTCATCTCAACAATTATTAATATACGATCAACAGGAATTACACCTGAACGAATACCTCTATT
TGTCTGATCTGTAGGAATTACCGCACTACTACTATTATTATCACTACCAGTTCTAGCCGGAGCAATTACTATATTATTAACTGATC

GAAATTTCAATACAGCATTTTTTGACCCTGCTGGAGG------------------------------------------ 

Reverse 

Notonecta 
glauca 

89.80 

Notonecta 
reuteri 

89.95 

REEB 
0007 

Micrathyria 
sp. 1 

GGGCAGG-
ATGATTGGAACAGCTTTAAGTGTTCTAATTCGAATTGAACTTGGTCAACCAGGATCGCTAATTGGTGATGATCAAATTTATAATGT

Forward 
Agrionoptera 

insignis 
88.10 Erythrodiplax 90.05 



 

 

 

 

AATTGTTACTGCACATGCTTTCGTTATAATTTTTTTTATAGTAATACCTATTATAATTGGTGGATTCGGAAATTGGTTAGTACCATT
AATATTAGGAGCACCAGATATAGCATTCCCACGATTAAATAATATAAGATTTTGATTACTTCCTCCTTCTTTCACTTTACTCTTAGC
AAGAAGTATCGTTGAAAGAGGTGCCGGAACTGGCTGAACAGTTTACCCTCCACTAGCCGGAGCCATTGCACACGCCGGAGCAT
CTGTAGATTTAACTATTTTTTCTTTACATTTAGCCGGAGTGTCCTCTATTCTTGGAGCAATTAATTTTATTACCACAGTAATTAATA
TAAAATCCCCTGGTATAAAGATAGATCAAATACCCTTATTTGTATGAGCAGTAGTAATTACTGCAGTACTTCTTCTATTATCATTAC
CAGTTTTAGCTGGTGCTATTACCATACTATTAACAGACCGAAATATTAATACATCCTTTTTTGATCCGGCTGGAGGAGGAGACCC

TATTTTATATCAACATTTATTTTGATTCTTTG 

AAGATATTGGAACCTTATATTTAATCTTTGGAGCTTGGGCAGGAATGATTGGAACAGCTTTAAGTGTTCTAATTCGAATTGAACTT
GGTCAACCAGGATCGCTAATTGGTGATGATCAAATTTATAATGTAATTGTTACTGCACATGCTTTCGTTATAATTTTTTTTATAGTA
ATACCTATTATAATTGGTGGATTCGGAAATTGGTTAGTACCATTAATATTAGGAGCACCAGATATAGCATTCCCACGATTAAATAA
TATAAGATTTTGATTACTTCCTCCTTCTTTCACTTTACTCTTAGCAAGAAGTATCGTTGAAAGAGGTGCCGGAACTGGCTGAACA
GTTTACCCTCCACTAGCCGGAGCCATTGCACACGCCGGAGCATCTGTAGATTTAACTATTTTTTCTTTACATTTAGCCGGAGTGT
CCTCTATTCTTGGAGCAATTAATTTTATTACCACAGTAATTAATATAAAATCCCCTGGTATAAAGATAGATCAAATACCCTTATTTG
TATGAGCAGTAGTAATTACTGCAGTACTTCTTCTATTATCATTACCAGTTTTAGCTGGTGCTATTACCATACTATTAACAGACCGA

AATATTAATACATCC-TTTTTGATCCGGCTGGAGG----------------------------------------- 

Reverse 
Agrionoptera 

insignis 
87.72 

REEB 
0008 

Corydalus 
sp. 1 

ACTTGAGCCGGCATAGTCGGTA-
CTTCTCTTAGACTTTTAATTCGAGCTGAATTAGGTCAACCAGGATCCTTAATTGGAGATAACCAAATTTATAAGGTTATTGTAACT
GCCCATGCCTTTGTAATAATTTTTTTTATATTTTTACCTTTAAAAATTGAAGGGTTTGGAAATTGATAATTACCTCTATAGCTAGGG
GCACCGAATATAGCCTTCCCCCCAAAAAATAAAATAAATTTTTAATTATAGCCCCCTTCATTAACCCTCCTTTTATCAAGCTTTTTT
GTAAAAAAAGGAGCTGGAACAGGAGAAACAGTTTACCCCCCCTTGGCATCAAGAATTGCTCAGGCAGAAGATCCCTTTAATTTA
CCCTTTTTTATACTTCATCTTGCTGGTGTATCACCATTTTTAGGTGCTGTCAATTTTATTACTACACTATTTAAAATACAATACCCTT
GAATAACTTTTGACCAAACCCCATTATTTGTTTAACCATTGGCTATAACGGCCCTTCTACTTCTTCTCTTTTTACCATTTTTACTTG
AAGCTATAACAATACTACATACAAATCGAATTCTAAATACTTCATTCTTTGACCCTCCCGAAGGAGGTAACCCATTTTTATACCAA

CACTTATTTGGATTCT 

Forward Corydalus sp. 86.83 

Corydalus sp. 86.9 
GGAACTATTATACTTTCTTTTTGGAACTTGAGCCGGCATAATCGGTACCTTCTCTTAGACTATTAATTCGAGCTGAATTAGGTCAA
CCTGGATCCTTAATCGGAGATGACCAAATTTATAATGTTATAGTAACAGCCCACGCCTTTGTTATAATTTTTTTTATAGTTATACCT
ATTATAATTGGAGGGTTTGGAAATTGATTAGTACCTCTAATGATAGGGGCACCAGATATAGCCTTCCCTCGAATAAATAATATAA

GTTTTTGATTATTGCCCCCTTCATTAACCCTCCTTTTAGCAAGCTCTTTAG-
AGAAAGAGGAGCTGGAACAGGATGAACAGTTTACCCTCCCTCGGCATCAGGAATTGCTCATGCAGGAGCAGCCGTTGAATAAG

CCATTTTTAGACTTTATCTTGCTGGTGTATTATCAATTTTAGGTGCTGTCAATTTCA-
TACTACAGTAAATCATATACGATCCCCAGGAATAACATTTGACCGAATACCATTATTTGTATGAGCAGTGGCTATTACTGCCCTTC

TACTTCTTCTCTCTCTACCAGTTTTAGCTGGAGCTATTACAATACTACTTACAGATCGTAATTTTAATACATCATTC-
TTGACCCAGCCGGAGGAGGTGA-------------------------------- 

Reverse Corydalus sp. 95.15 

REEB 
0009 

Melanoides 
tuberculata 

      

REEB 
0010 

Gynacanth
a sp. 1 

      

REEB 
0011 

Galba 
cousini 

      

REEB 
0012 

Melanoides 
tuberculata 

      

REEB 
0013 

Macrostem
um sp. 1 

TATTGTAGCTGGTATTTG-TTGGA-TG-CGGTCTATTTATC-TT-GTATTTATTTAGTATTA-
GATTAAGTACCGCCAGGAGTCCAATTATGAAGG------

ACCAATTTTATAATGTATTTGTAACTGCCCCTGGCTTTATCAATAATTTCTTTATTTTTC-----TACATTATGCCAT-
TGGAGGATTTGGGATTTGGTAATTA--CCCCCTTATAATTTTAACT---CCTGATCCGGA-TTGGCTTTTCCA--

Forward   Cecidomyiida
e 

75.86 



 

 

 

 

ATGCTAAATAATTCTGATTTT-GGCTGCTTGTTCCTGTTTTCATGTTTTTAATGCT-----
CTTATCAATAGTTGATCGTGGTGCAGGTAAAGACTGGAC--CCC--CCCCCCCCCTCCAATCTCTCACA-

TGGGACATCATCTGGGCATCTATCG---A---TA--TTTTCTCTCCATCTTTACATGAATTTCTGGCTTTCTTCGATTCTTGGTT-
TTTCAATATGATTGTTTACTATCTATACCTAAAAAACTTCAAGTTAGGGGGATCCCGAAATGCCTCTGATCTTTTGG--AC---TAA-T-

-CGGGGTCCT-CT-CTTCTTGCTGACTCCAGGTTTTCCCATGAGCAGTGGCGAAGCTACC-------AAGTGACTGACTGATC--
AAAACTTCGGTCCTTGATCCTTCAAGACGAGGAGACGCAGACATACATTAACATCTCTTCTGTTCTT 

TGATAACGTATTTCATATTTGCCATCTTTGCATGGATTGTCGGAGGATCATCCTTCAGTA-TTATTT-GG---CGGAAG-
AGCAAAGCCTGGTGGGCACTTTTAAGGGTCAAACCCCAATTATAT-A-GTGTTTGAAACAG-CCCTCGCACGATAAATAA----

GGTATTTTTCAGGAATAC-GCATGCTATATGGGGGGTATGGAGA-TAGT-A-TAGTGCCCC-----AA-TT-
ACTAGGGGTGCACCGGACATGGCTTCCCCAGGAT--

AAAATAAAAAAAATTTTGGGTTGCACGTCCCTCCTTAAATGTTATAAATGCTAGAAGCTT-TT-TTAA-T-A-AGGGGGCCAGG-
ACAGGC-GAACAGCTTTTCCCCCCTCTTCGTACCAAT---AGTGGGACAT-

AGAGGGGCGGCAGTCGATAAGGCTATTTTTTCTCTCCATTATAGCAGGAA--------
TTTCTTCAATTCTAGGTTCAATCAACTTGATT-ACTACTATCT-

TAAATATAAGACCCGATGGTATGGGGTTAGAAAAATCCCTTTATTTATTTGGTCAGTTTTAATTACAGCTGTCCTGTTGATACTTG-
-TAATCCCGG--TT----T-AGCAGGGGCCAA-CAACCTGGTTGTAAATTACTG--

TAATCTTAGGACCTCCTTTCTTGATCCCTCAAGAGGGGG----------------------------------- 

Reverse Sciaridae sp. 80.14 

REEB 
0014 

Anomaloco
smoecus 

sp. 1 

GAGCGGG-ATAATCGGAACCTCTCT-
AGAATAATTAATCGAACAGAATTAGGAACTACTGAATCATTAATCAAAAATGATCAAATTTATAATGTTCTAATTACAGCTCACGCT
TTTATTATAATTTTCTTTATAGTAATACCCATCATAATCGGAGGATTTGGTAACTGATTAGTGCCCCTGATAATCGGAGCACCTGA
TATAGCTTTCCCCCGCATAAATAATATAAGATTCTGACTATTACCCCCATCTTTAAATCTTCTTTTAATTAGAGCTCTAGTAGAAAG
AGGGACAGGAACAGGGTGAACCGTTTACCCCCCTCTTTCTAGAAACTTAGCGCACGCCGGAAGATCCGTAGATATTTCTATTTT
TTCTCTTCATTTAGCGGGAATTTCTTCAATTTTAGGAGCAATTAATTTCATCTCAACAACCATCAACATACGAAGAAATTTAGTTTC
TTTAGATCGAATCCCCCTATTTGTTTGATCTGTTGCTATTACTGCTCTTCTCCTTCTTCTTTCTCTCCCAGTTTTAGCTGGAGCAAT

TACAATATTATTAACAGACCGAAATCT-
AAATACTTCTTTTTTTGACCCCTCAGGAGGAGGAGACCCAATTCTTTATCAACATCTTTTTTGATTCTTTGGTCACC 

Forward 
Anomalocos
moecus illiesi 

99.18 

Limnephilidae 99.19 
TTTAAGATATTGGAACTATTTATTTTATTTTTGGAATTTGAGCGGGAATAATCGGAACCTCTCTAAGAATAATTATTCGAACAGAAT
TAGGAACTACTGAATCATTAATCAAAAATGATCAAATTTATAATGTTCTAATTACAGCTCACGCTTTTATTATAATTTTCTTTATAGT
AATACCCATCATAATCGGAGGATTTGGTAACTGATTAGTGCCCCTGATAATCGGAGCACCTGATATAGCTTTCCCCCGCATAAAT
AATATAAGATTCTGACTATTACCCCCATCTTTAAATCTTCTTTTAATTAGAGCTCTAGTAGAAAGAGGGACAGGAACAGGGTGAA

CCGTTTACCCCCCTCTTTCTAGAAACTTAGCGCACGCCGGAAGATCCGTAGATATTTCTATTTTTTCTCTTCATTTAGCGGGAATT
TCTTCAATTTTAGGAGCAATTAATTTCATCTCAACAACCATCAACATACGAAGAAATTTAGTTTCTTTAGATCGAATCCCCCTATTT
GTTTGATCTGTTGCTATTACTGCTCTTCTCCTTCTTCTTTCTCTCCCAGTTTTAGCTGGAGCAATTACAATATTATTAACAGACCG

AAATCTGAAATACTTCTTTTTTTGACCC-------------------------------------------------------- 

Reverse 
Anomalocos
moecus illiesi 

99.10 

REEB 
0015 

Hyalella sp. 
1 

AGCAGTCGGCACTTCTTTAAGAGTGGTCATCCGGTCTGAGCTGAGCGCTCCAGGAAACTTAATTGGAGATGACCAAGTTTATAA
TGTAATAGTTACTGCGCATGCATTTGTAATAATTTTTTTTATGGTTATACCCATTATAATTGGAGGGTTTGGTAATTGGTTGGTCC
CCCTTATATTAGGTAGGCCCGATATAGCGTTTCCTCGGATAAACAATATAAGGTTTTGGTTATTGCCTCCTTCTTTATCTTTACTA
TTAATGAGAGGATTAGTGGAAAGAGGAGTAGGTACTGGTTGAACTGTGTACCCCCCTTTAGCAGGTGCCGTAGCGCATAGAGG
GGGTTCTGTAGATTTAGCTATTTTTTCTTTACATTTAGCAGGAGCTTCCTCTATTTTAGGGGCTATTAATTTTATTTCTACTGTTCT
GAATATGCGTACGCCTGGAATAAGTATAGACCGAGTCCCATTATTTGTCTGGTCTGTGTTTATTACTGCTATTTTGTTACTTGTAT
CTTTGCCTGTGCTGGCAGGAGCCATTACAATATTATTAACAGACCGTAATCTTAATACTTCTTTTTTTGACCCTAGCGGCGGAGG

GGACCCTATTTTGTACCAACATCTATATTGATTCTGTGGTCACC 

Forward 

Hyalella 
cajasi 

87.52 

Hyalella sp. 99.51 
Hyalella sp. 87.91 

ACACAAAATAAGAATTGATACGTTGTATTTTGTTTAGGGGGCTTGAGCTAGAGCAATCGGCACTTCTTTTAGAGTGGTCATCCGG
TTTGAGCTGAGCGCTCCAGGAAACTTAATAGGAGATGACCAAGTTTATAATGTAATAGTTACTGCGCATGCATTTGTTATAATTTT
TTTTATGGTTATACCCATTATAATTGGAGGGTTTGGTAATTGGTTGGTCCCCCTTATATTAGGTAGGCCCGATATAGCGTTTCCT

Reverse 

Hyalella 
cajasi 

86.28 

Hyalella sp. 86.75 



 

 

 

 

CGGATAAACAATATAAGGTTTTGGTTATTGCCTCCTTCTTTATCTTTACTATTAATGAGAGGATTAGTGGAAAGAGGAGTAGGTAC
TGGTTGAACTGTGTACCCCCCTTTAGCAGGTGCCGTAGCGCATAGAGGGGGTTCTGTAGATTTAGCTATTTTTTCTTTACATTTA
GCAGGAGCTTCCTCTATTTTAGGGGCTATTAATTTTATTTCTACTGTTCTGAATATGCGTACGCCTGGAATAAGTATAGACCGAG
TCCCATTATTTGTCTGGTCTGTGTTTATTACTGCTATTTTGTTACTTTTATCTTTGCCTGTGCTGGCAGGAGCCATTACAATATTAT

TAACAGACCGTAATCTTAATACTTC-------------------------------------------------------------------- 

REEB 
0016 

Smicridea 
sp. 1 

GAGCAGGTATTACAGGAATGTCCCTAAGACTAATTATTCGATTAGAATTAAGAATTCCAAAAAATTTTATTGGCAATGATCAAATC
TATAATGTTTTAGTAACCGCTCACGCATTTATTATAATTTTTTTTATAGTTATACCCATTATAATTGGAGGATTTGGAAATTGACTA
GTTCCTTTAATACTCTCAACCCCAGATATAGCTTTTCCCCGTCTTAACAATATAAGATTCTGACTTCTCCCCCCGTCAGTTTCATT
TCTTCTTTTAAGAAGACTAATTAATACAGGAACTGGAACAGGATGAACCGTCTACCCTCCTCTCTCTTCCAATCTATCCCATCTTG
GCACATCAGTTGACTTAACAATTTTTTCTCTTCACTTAGCAGGAATCTCCTCTATCTTAGGAGCTATTAACTTCATAACCACAGTT
ATTAACATAAAAATCAATAAATTAAACTTCGACTTAATCCCCCTATTTATTTGATCAATTTTTTTAACCACCATTCTTCTTCTCCTTT
CACTCCCTGTCCTCGCAGGAGCAATTACAATATTACTTTCCGATCGAAACCTAAACTCTTCCTTCTTTGACCCTGCAGGAGGAG

GAGACCCAATTTTATATCAACATCTATTTTGATTCTTGGTC 

Forward 
Smicridea 

microsaccata 
100.0

0 

Smicridea 
microsaccata 

100,00 
ACACACATTAAAGATATTGGAACCCTTTATTTTATTTTTGGCATATGAGCAGGTATTACAGGAATGTCCCTAAGACTAATTATTCG
ATTAGAATTAAGAATTCCAAAAAATTTTATTGGCAATGATCAAATCTATAATGTTTTAGTAACCGCTCACGCATTTATTATAATTTTT
TTTATAGTTATACCCATTATAATTGGAGGATTTGGAAATTGACTAGTTCCTTTAATACTCTCAACCCCAGATATAGCTTTTCCCCG
TCTTAACAATATAAGATTCTGACTTCTCCCCCCGTCAGTTTCATTTCTTCTTTTAAGAAGACTAATTAATACAGGAACTGGAACAG
GATGAACCGTCTACCCTCCTCTCTCTTCCAATCTATCCCATCTTGGCACATCAGTTGACTTAACAATTTTTTCTCTTCACTTAGCA
GGAATCTCCTCTATCTTAGGAGCTATTAACTTCATAACCACAGTTATTAACATAAAAATCAATAAATTAAACTTCGACTTAATCCCC
CTATTTATTTGATCAATTTTTTTAACCACCATTCTTCTTCTCCTTTCACTCCCTGTCCTCGCAGGAGCAATTACAATATTACTTTCC

GATCGAAACCTAAACTCTTCCTTCTTTGACCCTGCAGGAGGAGGAG-------------------------------------- 

Reverse 
Smicridea 

microsaccata 
100.0

0 

REEB 
0017 

Macrostem
um sp. 2 

      

REEB 
0018 

Hyalella sp. 
1 

GAGCTAGAGCAATCGGCACTTCTTTAAGAGTGGTCATCCGGTCTGAGCTGAGCGCTCCAGGAAACTTAATTGGAGATGACCAA
GTTTATAATGTAATAGTTACTGCGCATGCATTTGTAATAATTTTTTTTATGGTTATACCCATTATAATTGGAGGGTTTGGTAATTGG
TTGGTCCCCCTTATATTAGGTAGGCCCGATATAGCGTTTCCTCGGATAAACAATATAAGGTTTTGGTTATTGCCTCCTTCTTTATC
TTTACTATTAATGAGAGGGTTAGTGGAAAGAGGAGTAGGTACTGGTTGAACTGTGTACCCCCCTTTAGCAGGTGCCGTAGCGCA
TAGAGGGGGTTCTGTAGATTTAGCTATTTTTTCTTTACATTTAGCAGGAGCTTCCTCTATTTTAGGGGCTATTAATTTTATTTCTAC
TGTTTTGAATATGCGTACGCCTGGAATAAGTATAGACCGAGTCCCATTATTTGTCTGGTCTGTGTTTATTACTGCTATTTTGTTAC
TTTTATCTTTGCCTGTGCTGGCAGGAGCCATTACAATATTATTAACAGACCGTAATCTTAATACTTCTTTTTTTGACCCTAGCGGC

GGAGGGGACCCTATTTTGTACCAACATCTATATTGATTCTTTGGTCACCTG 

Forward 
Hyalella 
cajasi 

88.08 

Hyalella sp. 99.84 
TTAAGAATTGGTACGTTGTATTTTGTTTTGGGGGCTTGAGCTAGAGCAATCGGCACTTCTTTTAGAGTGGTCATCCGGTTTGAGC
TGAGCGCTCCAGGAAACTTAATAGGAGATGACCAAGTTTATAATGTAATAGTTACTGCGCATGCATTTGTAATAATTTTTTTTATG
GTTATACCCATTATAATTGGAGGGTTTGGTAATTGGTTGGTCCCCCTTATATTAGGTAGGCCCGATATAGCGTTTCCTCGGATAA
ACAATATAAGGTTTTGGTTATTGCCTCCTTCTTTATCTTTACTATTAATGAGAGGGTTAGTGGAAAGAGGAGTAGGTACTGGTTG
AACTGTGTACCCCCCTTTAGCAGGTGCCGTAGCGCATAGAGGGGGTTCTGTAGATTTAGCTATTTTTTCTTTACATTTAGCAGGA
GCTTCCTCTATTTTAGGGGCTATTAATTTTATTTCTACTGTTTTGAATATGCGTACGCCTGGAATAAGTATAGACCGAGTCCCATT
ATTTGTCTGGTCTGTGTTTATTACTGCTATTTTGTTACTTTTATCTTTGCCTGTGCTGGCAGGAGCCATTACAATATTATTAACAGA

CCGTAATCTTAATACTTCTTTTTTTGACCC-AGCGGCGGA------------------------------------------------ 

Reverse 
Hyalella 
cajasi 

86.83 

REEB 
0019 

Anomaloco
smoecus 

sp. 1 

----------------------------------------------AGCGGG-
ATAATCGGAACCTCTCTAAGAATAATTATTCGAACAGAATTAGGAACTACTGAATCATTAATCAAAAATGATCAAATTTATAATGTT
CTAGTTACAGCTCACGCTTTTATTATAATTTTCTTTATAGTAATACCCATCATAATCGGAGGATTTGGTAACTGATTAGTACCCCT
GATAATCGGAGCACCTGATATAGCTTTCCCCCGCATAAATAATATAAGATTCTGACTATTACCCCCGTCTTTAAATCTTCTTTTAA
TTAGAGCTCTAGTAGAAAGAGGGACAGGAACAGGGTGAACCGTTTACCCCCCTCTTTCTAGAAACTTAGCGCACGCCGGAAGA
TCAGTAGATATTTCTATTTTTTCTCTTCATTTAGCAGGAATTTCTTCAATTTTAGGAGCAATTAATTTCATCTCAACAACCATCAAC

Forward 
Anomalocos
moecus illiesi 

99.59 Limnephilidae 100,00 



 

 

 

 

ATACGAAGAAATTTAGTTTCTTTAGATCGAATCCCCCTATTTGTTTGATCTGTTGCTATTACTGCTCTTCTCCTTCTTCTTTCTCTC
CCAGTTTTAGCTGGAGCAATTACAATGTTATTAACAGACCGAAATCTAAATACTTCTTTTTTTGACCCCTCAGGAGGGGGAGACC

CAATTCTTTATCAACATCTTTTTTGATTCTTTGGTCACCTGAA 

TAACCTTTTTAAGAATTGGAACTATTTATTTTATTTTTGGAATTTGAGCGGGAATAATCGGAACCTCTCTAAGAATAATTATTCGAA
CAGAATTAGGAACTACTGAATCATTAATCAAAAATGATCAAATTTATAATGTTCTAGTTACAGCTCACGCTTTTATTATAATTTTCT
TTATAGTAATACCCATCATAATCGGAGGATTTGGTAACTGATTAGTACCCCTGATAATCGGAGCACCTGATATAGCTTTCCCCCG
CATAAATAATATAAGATTCTGACTATTACCCCCGTCTTTAAATCTTCTTTTAATTAGAGCTCTAGTAGAAAGAGGGACAGGAACAG
GGTGAACCGTTTACCCCCCTCTTTCTAGAAACTTAGCGCACGCCGGAAGATCAGTAGATATTTCTATTTTTTCTCTTCATTTAGCA
GGAATTTCTTCAATTTTAGGAGCAATTAATTTCATCTCAACAACCATCAACATACGAAGAAATTTAGTTTCTTTAGATCGAATCCC
CCTATTTGTTTGATCTGTTGCTATTACTGCTCTTCTCCTTCTTCTTTCTCTCCCAGTTTTAGCTGGAGCAATTACAATGTTATTAAC

AGACCGAAATCTAAATACTTCTTTTTTTGACCCCTC--------------------------------------------------------- 

Reverse 
Anomalocos
moecus illiesi 

99.55 

REEB 
0020 

Smicridea 
sp. 2 

------------------------------------
GGCATATGAGCAGGTATTACAGGAATGTCCCTAAGACTAATTATTCGATTAGAATTAAGAATTCCAAAAAATTTTATTGGCAATGA
TCAAATCTATAATGTTTTAGTAACCGCTCACGCATTTATTATAATTTTTTTTATAGTTATACCCATTATAATTGGAGGATTTGGAAAT
TGACTAGTTCCTTTAATACTCTCAACCCCAGATATAGCTTTTCCCCGTCTTAACAATATAAGATTCTGGCTTCTCCCCCCGTCAGT
TTCATTTCTTCTTTTAAGAAGACTAATTAATACAGGAACTGGAACAGGATGAACCATCTACCCTCCTCTCTCTTCCAATCTATCCC
ATCTTGGCACATCAGTTGACTTAACAATTTTTTCTCTTCACTTAGCAGGAATCTCCTCTATCTTAGGAGCTATTAACTTCATAACC
ACAGTTATTAACATAAAAATCAATAAATTAAACTTCGACTTAATCCCCCTATTTATTTGATCAATTTTTTTAACCACCATTCTTCTTC
TCCTTTCACTCCCTGTCCTCGCAGGAGCAATTACAATATTACTTTCCGATCGAAACCTAAACTCTTCCTTCTTTGACCCTGCAGG

AGGAGGAGACCCAATTTTATATCAACATCTGTTTTGATTCTTGGC 

Forward 
Smicridea 

microsaccata 
100.0

0 

Smicridea 
microsaccata 

100,00 
CATTATAAAGACATTGGAACCCTTTATTTTATTTTTGGCATATGAGCAGGTATTACAGGAATGTCCCTAAGACTAATTATTCGATT
AGAATTAAGAATTCCAAAAAATTTTATTGGCAATGATCAAATCTATAATGTTTTAGTAACCGCTCACGCATTTATTATAATTTTTTTT
ATAGTTATACCCATTATAATTGGAGGATTTGGAAATTGACTAGTTCCTTTAATACTCTCAACCCCAGATATAGCTTTTCCCCGTCT
TAACAATATAAGATTCTGGCTTCTCCCCCCGTCAGTTTCATTTCTTCTTTTAAGAAGACTAATTAATACAGGAACTGGAACAGGAT
GAACCATCTACCCTCCTCTCTCTTCCAATCTATCCCATCTTGGCACATCAGTTGACTTAACAATTTTTTCTCTTCACTTAGCAGGA
ATCTCCTCTATCTTAGGAGCTATTAACTTCATAACCACAGTTATTAACATAAAAATCAATAAATTAAACTTCGACTTAATCCCCCTA
TTTATTTGATCAATTTTTTTAACCACCATTCTTCTTCTCCTTTCACTCCCTGTCCTCGCAGGAGCAATTACAATATTACTTTCCGAT

CGAAACCTAAACTCTTCCTTCTTTGACCCTGCAGGAGGAGGAG------------------------------------- 

Reverse 
Smicridea 

microsaccata 
100.0

0 

REEB 
0021 

Scirtidae 
sp. 1 

----------------------------------------GGATCTTGATCGGG-
ATAGTGGGAACATCTTTAAGACTTCTAGATCGAGCAGAATTGGGGACTCCGGGATCTCTGATTGGAGATGACCAAATTTATAAC
GTTATTGTTACCGCTCATGCTTTTGTTATAATTTTTTTTATAGTTATACCAATTATAATTGGAGGATTCGGAAACTGATTAGTGCCT
TTAATATTGGGAGCCCCAGATATAGCATTTCCTCGAATAAATAATATAAGATTTTGACTTCTTCCACCTTCACTAACTCTTTTATTA
ATAAGAAGAATAGTTGAAAATGGGGCTGGAACAGGTTGAACGGTTTACCCCCCCCTCTCTGCAGGAATTGCTCATTCAGGGGC
ATCGGTAGATTTAGCAATTTTTAGCCTTCATTTAGCTGGTATTTCTTCAATTTTAGGGGGCGTAAACTTTATTTCTACAGTTATTAA
TATACGATCTACTGGAATATCATTCGATCGTATACCTTTATTTGTATGGGCAGTAGCTATTACAGCATTATTACTTTTACTTTCTTT
ACCAGTTTTAGCAGGAGCTATTACTATACTTTTAACAGATCGAAATTTAAACACATCATTTTTTGACCCTGCAGGAGGAGGGGAT

CCAATTCTTTACCAACATTTATTTTGATTCTT 

Forward 
Deronectes 

moestus 
inconspectus 

87.09 

Scirtidae 91.58 

TCAAAAAAATTAAGATATTGGAACTTTATATTTTATTTTTGGATCTTGGTCGGGAATAGTGGGAACATCTTTAAGACTTCTAATTCG
AGCAGAATTGGGAACTCCGGGTTCTCTGATTGGAGATGACCAAATTTATAACGTTATTGTTACCGCTCATGCTTTTGTTATAATTT
TTTTTATAGTTATACCAATTATAATTGGAGGATTCGGAAACTGATTAGTGCCTTTAATATTGGGAGCCCCAGATATAGCATTTCCT
CGAATAAATAATATAAGATTTTGACTTCTTCCACCTTCACTAACTCTTTTATTAATAAGAAGAATAGTTGAAAATGGGGCTGGAAC
AGGTTGAACGGTTTACCCCCCCCTCTCTGCAGGAATTGCTCATTCAGGGGCATCGGTAGATTTAGCAATTTTTAGTCTTCATTTA
GCTGGTATTTCTTCAATTTTAGGGGCCGTAAACTTTATTTCTACAGTTATTAATATACGATCTACTGGAATATCATTCGATCGTATA
CCTTTATTTGTATGGGCAGTAGCTATTACAGCATTATTACTTTTACTTTCTTTACCAGTTTTAGCAGGAGCTATTACTATACTTTTA

ACAGATCGAAATTTAAACACATCA-TTTTTGA--CTGC--------------------------------------------- 

Reverse 
Deronectes 

moestus 
inconspectus 

87.25 



 

 

 

 

REEB 
0022 

Helicopsyc
he sp. 1 

      

REEB 
0023 

Anomaloco
smoecus 

sp. 1 

----------------------------------GGATTTGAGCGGG-
ATAATCGGAACCTCTCTAAGAATAATTATTACAGAACAGAATTAGGAACTACTGAATCATTAATCAAAAATGATCAAATTTATAATG
TTCTAGTTACAGCTCACGCTTTTATTATAATTTTCTTTATAGTAATACCCATCATAATCGGAGGATTTGGTAACTGATTAGTGCCC
CTGATAATCGGAGCACCTGATATAGCTTTCCCCCGCATAAATAATATAAGATTCTGACTATTACCCCCATCTTTAAATCTTCTTTT
AATTAGAGCTCTAGTAGAAAGAGGGACAGGAACAGGGTGAACCGTTTACCCCCCTCTTTCTAGAAACTTAGCGCACGCCGGAA
GATCCGTAGATATTTCTATTTTTTCTCTTCATTTAGCAGGAATTTCTTCAATTTTAGGAGCAATTAATTTCATCTCAACAACCATCA
ACATACGAAGAAATTTAGTTTCTTTAGATCGAATCCCCCTATTTGTTTGATCTGTTGCTATTACTGCTCTTCTCCTTCTTCTTTCTC

TCCCAGTTTTAGCTGGAGCAATTACAATATTATTAACAGACCGAAATC-
TAAATACTTCTTTTTTTGACCCCTCAGGAGGGGGAGACCCAATTCTTTATCAACATCTTTTTTGATTCTTGGTACGCC 

Forward 
Anomalocos
moecus illiesi 

100.0
0 

Limnephilidae 99.52 
ATATAAGATATTGGAACTATTTATTTTATTTTTGGAATTTGAGCGGGAATAATCGGAACCTCTCTAAGAATAATTATT--

CGAACAGAATTAGGAACTACTGAATCATTAATCAAAAATGATCAAATTTATAATGTTCTAGTTACAGCTCACGCTTTTATTATAATT
TTCTTTATAGTAATACCCATCATAATCGGAGGATTTGGTAACTGATTAGTGCCCCTGATAATCGGAGCACCTGATATAGCTTTCC
CCCGCATAAATAATATAAGATTCTGACTATTACCCCCATCTTTAAATCTTCTTTTAATTAGAGCTCTAGTAGAAAGAGGGACAGGA
ACAGGGTGAACCGTTTACCCCCCTCTTTCTAGAAACTTAGCGCACGCCGGAAGATCCGTAGATATTTCTATTTTTTCTCTTCATT

TAGCAGGAATTTCTTCAATTTTAGGAGCAATTAATTTCATCTCAACAACCATCAACATACGAAGAAATTTAGTTTCTTTAGATCGAA
TCCCCCTATTTGTTTGATCTGTTGCTATTACTGCTCTTCTCCTTCTTCTTTCTCTCCCAGTTTTAGCTGGAGCAATTACAATATTAT

TAACAGACCGAAATCTTAAATACTTCTTTTTTTGACCCCTC----------------------------------------------------- 

Reverse 
Anomalocos
moecus illiesi 

99.77 

REEB 
0024 

Hyalella sp. 
1 

------------------------------------------
GCTTGAGCTAGAGCAATCGGCACTTCTTTAAGAGTGGTCATCCGGTCTGAGCTGAGCGCTCCAGGAAACTTAATTGGAGATGA
CCAAGTTTATAATGTAATAGTTACTGCGCATGCATTTGTAATAATTTTTTTTATGGTTATACCCATTATAATTGGAGGGTTTGGTAA
TTGGTTGGTCCCCCTTATATTAGGTAGGCCCGATATAGCGTTTCCTCGGATAAACAATATAAGGTTTTGGTTATTGCCTCCTTCT
TTATCTTTACTATTAATGAGAGGATTAGTGGAAAGAGGAGTAGGTACTGGTTGAACTGTGTACCCCCCTTTAGCAGGTGCCGTA
GCGCAAAGAGGGGGTTCTGTAGATTTAGCTATTTTTTCTTTACATTTAGCAGGAGCTTCCTCTATTTTAGGGGCTATTAATTTTAT
TTCTACTGTTCTGAATATGCGTACGCCTGGAATAAGTATAGACCGAGTCCCATTATTTGTCTGGTCTGTGTTTATTACTGCTATTT
TGTTACTTTTATCTTTGCCTGTGCTGGCAGGAGCCATTACAATATTATTAACAGACCGTAATCTTAATACTTCTTTTTTTGACCCTA

GCGGCGGAGGGGACCCTATTTTGTACCAACATCTATATTGATTTTTGTCCCGC 

Forward 
Hyalella 
cajasi 

87.73 

Hyalella sp. 99.68 

ACAACATTTTAAAGAATTGGTACGTTGTATTTTGTTTAGGGGGCTTGAGCTAGAGCAATCGGCACTTCTTTTAGAGTGGTCATCC
GGTTTGAGCTGAGCGCTCCAGGAAACTTAATAGGAGATGACCAAGTTTATAATGTAATAGTTACTGCGCATGCATTTGTAATAAT
TTTTTTTATGGTTATACCCATTATAATTGGAGGGTTTGGTAATTGGTTGGTCCCCCTTATATTAGGTAGGCCCGATATAGCGTTTC
CTCGGATAAACAATATAAGGTTTTGGTTATTGCCTCCTTCTTTATCTTTACTATTAATGAGAGGATTAGTGGAAAGAGGAGTAGGT
ACTGGTTGAACTGTGTACCCCCCTTTAGCAGGTGCCGTAGCGCATAGAGGGGGTTCTGTAGATTTAGCTATTTTTTCTTTACATT
TAGCAGGAGCTTCCTCTATTTTAGGGGCTATTAATTTTATTTCTACTGTTCTGAATATGCGTACGCCTGGAATAAGTATAGACCGA
GTCCCATTATTTGTCTGGTCTGTGTTTATTACTGCTATTTTGTTACTTTTATCTTTGCCTGTGCTGGCAGGAGCCATTACAATATTA

TTAACAGACCGTAATCTTAATACTTCTTTTTTTGACCCTAGCGGCGGA--------------------------------------------- 

Reverse 
Hyalella 
cajasi 

86.56 

REEB 
0025 

Ceratopogo
nidae sp. 1 

      

REEB 
0026 

Smicridea 
sp. 3 

      

REEB 
0027 

Scirtidae 
sp. 1 

      

REEB 
0028 

Claudioperl
a sp. 1 

      



 

 

 

 

REEB 
0029 

Cailloma 
sp. 1 

      

REEB 
0030 

Tipula sp. 1 

ATAGTCGGAGGCGCAAT-GGAATTTTGCTTC--AGCACAAGTTGGTCATCC-
GGAGCAGCAATTGGTGATGATCGAATTTATCATGTTATTGTTACAGCTGCAGCTCTTATCAAAATTTTT-TTATCGTAATACCC-

ATCATAATTGGAGGATTTGGAAATTGATTGCCTCCTCTGAATGGT-GCAGCTC---
ATGAGGCCTTCCTTCCCCGAAAAAATAATATCAGTTTTTGAATACTACCTCCGTCAATAACACTTTTATTACCAATTATTATGGCG
GAAAATGGAGCTGGAGCAGGCTGAACAGTTTACCCCCCCCTTTCTTCTCGAAGCGCCCACACAGGAGCATCAATTGATTTAGCA

CTCTTTTCTTTGGGCGTGT--
CCTGAATTTCTTCAATTTTAGGAGCTGTAACTTTTATTACTACAGTGATTAATATACGATCGACAGGAATTACATTAGACCGTAAA
CCATTAGACTGTTTGATCAATTGTAATTACTGCTGAACTTTTACTTTTATCTGTACCAGTTTTCGCTGGAGCTGTTACTATCTGATT
AACAGATCGGA-ATTTAAATACTTCATTCTTTGATCCGCCACGAGGAGGAGACCCTATATCATACCATCATTTATTCTGGTTCTG 

Forward 
Tipula 

subtenuicorni
s 

80.52 

Zelandotipula 
sp. 

84.05 
AGGAAGATATATTTTGTTTTTGGGGCTTGTTTTGGAATAGTAGGAACATCACTCAGAATTTTAATGCAAAGCAGATCCGGGTCAT
CCAGGAGCATTAAGGTGTGATGATTAAAGATCTAAAGCTATTCTTTCAGCTGACGACTTTGTTATAATTTTTCTTAATGTTAGGCG

TTAT-ATAATTGGCGGATTTGGAAATTGCTTAGTTCCT-AGAATCGTAGGAGATCGGTATACAGCC-T--
TTCGTGGAATAAAGCATATAAGTTTTGGAATATTACTTCCTTCATTAACACTTTTATTAGCAAGTAGCATAATGGAAAATGGAGGG
GGAACAGGTTGAACAGTTTACCCCCCCCATGCACCAGGAATTGCCCACACAGGAGCATCAGTTGATTTAGCAATTTTTTCGTT--
ACATTTAGCGGGAATTTCTTCAATTTTAGGAGCAGTAAATTTTATTACTACAGTAATTAATATACGATCGAGAGGAATGACATTAG

ACAAAATACCCTTA-
TTTGTGTGGTCATGGGTAATTACCGCTGTACTTTTAATTTTATCTATACCAGTTTTAGCGGGAGCTATTACCATGTTGTTAACAGA

TCGTACAATTAAGTACATCATT-TTTGATCCAGCAGGAGGAGGAGACC------------------------------- 

Reverse Tipulidae sp. 81.71 

REEB 
0031 

Molophilus 
sp. 1 

      

REEB 
0032 

Sphaeriidae 
sp. 1 

      

REEB 
0033 

Orthocladiin
ae sp. 1 

      

REEB 
0034 

Lumbriculid
ae sp. 1 

      

REEB 
0035 

Lumbriculid
ae sp. 2 

      

REEB 
0036 

Lumbriculid
ae sp. 1 

      

REEB 
0037 

Orthocladiin
ae sp. 2 

      

REEB 
0038 

Orthocladiin
ae sp. 3 

      

REEB 
0039 

Hexatoma 
sp. 1 

      

REEB 
0040 

Atopsyche 
sp. 1 

      

REEB 
0041 

Ranatra sp. 
1 

--------------------------CGGCATCTGATCAGG-
ATAGTTGGTACATCTCTAAGCTGACTAATTCGAATCGAACTTGGGCAACCAGGGTCATTCATTGGCGATGATCAAATCTATAATG
TAGTAGTGACAGCCCACGCATTCATTATAATTTTTTTTATGGTAATGCCCATTATAATTGGGGGATTTGGAAACTGACTAGTACCT
TTAATACTTGGAGCCCCAGATATAGCATTTCCCCGCATAAATAACATGAGATTCTGATTACTACCGCCATCATTAACCCTTCTCCT
ATCAAGTAGAATTGCAGAAAGAGGTGCAGGTACAGGATGAACAGTTTACCCCCCCCTATCTACAAATATTTCTCATAGAGGGGC

Forward 
Madaglymbu

s sp. 
83.33 

Ranatra 
brevicauda 

87.12 



 

 

 

 

ATCAGTAGATTTAGCAATTTTTTCCCTCCATTTAGCAGGAGTATCATCTATTTTAGGAGCAGTCAATTTTATTTCTACAATTATCAA
CATACGAGCTACCGGGATAACTTCTGATCGTATACCTTTATTTGTATGATCCGTAGGAATCACTGCCCTATTATTACTATTATCAT
TACCGTTTCTTGCAAGAGCAATTACCATGCTATTAACTGACCGAAACCTAAATACATCATTCTTTGATCCTGCGGGAGGAGGGGA

TCCAATTTTATATCAGCACCTATTCTGATTTGGTAC 

GAATAATGGACACTATACTTTATTTTCGGCATCTGATCAGGAATAGTTGGTACATCTCTAAGCTGACTAATTCGAATCGAACTTG
GGCAACCAGGGTCATTCATTGGCGAGTGTCAAATCTATAATGTAGTAGTGACAGCCCACGCATTCATTATAATTTTTTTTATGGT
AATGCCCATTATAATTGGGGGATTTGGAAACTGACTAGTACCTTTAATACTTGGAGCCCCAGATATAGCATTTCCCCGCATAAAT
AACATGAGATTCTGATTACTACCGCCATCATTAACCCTTCTCCTATCAAGTAGAATTGCAGAAAGAGGTGCAGGTACAGGATGAA
CAGTTTACCCCCCCCTATCTACAAATATTTCTCATAGAGGGGCATCAGTAGATTTAGCAATTTTTTCCCTCCATTTAGCAGGAGTA
TCATCTATTTTAGGAGCAGTCAATTTTATTTCTACAATTATCAACATACGAGCTACCGGGATAACTTCTGATCGTATACCTTTATTT
GTATGATCCGTAGGAATCACTGCCCTATTATTACTATTATCATTACCAGTTCTTGCAGGAGCAATTACCATGCTATTAACTGACCG

AAACCTAAATACATCATTCTTTGATCCTGCGGGAGGAGGG-------------------------------------- 

Reverse 
Madaglymbu

s sp. 
83.46 

REEB 
0042 

Aphylla sp. 
1 

      

REEB 
0043 

Enallagma 
sp. 1 

      

REEB 
0044 

Asthenopus 
sp. 1 

      

REEB 
0045 

Chironomin
ae sp. 1 

      

REEB 
0046 

Aphylla sp. 
1 

      

REEB 
0047 

Oligoclada 
sp. 1 

      

REEB 
0048 

Macronema 
sp. 1 

-----------------------------------
GAGCAGGAGTAATAGGTTCTTCCCTAAGAATAATTATTCGAATTGAATTAAGAACTCCTCAAACATTAATTGGAAATGATCAAATT
TTTAATGTATTAGTTACAGCTCATGCTTTTATTATAATTTTTTTTATAGTTATACCAATTATAATTGGAGGATTTGGTAATTGATTAG
TACCTTTAATATTAGGTGCCCCTGATATAGCTTTTCCTCGTATAAATAATATAAGATTTTGATTTTTACCTCCCTCATTAACTTTTTT
AACATTTAGAAGTTTAATTAATAATGGAGTAGGAACTGGATGAACTGTTTACCCCCCACTTTCATCCAATTTATCTCATATAGGAT
CTTCAGTTGATTTAGCAATTTTTTCTTTACATTTAGCAGGAATTTCTTCTATTTTAGGAGCAATTAATTTTATTACAACTATTTTAAA
CATAAAAATTAATAATTTAAATATTGATAAAATTTCTTTATTTGTTTGATCAATTTTAATTACAGCAATTTTATTACTATTGTCTTTAC
CCGTTTTAGCTGGTGCAATTACTATATTATTAACTGATCGAAACTTAAATACTTCTTTTTTTGATCCTGCTGGAGGAGGAGATCCA

ATTTTATACCAACACTTATTTTGATTCTTGGCAC 

Forward 
Macronema 

hageni 
92.88 

Macronema 
hageni 

92.79 

AGATATTGGTACATTATATTTTCTTTTTGGAATTTGAGCAGGAGTAATAGGTTCTTCCCTAAGAATAATTATTCGAATTGAATTAAG
AACTCCTCAAACATTAATTGGAAATGATCAAATTTTTAATGTATTAGTTACAGCTCATGCTTTTATTATAATTTTTTTTATAGTTATA
CCAATTATAATTGGAGGATTTGGTAATTGATTAGTACCTTTAATATTAGGTGCCCCTGATATAGCTTTTCCTCGTATAAATAATATA
AGATTTTGATTTTTACCTCCCTCATTAACTTTTTTAACATTTAGAAGTTTAATTAATAATGGAGTAGGAACTGGATGAACTGTTTAC
CCCCCACTTTCATCCAATTTATCTCATATAGGATCTTCAGTTGATTTAGCAATTTTTTCTTTACATTTAGCAGGAATTTCTTCTATTT
TAGGAGCAATTAATTTTATTACAACTATTTTAAACATAAAAATTAATAATTTAAATATTGATAAAATTTCTTTATTTGTTTGATCAATT
TTAATTACAGCAATTTTATTACTATTGTCTTTACCCGTTTTAGCTGGTGCAATTACTATATTATTAACTGATCGAAACTTAAATACTT

CTTTTTTTGATCCTGCTGGAGGAGGAGATCC----------------------------------- 

Reverse 
Macronema 

hageni 
93.39 

REEB 
0049 

Planorbidae 
sp. 1 

      

REEB 
0050 

Aphylla sp. 
1 

----------------------------------------------
GATAGTTGGAACCGCCTTAAGAATATTAATTCGAGTAGAATTAGGACAACCCGGATCTCTAATTGGAGACGATCAAATTTATAAT

Forward 
Aphylla 
tenuis 

98.08 
Aphylla nr. 
Boliviana 

99.84 



 

 

 

 

GTAGTCGTCACCGCACATGCATTCGTAATAATTTTCTTTATAGTTATACCTATTATAATTGGAGGATTTGGAAATTGATTAGTACC
TTTAATATTAGGAGCACCAGATATAGCATTCCCACGAATGAATAATATAAGATTTTGATTACTACCTCCTTCATTAACCCTATTACT
AGCAAGAAGAATGGTGGAAAGAGGAGCCGGAACAGGATGAACAGTTTACCCTCCACTAGCAGGTGCTATTGCACACGCAGGG
GCATCAGTAGATTTAACAATTTTCTCCCTACATTTAGCAGGGGTATCATCAATCCTAGGAGCAATTAATTTTATTACCACGGCCAT
TAATATGAAGTTTCCCGGAATAACTATAGATCAATTACCTTTATTTGTTTGAGCTGTAGTACTTACAGCCATCCTACTACTTTTATC
CCTACCCGTATTAGCAGGAGCTATTACTATATTATTAACGGATCGAAATTTAAATACTTCCTTCTTTGATCCAGCAGGAGGAGGA

GATCCAATTTTATATCAACATTTATTTTGATTCTTGGGCCGCAGA 

TCTAAGATATTGGTACATTATACTTACTGTTTGGGGCATGGGCAGGAATAGTTGGAACCGCCTTAAGAATATTAATTCGAGTAGA
ATTAGGACAACCCGGATCTCTAATTGGAGACGATCAAATTTATAATGTAGTCGTCACCGCACATGCATTCGTAATAATTTTCTTTA
TAGTTATACCTATTATAATTGGAGGATTTGGAAATTGATTAGTACCTTTAATATTAGGAGCACCAGATATAGCATTCCCACGAATG
AATAATATAAGATTTTGATTACTACCTCCTTCATTAACCCTATTACTAGCAAGAAGAATGGTGGAAAGAGGAGCCGGAACAGGAT
GAACAGTTTACCCTCCACTAGCAGGTGCTATTGCACACGCAGGGGCATCAGTAGATTTAACAATTTTCTCCCTACATTTAGCAG
GGGTATCATCAATCCTAGGAGCAATTAATTTTATTACCACGGCCATTAATATGAAGTTTCCCGGAATAACTATAGATCAATTACCT
TTATTTGTTTGAGCTGTAGTACTTACAGCCATCCTACTACTTTTATCCCTACCCGTATTAGCAGGAGCTATTACTATATTATTAAC

GGATCGAAATTTAAATACTTCCTTC-TTGATCCAGCAGGAGGAGGAGATCC---------------------------------------- 

Reverse 
Aphylla 
tenuis 

97.96 

REEB 
0051 

Asthenopus 
sp. 1 

      

REEB 
0052 

Enallagma 
sp. 2 

      

REEB 
0053 

Argia sp. 1 

-------------------------------------------
GAGCAGGTATAGTAGGAACAGCCTTGAGTATATTAATTCGGGTTGAACTTGGACAACCAGGATCTCTCATTGGAGATGATCAAA
TTTATAATGTAGTAGTAACAGCACACGCTTTCGTTATAATCTTCTTTATAGTTATACCAATTATAATCGGTGGATTTGGTAACTGAT
TAGTACCCTTAATACTCGGTGCGCCAGATATAGCTTTCCCTCGTCTTAATAATATGAAATTTTGATTACTTCCCCCATCGTTAACT
TTATTATTAGCAAGTAGTTTAGTAAAAAGAGGTGCGGGAACAGGATGGACCGTTTATCCCCCATTAGCAGGAGCAATCGCCCAT
GCCGGAGGTTCAGTTGACTTGACAATTTTTTCTTTACATTTAGCTGGTGTTTCATCCATTTTAGGGGCAATTAACTTTATTACAAC
AACTATAAACATAAAATCCCCAGGAATGAAATTAGATCAAATACCTTTATTTGTATGAGCGGTAGTTATTACTGCAGTACTACTCC
TTCTATCCTTACCCGTCCTAGCAGGAGCCATCACGATATTATTAACAGACCGAAATATTAATACTTCGTTCTTCGATCCAGCAGG

GGGGGGAGACCCTATTCTTTATCAACACTTATTCTGATTCTTGTCC 

Forward 
Neoerythrom

ma 
cultellatum 

85.42 

Metaleptobas
is sp. 

85.52 

AAAAAATAAAGAATTGGAACATTATATTTAATATTCGGTGCATGAGCAGGTATAGTAGGAACAGCCTTGAGTATATTAATTCGGGT
TGAACTTGGACAACCCGGATCTCTCATTGGAGATGATCAAATTTATAAAGTAGTAGTAACAGCACACGCCTTCGTTATAATCTTC
TTTATAGTTATACCAATTATAATCGGTGGATTTGGTAACTGATTAGTACCCTTAATACTCGGTGCGCCAGATATAGCTTTCCCTCG
TCTTAATAATATGAGATTTTGATTACTTCCCCCATCGTTAACTTTATTATTAGCAAGTAGTTTAGTAGAAAGAGGTGCGGGAACAG
GATGGACCGTTTATCCCCCATTAGCAGGAGCAATCGCCCATGCCGGAGGTTCAGTTGACTTGACAATTTTTTCTTTACATTTAGC
TGGTGTTTCATCCATTTTAGGGGCAATTAACTTTATTACAACAACTATTAACATAAAATCCCCAGGAATGAAATTAGATCAAATAC
CTTTATTTGTATGAGCGGTAGTTATTACTGCAGTATTACTCCTTCTATCCTTACCCGTCCTAGCAGGAGCCATCACGATATTATTA

ACAGACCGAAATATTAATACTTCGATCTTCGATCCAGC------------------------------------------------- 

Reverse 
Neoerythrom

ma 
cultellatum 

85.28 

REEB 
0054 

Buenoa sp. 
1 

      

REEB 
0055 

Caenis sp. 
1 

      

REEB 
0056 

Biomphalari
a sp. 1 

      

REEB 
0057 

tuberculata       



 

 

 

 

REEB 
0058 

cousini       

REEB 
0059 

Gynacanth
a sp. 1 

--------------------------------------------GATCAGG-ATAGTAGGAGCGTGACGATCCTATAGTAGT-
CTTTAATTCGAATTGGAATTAGGACAACCGGGATCATTAATTGGAGATGATCAAATTTATAATGTGGTTGTAACTGCCCACGCCT
TTGTTATAATTTTCTTTATAGTAATACCTATTATAATTGGGGGGTTTGGTAATTGATTAGTACCCTTAATATTAGGAGCACCAGATA
TGGCATTCCCACAATAAAATAAAATAAGATTCTGATTATTACCACCATCATTAACTCTCCTACTAGCTGGAAAAATAGTACAAAGA

GGGGCAGGAACTGGTTGAACTGTTTATCCCCCTCTTGCTGGTGCTATTGCCCACGC-
GGAGCATCTGTAGATTTAACTATTTTCTCATTACATTTAGCAGGGGTATCTTCAATTCTCGGGGCTATTAATTTTATTACAACAAC
AATTAATATAAAATCACCAGGAATAAAAATAGATCAAATACCCTTATTTGTTTGGGCTGTATTAATTACACCATTCCTTTTATTATTA

TCATTACCTGTATTAGCGGGAGCTATTACTATACTATTAAC-
TGATCGAAATATTAATACATCATTCTTTGATCCAGCAGGTGGTGGAGACCCCATTTTATACTCAAACACTTATTTTGGTT 

Forward 
Coryphaesch

na adnexa 
87.85 

Coryphaesch
na 

amazonica 
96.5 

AAAAAAAATTAGAATTGGAACAATTTACTTTTTTTTTGGAGCATGATCAGGAATAGTGGGA-----AC--TGCTCTA--
AGTGCATTAATTCGAATT-

GAATTAGGACAACCAGGATCATTAATTGGAGATGATCAAATTTATAATGTGGTTGTAACCGCCCACGCGTTTGTTATAATTTTCTT
TATAGTAATACCTATTATAATTGGTGGGTTTGGTAATTGATTAGTACCCTTAATATTAGGAGCACCAGATATGGCATTCCCACGAT
TAAATAATATAAGATTCTGATTATTACCACCATCATTAACTCTTCTTCTAGCTGGAAGAATAGTAGAAAGAGGAGCAGGAACTGG
GTGAACTGTTTATCCTCCTCTTGCTGGTGCTATCGCCCACGCAGGAGCATCTGTAGATTTAACTATTTTCTCATTACATTTAGCA

GGAGTATCTTCAATTCTCGGGGCTATTAATTTTATTACAACAACAATTAATATAAAATCACCAGGAATAAAAATAGATCAAATACCT
TTATTTGTATGGGCTGTAGTAATTACAGCAATCCTTTTATTATTATCATTACCTGTATTAGCGGGAGCTATCACTATATTATTAACA

TGATCGAAATATTAATACATCA-TCTTTGATCCAGCG------------------------------------------- 

Reverse 
Coryphaesch

na adnexa 
89.71 

REEB 
0060 

Micrathyria 
sp. 1 

--------------------------------GGAGCTTGGGCAGG-
ATGATTGGAACAGCTTTAAGTGTTCTAATTCGAATTGAACTTGGTCAACCAGGATCGCTAATTGGTGATGATCAAATTTATAATGT
AATTGTTACTGCACATGCTTTCGTTATAATTTTTTTTATAGTAATACCTATTATAATTGGTGGATTCGGAAATTGGTTAGTACCATT
AATATTAGGAGCACCAGATATAGCATTCCCACGATTAAATAATATAAGATTTTGATTACTTCCTCCTTCTTTCACTTTACTCTTAGC
AAGAAGTATCGTTGAAAGAGGTGCCGGAACTGGCTGAACAGTTTACCCTCCACTAGCCGGAGCCATTGCACACGCCGGAGCAT
CTGTAGATTTAACTATTTTTTCTTTACATTTAGCCGGAGTGTCCTCTATTCTTGGAGCAATTAATTTTATTACCACAGTAATTAATA
TAAAATCCCCTGGTATAAAGATAGATCAAATACCCTTATTTGTATGAGCAGTAGTAATTACTGCAGTACTTCTTCTATTATCATTAC
CAGTTTTAGCTGGTGCTATTACCATACTATTAACAGACCGAAATATTAATACATCCTTTTTTGATCCGGCTGGAGGAGGAGACCC

TATTTTATATCAACATTTATTTTGATTCTTTGGTC 

Forward 
Agrionoptera 

insignis 
88.11 

Erythrodiplax 
sp. 

90.03 

ACAAAGATATTGGAACCTTATATTTAATCTTTGGAGCTTGGGCAGGAATGATTGGAACAGCTTTAAGTGTTCTAATTCGAATTGAA
CTTGGTCAACCAGGATCGCTAATTGGTGATGATCAAATTTATAATGTAATTGTTACTGCACATGCTTTCGTTATAATTTTTTTTATA
GTAATACCTATTATAATTGGTGGATTCGGAAATTGGTTAGTACCATTAATATTAGGAGCACCAGATATAGCATTCCCACGATTAAA
TAATATAAGATTTTGATTACTTCCTCCTTCTTTCACTTTACTCTTAGCAAGAAGTATCGTTGAAAGAGGTGCCGGAACTGGCTGAA
CAGTTTACCCTCCACTAGCCGGAGCCATTGCACACGCCGGAGCATCTGTAGATTTAACTATTTTTTCTTTACATTTAGCCGGAGT
GTCCTCTATTCTTGGAGCAATTAATTTTATTACCACAGTAATTAATATAAAATCCCCTGGTATAAAGATAGATCAAATACCCTTATT
TGTATGAGCAGTAGTAATTACTGCAGTACTTCTTCTATTATCATTACCAGTTTTAGCTGGTGCTATTACCATACTATTAACAGACC

GAAATATTAATACATCC-TTTTTGATCCGGCTGGAGGAGGAG--------------------------------------- 

Reverse 
Agrionoptera 

insignis 
87.82 

REEB 
0061 

Macronema 
sp. 1 

      

REEB 
0062 

Chironomin
ae sp. 1 

      

REEB 
0063 

Chironomin
ae sp. 2 

      

REEB 
0064 

Chironomin
ae sp. 3 

      



 

 

 

 

REEB 
0065 

Tanypodina
e sp. 1 

      

REEB 
0066 

Apobaetis 
sp. 1 

------------------------------------
GAGCCGGCATGGTAGGTACCTCTTTAAGATTGTTAATTCGAGCTGAGCTGGGTAACCCAGGTTCTTTAATTGGAGACGATCAGA
TCTATAATGTTATCGTTACAGCTCATGCGTTTATTATAATTTTCTTTATGGTTATGCCTATTATAATTGGAGGGTTTGGTAATTGGT
TGGTTCCTCTTATATTGGGTGCTCCTGATATGGCTTTTCCTCGGATAAATAATATAAGTTTTTGATTATTGCCTCCTTCTTTAGCTT
TATTAGTTTCTAGCAGATTAGTTGATGTAGGGGCAGGTACGGGTTGGACTGTTTATCCTCCTTTAGCAGCCAATATTGCGCATG

GAGGGTCTTCGGTAGATTTTGCTATTTTTTCTTTACATCTAGCTGGTATTTCTTCTATTTTAGGGGCTGTTAATTTTATTACTACGG
TGATTAATATGCGTAGCCCTGGTATGACTTTAGATCGAGTGCCTTTGTTTGTTTGATCTGTGGTAATTACAGCTGTTTTATTATTA
TTATCTCTTCCAGTCTTAGCGGGTGCTATTACTATACTTTTAACAGATCGAAATTTAAATACTTCCTTTTTTGACCCAGCCCGTGG

TGGGGATCCTATTTTATATCAACATCTATCTTGATTTTTTGGTAA 

Forward 
Labiobaetis 
alahmadii 

85.85 

Labiobaetis 
alahmadii 

85.98 
AAGATATTGGTACTCTTTATTTCATTTTTGGTGCTTGAGCCGGCATGGTAGGTACCTCTTTAAGATTGTTAATTCGAGCTGAGCT
GGGTAACCCAGGTTCTTTAATTGGAGACGATCAGATCTATAATGTTATCGTTACAGCTCATGCGTTTATTATAATTTTCTTTATGG
TTATGCCTATTATAATTGGAGGGTTTGGTAATTGGTTGGTTCCTCTTATATTGGGTGCTCCTGATATGGCTTTTCCTCGGATAAAT
AATATAAGTTTTTGATTATTGCCTCCTTCTTTAGCTTTATTAGTTTCTAGCAGATTAGTTGATGTAGGGGCAGGTACGGGTTGGAC
TGTTTATCCTCCTTTAGCAGCCAATATTGCGCATGGAGGGTCTTCGGTAGATTTTGCTATTTTTTCTTTACATCTAGCTGGTATTT
CTTCTATTTTAGGGGCTGTTAATTTTATTACTACGGTGATTAATATGCGTAGCCCTGGTATGACTTTAGATCGAGTGCCTTTGTTT
GTTTGATCTGTGGTAATTACAGCTGTTTTATTATTATTATCTCTTCCAGTCTTAGCGGGTGCTATTACTATACTTTTAACAGATCGA

AATTTAAATACTTCCTTTTTTGACCCAGCCGGTGGTGGGGATCC------------------------------------ 

Reverse 
Labiobaetis 
alahmadii 

85.87 

REEB 
0067 

Caenis sp. 
2 

---------------------------------------------GGTCAGG-
ATACTAGGAACCTCTCTCAGATTATTAATTCGTGCTGAATTAGGCCATCCTGGTTCTTTAATTGGTGATGACCAAATTTATAATGT
TATTGTAACCGCACATGCTTTTATTATAATTTTTTTCATAGTAATACCTATTATAATTGGTGGATTTGGTAATTGATTAGTACCTTTA
ATGCTAGGTGCCCCAGATATAGCTTTTCCGCGAATAAATAATATAAGTTTTTGGCTACTACCTCCTGCCCTGACTTTACTATTAAC
AAGAAGCCTTGTGGAAAACGGGGCGGGGACTGGTTGAACGGTGTATCCTCCTCTTGCTGCTAGAATCGCTCATGCTGGGGCTT
CTGTAGATTTAGCAATCTTTTCACTTCACTTAGCCGGTATTTCCTCTATTCTAGGTGCAGTAAATTTTATTACAACTACTATTAATA
TGCGTGCCAGAGGAATAACTATAGACCGAATTCCTTTGTTTGTATGATCAGTAGTAATTACTGCTGTATTATTACTTTTATCCTTA
CCAGTTTTAGCCGGGGCTATTACTATACTTTTAACTGATCGTAATTTAAATACTTCGTTTTTTGACCCAGCCGGAGGAGGGGACC

CTATTTTATACCAACATTTATTTTGATTCTTTGGTCAC 

Forward Caenis sp. 96.20 

Caenis sp. 97.39 

CACACCATTAAGATATTGGAACTTTATATTTTATTTTCGGAGTTTGGTCAGGAATACTAGGAACCTCTCTCAGATTATTAATTCGT
GCTGAATTAGGCCATCCTGGTTCTTTAATTGGTGATGACCAAATTTATAATGTTATTGTAACCGCACATGCTTTTATTATAATTTTT
TTCATAGTAATACCTATTATAATTGGTGGATTTGGTAATTGATTAGTACCTTTAATGCTAGGTGCCCCAGATATAGCTTTTCCGCG
AATAAATAATATAAGTTTTTGGCTACTACCTCCTGCCCTGACTTTACTATTAACAAGAAGCCTTGTGGAAAACGGGGCGGGGACT
GGTTGAACGGTGTATCCTCCTCTTGCTGCTAGAATCGCTCATGCTGGGGCTTCTGTAGATTTAGCAATCTTTTCACTTCACTTAG
CCGGTATTTCCTCTATTCTAGGTGCAGTAAATTTTATTACAACTACTATTAATATGCGTGCCAGAGGAATAACTATAGACCGAATT
CCTTTGTTTGTATGATCAGTAGTAATTACTGCTGTATTATTACTTTTATCCTTACCAGTTTTAGCCGGGGCTATTACTATACTTTTA

ACTGATCGTAATTTAAATACTTCGTTTTTTGACCCAGC---------------------------------------------------- 

Reverse Caenis sp. 96.94 

REEB 
0068 

Haplohyphe
s cf. 1 

      

REEB 
0069 

Tricorythod
es cf. 1 

      

REEB 
0070 

Chironomin
ae sp. 4 

      

REEB 
0071 

Anopheles 
sp. 1 

      



 

 

 

 

REEB 
0072 

Hydroporin
ae sp. 1 

      

REEB 
0073 

Trepobatoid
es sp. 1 

----------------------GTATATGATCAGGAATAATTGGTATGTCTAT-
AGATGAATTATTCGAATTGAATTAGGTCAACCTGGATCATTTATTGGAAATGATCAAATTTACAACGTAATTGTTACAGCACATGC
ATTCATTATGATTTTCTTCATAGTTATACCAGTAATAATTGGTGGATTTGGTAATTGACTAGTGCCAATTATAATTGGAGCACCAG
ATATGGCCTTCCCACGTATAAATAATATAAGATTCTGACTATTACCACCTTCGTTAACACTTCTTATTATAAGAAGATTAGTCGGA

ACAGGGGCAGGAACAGGATGAACAGTTTATCCACCCCTCTCAAGTAATATAGCTCATAATGGAGCATCAGTTGACCTTACAATTT
TTTCTCTTCATCTAGCCGGAGTATCATCAATTCTAGGAGCAGTTAATTTCATTTCAACTATTATTAATATACGAATAACAGGTATAT
ATAGAGAAAAAACCCCCCTATTTGTTTGATCAGTAGGAATTACTGCACTTTTACTATTATTATCATTACCAGTTCTAGCAGGTGCA
ATTACTATACTATTAACAGACCGTAACCTAAACACATCACTTTTTGACCCAGCAGGTGGTGGAGACCCAGTTCTTTATCAACACC

TATGCTGATTCTTGGTCAC 

Forward 
Potamobates 

williamsi 
99.37 

Potamobates 
williamsi 

99.52 
TGGAACTTTATATTTTATTTAGGTATATGATCAGGAATAAATGGTATGTCTATAAGATGAATTATTCGAATTGAATTAGGTCAACCA
GGATCATTTATTGGAAATGATCAAATTTACAAAGTAATTGTTACAGCACATGCATTCATTATAATTTTCTTCATAGTTATACCAGTA
ATAATTGGTGGATTTGGTAATTGACTAGTGCCAATTATAATGGGAGCACCAGATATGGCCTTCCCACGTATAAATAATATAAGAT
TCTGACTATTACCACCTTCGTTAACACTTCTTTTTATAAGAAGATTTGTCGGAACAGGGGCAGGAACAGGATGAACAGTTTATCC
ACCCCTCTCAAGTAATATAGCTCATAATGGAGCATCAGTTGACCTTACAATTTTTTCTCTTTATCTAGCCGGAGTATCATCAATTC
TGGGAGCAGTTAATTTCATTTCAACTATTATTAATATACGAATAACAGGTATATATAGAGAAAAAACCCCCCTATTTGTTTGATCA
GTAGGAATTACTGCACTTTTACTATTATTATCATTACCAGTTCTAGCAGGTGCAATTACTATACTATTAACAGACCGTAACCTAAA

CACATCA-TTTTTGACCCAGCAGGTGG-GGAGACCCAGT--------------------------------- 

Reverse 
Potamobates 

williamsi 
98.12 

REEB 
0074 

Rhagovelia 
sp. 1 

      

REEB 
0075 

Chimarra 
sp. 1 

------------------------------
GGATATGATCTAGAATACTAGGGTTATCTTTAAGAATACTGATTCGTATCGAACTAAGAACCCCCGGGGCATTAATAGGAAACGA
CTCTATTTTTAATTCTATTGTTACAGCTCACGCATTTATTATAATTTTTTTTATAGTTATACCAATTATAATTGGAGGATTCGGAAAT
TGACTTGTCCCTTTAATACTAGGAGCACCAGATATAGCCTTTCCTCGAATAAATAACATAAGATTTTGATTTCTACCTCCATCATT
ATTTTTTCTTTTATTTGGTATATTAATAGATAACGGAGCAGGAACAGGTTGAACTGTATACCCCCCTCTATCCTCAAATATCTCTC
ACATAGGAAAGGCCGTAGATTTAACAATTTTTTCCTTACACCTCGCAGGAATCTCATCTATTTTAGGAGCTATTAATTTTATTTCTA
CTATTATAAATATACGATCTAATTTTATAAGCTATGATCGTATACCATTATTTGTATGATCCGTAATAATCACAGCAATTCTTCTTTT
ATTATCTCTACCAGTTTTAGCTGGAGCTATTACTATACTTCTTACAGATCGAAATATCAATACATCTTTTTTTGACCCAGCAGGTG

GGGGAGACCCTATTCTTTACCAACACTTATTTTGATTCTTGTC 

Forward 
Chimarra 
peytoni 

100.0
0 

Chimarra 
peytoni 

100,00 
AAGATATTGGAACATTATATTTTTTATTAGGGATATGATCTAGAATACTAGGGTTATCTTTAAGAATACTGATTCGTATCGAACTAA
GAACCCCCGGGGCATTAATAGGAAACGACTCTATTTTTAATTCTATTGTTACAGCTCACGCATTTATTATAATTTTTTTTATAGTTA
TACCAATTATAATTGGAGGATTCGGAAATTGACTTGTCCCTTTAATACTAGGAGCACCAGATATAGCCTTTCCTCGAATAAATAAC
ATAAGATTTTGATTTCTACCTCCATCATTATTTTTTCTTTTATTTGGTATATTAATAGATAACGGAGCAGGAACAGGTTGAACTGTA
TACCCCCCTCTATCCTCAAATATCTCTCACATAGGAAAGGCCGTAGATTTAACAATTTTTTCCTTACACCTCGCAGGAATCTCATC
TATTTTAGGAGCTATTAATTTTATTTCTACTATTATAAATATACGATCTAATTTTATAAGCTATGATCGTATACCATTATTTGTATGA
TCCGTAATAATCACAGCAATTCTTCTTTTATTATCTCTACCAGTTTTAGCTGGAGCTATTACTATACTTCTTACAGATCGAAATATC

AATACATCTTTTTTTGACCCAGCAGGTGGGGGAGACCC--------------------------------- 

Reverse 
Chimarra 
peytoni 

100.0
0 

REEB 
0076 

Corydalus 
sp. 2 

      

REEB 
0077 

Smicridea 
sp. 4 

      

REEB 
0078 

Leptonema 
sp. 1 

      



 

 

 

 

REEB 
0079 

Notonecta 
sp. 1 

      

REEB 
0080 

Pelocoris 
sp. 2 

      

REEB 
0081 

Oecetis sp. 
1 

      

REEB 
0082 

Nectopsych
e sp. 1 

      

REEB 
0083 

Baetidae 
Indet. 1 

      

REEB 
0084 

Lutrochidae 
sp. 1 

      

REEB 
0085 

Orthocladiin
ae sp. 4 

--------------AGCTTGATCAGGTATAG-TGGGAACTTCATTAAGAAT-TTTTATCCGAGCCGAACTTGG-GCATGCAGGA-TCATT-
AATTGGAGATGATCAAATTTAT-

AATGTAATTGTAACTGCTCATGCTTTTGTTATAATTTTTTTTATAGTAATACCCATTTTAATTGGGAGGATTTGG---
TAATTTGATAGTACCCTTTATACTAGGAGGCCCATAATTTGCCTTTCCCTCAAAAAATTAAAAAAAAATTTGGATTTTACCC-

CCTTCTTTTAAATTACCATTATCTAGCTTCTTTGTTGAAAATGGAACATGGAACGGTTGAACCGTTTACCCCCCCTTGTCTTCCAG
AAATGGTCAAGCTGGATGCACCA-

TGGATTTTACTATTTTTTCTTTACCTTTTACAAGGATTTCTTCCATTTTTAGGGAGCAGTAAATTTTTATTACAACCGTAATTAATAT
ACGTTCTGAAGGAATTACCCTTGATCGAATACCTTTATTTGTTTGATCTGTTGTTATTACCGCTATTCTACTACTTTTATCTTTACC
TGTTTTGGCTGGAGCTATTACTATGCTTTTAACTGATCGAAACTTAAATACATCTTTTTTTGACCCTGCCGGAGGAGGAGACCCT

ATTCTATACCAACATTTATTTTGATTCT 

Forward 
Chironomida

e sp. 
83.31 

Zavrelimyia 
sp. 

83.72 
TATTTTATTTTTGGAGCGTGATCAGGAATAGTTGGGAACTTCATTAAGAATCTTATATCCGAGCTGAACTAGGTGCACGCAGGAT

TCATTAAATGGGAGATGATCCAAATTATAAAGGTAATGGTAATGGTTCA-
GGTTTTATTATAAATTTTTTTATAGTTAAACCCCTTTTTAATGGGGGGATTGGAAAATGATTTG---

GTCCCCTAAATACTGGGGGCCCCAAAAATAGCCTTT-
CCTGGAATAAATAACATAAGATTTGATTATTACCCACCTTCTTAAACATTACTA-TATCAAGC-

TCTTTTTAGAAAATGGAGCAGGTACTGGTTGAACAGTTTACCCTCCTTTATCTTCAGGAATTGCTCACGCTGGA-
GCATCAGTGGATTTAGCAATTTTTTCTTTACATTTAGCAGGTATTTCTTCCA-TTTT-AGGAGCAGTAAA-

TTTTATTACAACCGTAATTAATATACGTTCAGAAGGAATAACCTTTGATCGAATACCTTTATTTGTTTGATCTGTAGTAATTACAGC
AATTCTTTTTCTATTATCTTTACCTGTTTTAGCAGGAGCTATTACTATACTTTTAACAGATCGAAACTTAAATACATCTATTTTTGAC

CATGCCGGAGGAGGAGACC------------------------------ 

Reverse 
Chironomida

e sp. 
84.09 

REEB 
0086 

Tanypodina
e sp. 2 

-----------------------------GGAGCAGG-
ATAACAGGAACTGTCTATGAGAATATTAATTCGAATCTGAACTGGGACAACCAGGATCCTTAATTGGAGATGATCAAATCTATAA
TGTTATCGTTACAGCACACGCCTTCGTAATAATTTTTTTTATAGTTATACCAATCATGATTGGAGGCTTCGGAAACTGATTGGTCC
CTTTAATATTAGGAGCACCAGATATAGCCTTTCCACGATTGAATAACATAAGATTTTGACTTTTACCTCCTTCAATTACTCTTTTAT
TAGCAAGAAGTTTAGTAGAAAGCGGAGCAGGTACAGGATGAACAGTATACCCCCCACTAGCTTGTGTAATTGCCCACGCTGGA
GCTTCCGTAGATTTAACTATTTTCTCTCTTCACCTTGCAGGAGTATCATCTATTCTAGGAGCAGTTAACTTCATCACAACAATCAT
TAATATAAAATCCCCAGGAATAAAGATAGACCAAATACCCCTATTCGTTTGATCAGTTGGAATTACAGCAGTACTTCTTCTCCTAT
CATTACCAGTTCTTGCAGGGGCCATTACTATACTATTAACAGATCGAAATATTAATACATCATTCTTTGATCCTGCCGGAGGTGG

AGACCCCATTCTGTATCAACACCTATTCTGATTCTTGTCCCCCAA 

Forward 
Palaemnema 

sp. 
98.52 

Palaemnema 
clementia 

99.68 

TTGGAACACTATATTTAATATTTGGAGCATGGGCAGGAATAACAGGAAATG-CTATGAGAATATTAATTTGAATC-
GAAATGGGACAACCCGGATCCTTAATAGGAGATGATCAAATCTATAATGTGATCGTTACAGCACACGCCTTTGTAATAATTTTTTT
TATAGTTATACCAATCATGATAGGAGGCTTCGGAAACTGATTGGTCCCTTTAATATTAGGAGCACCAGATATAGCCTTTCCACGA
TTGAATAACATAAGATTTTGACTTTTACCTCCTTCAATTACTCTTTTATTAGCTAGAAGTTTAGTAGAAAGCGGAGCAGGTACAGG

Reverse 
Palaemnema 

sp. 
98.52 



 

 

 

 

ATGAACAGTATACCCCCCACTAGCTAGTGTAATTGCCCACGCTGGAGCTTCCGTAGATTTAACTATTTTCTCTTTTCACCTTGCA
GGAGTATTATCTATTCTAGGAGCAGTTAACTTCATCACAACAATCATTAATATAAAATCCCCAGGAATAAAGATAGACCAAATACC
CCTATTCGTTTGATCAGTTGGAATTACAGCAGTACTTCTTCTCCTATCATTACCAGTTCTTGCAGGGGCCATTACTATACTATTAA

CAGATCGAAATATTAATACATCATTC-TTGATCCTGCCGGAGGTGGAGA------------------------------------------ 

REEB 
0087 

Chironomin
ae sp. 5 

      

REEB 
0088 

Sphaeriidae 
sp. 2 

      

REEB 
0089 

Martarega 
sp. 1 

      

REEB 
0090 

Monogobia 
sp. 1 

      

REEB 
0091 

Enallagma 
sp. 3 

      

REEB 
0092 

Pupas       

REEB 
0093 

Biomphalari
a sp. 2 

      

REEB 
0094 

Elasmothe
mis sp. 1 

      

REEB 
0095 

Limonia sp. 
1 

      

REEB 
0096 

Anchytarsu
s sp. 1 

      

REEB 
0097 

Orthocladiin
ae sp. 5 

-----------------------------------
GCATGATCAGGCATAGTTGGTACTTCTCTTAGAATTTTAATTCGAGCAGAATTAGGTCATGCTGGGTCTTTAATTGGAGATGACC
AGATTTATAACGTTATTGTTACAGCCCATGCATTTGTAATAATTTTCTTTATAGTTATACCAATTTTAATTGGAGGATTTGGAAATT
GATTAGTTCCTTTAATATTAGGAGCTCCTGATATAGCTTTCCCTCGAATAAATAATATAAGATTTTGATTATTACCTCCTTCTTTAA
CATTATTATTATCAAGCTCTATTGTGGAAAATGGGGCTGGTACAGGCTGAACAGTCTATCCTCCCCTATCTTCTGGAATTGCTCA
CGCTGGAGCATCTGTTGATCTTGCTATTTTCTCTTTACATTTAGCAGGTATTTCAAGAATTCTAGGAGCGGTAAATTTTATTACAA
CAGTAATTAATATGCGCTCTGAAGGAATTACTTTAGATCGAATACCCTTATTTGTTTGATCAGTAATTATCACCGCAATCTTACTTT
TATTATCATTACCGGTATTAGCAGGAGCTATCACTATATTATTAACAGATCGAAATTTAAATACTTCATTTTTTGATCCTGCTGGAG

GAGGTGATCCAATTTTATACCAACACTTATTTTGATTCTTTGGTCAC 

Forward 
Orthocladiina

e sp. 
88.48 

Chironomida
e 

99.05 
ACTAAGATATTGGAACCTTATATTTTATTTTTGGAGCATGATCAGGCATAGTTGGTACTTCTCTTAGAATTTTAATTCGAGCAGAA
TTAGGTCCTGCTGGGTCTTTAATTGGAGATGACCAGATTTATAACGTTATTGTTACAGCCCATGCATTTGTAATAATTTTCTTTAT
AGTTATACCAATTTTAATTGGAGGATTTGGAAATTGATTAGTTCCTTTAATATTAGGAGCTCCTGATATAGCTTTCCCTCGAATAA
ATAATATAAGATTTTGATTATTACCTCCTTCTTTAACATTATTATTATCAAGCTCTATTGTGGAAAATGGGGCTGGTACCGGGTGA

ACAGTCTATCCTCCCCTATCTTC-
GGAATTGCTCATGCTGGAGCATCTGTTGATCTTGCTATTTTCTCTTTACATTTAGCAGGTATTTCAAGAATTCTAGGAGCGGTAAA
TTTTATTACAACAGTAATTTATTTGCGCTCTGAAGGAATTACTTTAGATCGAATACCCTTATTTGTTTGATCAGTAATAATCACCGC
AATTTTACTTTTATTATCATTACCGGTATTAGCAGGAGCTATCACAATATTATTAACAGATCGAAATTTAAATACTTCATTTTTTGAT

CCTGCTGGAGGAGG------------------------------------------- 

Reverse 
Orthocladiina

e sp. 
88.44 

REEB 
0098 

Chironomin
ae sp. 6 

-------------------------------------------
GCTTGATCAGGTATAATTGGAACTTCTCTTAGTATATTAATTCGAACTGAATTAGGTCATCCAGGTTCTTTAATTGGAGATGATCA
AATTTATAATGTTATTGTTACTGCTCATGCTTTTATTATAATTTTTTTTATAGTGATACCTATTTTAATTGGAGGATTTGGAAATTGA

Forward 
Chironomida

e sp. 
91.22 

Chironomida
e 

99.37 



 

 

 

 

TTAGTTCCACTAATATTAGGAGCCCCAGATATGGCTTTTCCTCGAATAAATAATATAAGTTTCTGATTATTACCTCCATCTCTTACT
CTTTTATTATCTAGTTCAATCGTAGAAAATGGAGCAGGAACAGGATGAACTGTTTATCCTCCTCTTTCTAGCAGAATTGCTCATAG
AGGAGCCTCAGTTGATTTAGCAATTTTTTCTTTACATTTAGCTGGAGTATCTTCTATTTTAGGTTCAGTAAATTTTATTACAACAGT
TATTAATATACGATCAAATGGAATTACATTAGATCGAATACCTTTATTTGTCTGATCAATTATTATTACTACAGTTCTTCTTTTACTA

TCTCTTCCTGTACTAGCAGGGGCAATTACAATATTATTAAC-TGATCGAAATTTAAATAC-ATC-
ATTTTTTGATCCTGCAGGGGGGGGAGATCCAATTCTTTATCAACACTTATTTTGATTTTT 

AAAAAAAAAATAAGAAATTGGTACGTTATATTTTATTTTTGGTGCTTGATCAGGTATAATTGGAACTTCTCTTAGAATATTAATTCG
AACTGAATTAGGTCATCCAGGTTCTTTAATTGGAGATGATCAAATTTATAATGTTATTGTTACTGCTCATGCTTTTATTATAATTTTT
TTTATAGTGAAACCTATTTTAATTGGAGGATTTGGAAATTGATTAGTTCCACTAATATTAGGAGCCCCAGATATGGCTTTTCCTCG
AATAAATAATATAAGTTTCTGATTATTACCTCCATCTCTTACTCTTTTATTATCTAGTTCAATCGTAGAAAATGGAGCAGGAACAGG
ATGAACTGTTTATCCTCCTCTTTCTAGCAGAATTGCTCATAGAGGAGCCTCAGTTGATTTAGCAATTTTTTCTTTACATTTAGCTG
GAGTATCTTCTATTTTAGGTTCAGTAAATTTTATTACAACAGTTATTAATATACGATCAAAAGGAATTACATTAGATCGAATACCTT
TATTTGTCTGATCAATTATTATTACTACAGTTCTTCTTTTACTATCTCTTCCTGTACTAGCAGGGGCAATTACAATATTATTAACAT

GATCGAAATTTAAATACTATCTATTTTTTGTATCTGC--------------------------------------------- 

Reverse 
Chironomida

e sp. 
91.44 

REEB 
0099 

Tanypodina
e sp. 3 

 Forward     

REEB 
0100 

Thraulodes 
sp. 1 

 Reverse     

REEB 
0101 

Trichoptera 
Pupa 

----------------------------------------
AGGGATATGATCTAGAATACTAGGGTTATCTTTAAGAATACTAATTCGTATCGAACTAAGAACCCCCGGGGCATTAATAGGAAAC
GACTCTATTTTTAATTCTATTGTTACAGCTCACGCATTTATTATAATTTTTTTTATAGTTATACCAATTATAATTGGAGGATTCGGAA
ATTGACTTGTCCCTTTAATACTAGGAGCACCAGATATAGCCTTTCCTCGAATAAATAACATAAGATTTTGATTTCTACCTCCATCA
TTATTTTTTCTTTTATTTGGTATATTAATAGATAACGGAGCAGGAACAGGTTGAACTGTATACCCCCCTCTATCCTCAAATATCTCT
CACATAGGAAAGGCCGTAGATTTAACAATTTTTTCCTTACACCTCGCAGGAATCTCATCTATTTTAGGAGCTATTAATTTTATTTCT
ACTATTATAAATATACGATCTAATTTTATAAGCTATGATCGTATACCATTATTTGTATGATCCGTAATAATCACAGCAATTCTTCTTT
TATTATCTCTACCAGTTTTAGCTGGAGCTATTACTATACTTCTTACAGATCGAAATATCAATACATCTTTTTTTGACCCAGCAGGT

GGGGGAGACCCTATTCTTTACCAACACTTATTTTGATTCTTGTC 

Forward 
Chimarra 
peytoni 

99.84 

Chimarra 
peytoni 

99.84 
CACCCCCTTTATAAGATATTGGAACATTATATTTTTTATTAGGGATATGATCTAGAATACTAGGGTTATCTTTAAGAATACTAATTC
GTATCGAACTAAGAACCCCCGGGGCATTAATAGGAAACGACTCTATTTTTAATTCTATTGTTACAGCTCACGCATTTATTATAATT
TTTTTTATAGTTATACCAATTATAATTGGAGGATTCGGAAATTGACTTGTCCCTTTAATACTAGGAGCACCAGATATAGCCTTTCC
TCGAATAAATAACATAAGATTTTGATTTCTACCTCCATCATTATTTTTTCTTTTATTTGGTATATTAATAGATAACGGAGCAGGAAC
AGGTTGAACTGTATACCCCCCTCTATCCTCAAATATCTCTCACATAGGAAAGGCCGTAGATTTAACAATTTTTTCCTTACACCTCG
CAGGAATCTCATCTATTTTAGGAGCTATTAATTTTATTTCTACTATTATAAATATACGATCTAATTTTATAAGCTATGATCGTATACC
ATTATTTGTATGATCCGTAATAATCACAGCAATTCTTCTTTTATTATCTCTACCAGTTTTAGCTGGAGCTATTACTATACTTCTTAC

AGATCGAAATATCAATACATCTTTTTTTGACCCAGCAG---------------------------------------------- 

Reverse 
Chimarra 
peytoni 

99.84 

REEB 
0102 

Limnocoris 
sp. 1 

------------------------------------TTCGG-ATCTGATCAGG-
ATAGTAGGTACATCAATAAGATGACTTATCCGAATCGAACTAGGCCAACCAGGATCATTTATTGGAGACGACCAAATTTATAACG
TTATTGTTACAGCCCATGCATTTATTATAATTTTCTTTATAGTAATACCTATTATAATTGGAGGATTTGGAAACTGATTAGTACCTTT
AATAATTGGTGCCCCAGATATAGCATTCCCACGAATAAACAATATAAGATTTTGACTCCTACCCCCCTCTTTGACCCTACTAATTA
CAAGAAGATTAGCCGGTACAGGAGCTGGAACAGGATGAACAGTATACCCACCACTATCAAGAAACATTGCTCATTCAGGACCAT
CCGTAGATTTAGCAATCTTCTCCCTACACTTAGCTGGAGTATCATCAATTTTAGGTGCAGTAAATTTCATTTCTACGATTATTAATA
TACGATCCACGGGAATATCACCCGAGCGAATACCATTATTTGTCTGATCAGTAGGAATTACCGCCCTGCTACTATTATTATCATT
ACCAGTACTAGCTGGAGCTATTACAATACTATTAACTGATCGAAATCTAAATACTTCATTCTTCGACCCAGCTGGAGGGGGAGAC

CCAATTCTTTATCAACACCTTTTCTGTTTTTTG 

Forward Enithares sp. 85.99 
 

Aphelocheiru
s aestivalis 

85.67 



 

 

 

 

ACAAAATATAAAGATATTGGAACATTATATTTCATCTTCGGAATCTGATCAGGAATAGTAGGTACATCAATAAGATGACTTATCCG
AATCGAACTAGGCCAACCAGGATCATTTATTGGAGACGACCAAATTTATAACGTTATTGTTACAGCCCATGCATTTATTATAATTT
TCTTTATAGTAATACCTATTATAATTGGAGGATTTGGAAACTGATTAGTACCTTTAATAATTGGTGCCCCAGATATAGCATTCCCA
CGAATAAACAATATAAGATTTTGACTCCTACCCCCCTCTTTGACCCTACTAATTACAAGAAGATTAGCCGGTACAGGAGCTGGAA
CAGGATGAACAGTATACCCACCACTATCAAGAAACATTGCTCATTCAGGACCATCCGTAGATTTAGCAATCTTCTCCCTACACTT
AGCTGGAGTATCATCAATTTTAGGTGCAGTAAATTTCATTTCTACGATTATTAATATACGATCCACGGGAATATCACCCGAGCGA
ATACCATTATTTGTCTGATCAGTAGGAATTACCGCCCTGCTACTATTATTATCATTACCAGTACTAGCTGGAGCTATTACAATACT

ATTAACTGATCGAAATCTAAATACTTCATTCTTCGACCCAGCTGGA------------------------------------------ 

Reverse Enithares sp. 85.94 

REEB 
0103 

Hexatoma 
sp. 2 

      

REEB 
0104 

Petrophila 
sp. 1 

      

REEB 
0105 

Palaemnem
a sp. 1 

      

REEB 
0106 

Trichodacty
lidae sp. 1 

      

REEB 
0107 

Helobdella 
sp. 3 

      

REEB 
0108 

Andesiops 
sp. 1 

---------------------------------------
GGTGCTTGAGCAGGAATGGTGGGCACTTCATTGAGCCTGCTGATCCGTGCAGAACTGGGTAACCCGGGTTCGTTGATTGGAGA
TGATCAAATTTATAATGTGATTGTAACTGCTCATGCTTTTATTATGATTTTTTTTATGGTCATGCCTATCATGATTGGGGGTTTTGG
TAATTGGTTAGTACCGTTAATATTAGGAGCTCCTGATATGGCTTTTCCTCGTATAAATAACATGAGTTTTTGAATGCTTCCACCCT
CATTAACTTTATTGGTGTCGAGTAGCCTGGTGGACGTGGGGGCAGGTACTGGCTGAACCGTGTACCCCCCTCTGGCAGCTAAT
ATCGCCCATGGGGGGTCTTCTGTAGATTTTGCTATTTTTTCATTGCACCTGGCGGGGGTTTCATCTATTTTAGGGGCAGTTAATT
TTATTACTACGGTAATCAATATGCGTAGTCCGGGCATAACGTTGGATCGTATTCCTTTATTTGTTTGGTCAGTTGTGATCACAGC
GGTGCTGTTATTGCTTTCTCTTCCGGTGTTAGCGGGGGCTATTACTATGCTGCTTACAGATCGGAATTTAAATACGTCTTTTTTT

GACCCGGCAGGTGGGGGGGATCCTATTTTATACCAACATTTGTTTTGATTCTTGT 

Forward 
Andesiops 

sp. 
98.90 

Andesiops 
sp. 

99.13 

CCAACAAATTAAAGCATTGGTACACTTTATTTTATTTTTGGTGCGTGAGCAGGAATGGTGGGCACTTCATTGAGCCTGCTGATCC
GTGCAGAACTGGGTAACCCGGGTTCGTTGATTGGAGATGATCAAATTTATAATGTGATTGTAACTGCTCATGCGTTTATTATGAT
TTTTTTTATGGTCATGCCTATCATAATTGGGGGTTTTGGTAATTGGTTAGTACCGTTAATATTAGGAGCTCCTGACATGGCTTTTC
CTCGTATAAATAACATGAGTTTTTGAATGCTTCCACCCTCATTAACTTTATTGGTGTCGAGTAGCCTGGTGGACGTGGGGGCAG

GTACTGGCTGAACCGTGTACCCCCCTCTGGCAGCTAATATCGCTCATGGGGGGTCTTCTGTAGATTTTGCTATTTTTTCATTGCA
CCTGGCGGGGGTTTCATCTATTTTAGGGGCAGTTAATTTTATCACTACGGTAATCAATATGCGTAGTCCGGGCATAACGTTGGA
TCGTATTCCTTTATTTGTTTGGTCAGTTGTGATCACAGCGGTGCTGTTATTGCTTTCTCTTCCGGTGTTAGCGGGGGCTATTACT

ATGCTGCTTACAGATCGGAATTTGAATACGTCTTTTTTTGACCCGGCAGGTGG----------------------------------------- 

Reverse 
Andesiops 

sp. 
99.52 

REEB 
0109 

Atanatolica 
sp. 1 

-----------------------------------
GGTGTGTGATCTGGATTATTGGGTACCTCACTAAGAATTTTAATTCGAACAGAATTAAGAACAACTCAATCATTAATTAAAAATGA
TCAAATTTATAATGTATTAGTAACAGCTCATGCTTTTATTATAATTTTTTTTATGGTAATGCCAATTATAATTGGAGGCTTTGGCAAT
TGATTAATCCCCCTAATATTAAGACTCCCTGATATAGCCTTCCCTCGAATAAACAACATAAGATTTTGACTATTACCCCCATCATT
AAATTTTTTATTGCTAAGAAGAATAGTAGATAGAGGAACAGGAACTGGATGAACTGTATATCCCCCATTAGCTAATAATATTAGCC
ATATAGGAAGATCTGTAGACTTATCCATTTTCTCTCTACATATAGCGGGAATTTCATCAATTCTAGGATCAATTAATTTCATTACTA
CTTGTTTAAGAATAAAACCATTAAGAATAACTTTAGACCAAATACCCTTATTTGTATGATCAGTTTTAATTACAACCTTTTTGCTAC
TTCTATCATTACCAGTTTTAGCTGGAGCTATTACTATACTACTAACAGATCGTAACTTAAACACGTCATTTTTTGACCCTTCAGGG

GGTGGGGACCCTATTTTATACCAACATCTTTTTTGATTTTGGTCCC 

Forward 

Nectopsyche 
sp. 

100.0
0 

Nectopsyche 
argentata 

92.73 
Nectopsyche 

argentata 
92.64 



 

 

 

 

CTGTAAAGATAAATGGAACTTTATACTTTATTTTTGGTGTGTGATCTGGATTATTGGGTACCTCACTAAGAATTTTAATTCGAACA
GAATTAAGAACAACTCAATCATTAATTAAAAATGATCAAATTTATAATGTATTAGTAACAGCTCATGCTTTTATTATAATTTTTTTTA
TGGTAATGCCAATTATAATTGGAGGCTTTGGCAATTGATTAATCCCCCTAATATTAAGACTCCCTGATATAGCCTTCCCTCGAATA
AACAACATAAGATTTTGACTATTACCCCCATCATTAAATTTTTTATTGCTAAGAAGAATAGTAGATAGAGGAACAGGAACTGGATG
AACTGTATATCCCCCATTAGCTAATAATATTAGCCATATAGGAAGATCTGTAGACTTATCCATTTTCTCTCTACATATAGCGGGAA
TTTCATCAATTCTAGGATCAATTAATTTCATTACTACTTGTTTAAGAATAAAACCATTAAGAATAACTTTAGACCAAATACCCTTATT
TGTATGATCAGTTTTAATTACAACCTTTTTGCTACTTCTATCATTACCAGTTTTAGCTGGAGCTATTACTATACTACTAACAGATCG

TAACTTAAACACGTCATTTTTTGACCCTTCAGGGGG-------------------------------------------- 

Reverse 

Nectopsyche 
sp. 

100.0
0 

Nectopsyche 
argentata 

92.72 

REEB 
0110 

Neoelmis 
sp. 1 

      

REEB 
0111 

Chironomid
ae indet. 

      

REEB 
0112 

Scirtidae 
sp. 2 

      

REEB 
0113 

Orthocladiin
ae sp. 6 

      

REEB 
0114 

Orthocladiin
ae sp. 7 

      

REEB 
0115 

Lumbriculid
ae sp. 3 

      

REEB 
0116 

Chironomin
ae sp. 7 

      

REEB 
0117 

Orthocladiin
ae sp. 8 

      

REEB 
0118 

Contulma 
cf. 1 

      

REEB 
0119 

Nectopsych
e sp. 2 

      

REEB 
0120 

Grumicha 
cf. 1 

      

REEB 
0121 

Staphylinid
ae sp. 1 

      

REEB 
0122 

Andesiops 
cf. 1 

      

REEB 
0123 

Meridialaris 
cf. 1 

      

REEB 
0124 

Parochlus 
sp. 1 

      

REEB 
0125 

Orthocladiin
ae sp. 9 

----------------------------------
TTGATCAGGTATAGTAGGGACTTCTTTAAGAATTTTAATTCGTGCTGAACTTGGACACGCTGGCTCATTAATTGGGGATGACCAA
ATTTATAATGTAATTGTTACTGCTCACGCTTTTGTAATAATTTTTTTTATAGTAATACCAATTTTAATCGGGGGTTTCGGAAATTGA
TTAGTACCTCTTATATTAGGGGCCCCTGATATAGCTTTCCCTCGAATAAATAATATAAGATTTTGGTTATTACCTCCCTCATTAACT
TTATTTTTATCTAGCTCAATTGTAGAAAATGGAGCCGGTACTGGTTGAACAGTTTACCCCCCCCTATCTTCGGGAATTGCTCATG
CTGGGGCTTCTGTTGATTTAGCTATTTTTTCTTTACATTTAGCAGGTATTTCTTCTATTTTAGGAGCTGTAAATTTTATTACTACTG
TAATTAATATGCGATCAGAAGGAATTACTTTAGACCGAATACCTTTATTTGTTTGATCTGTAGTAATTACCGCAGTATTACTTCTCT

Forward 
Cricotopus 
draysoni 

90.75 
Chironomida

e 
93.48 



 

 

 

 

TATCTTTACCAGTTTTAGCCGGAGCTATTACTATATTATTAACAGACCGAAATTTAAATACATCTTTCTTTGATCCTGCTGGAGGG
GGAGATCCTATTTTATATCAACATTTATTTTGATTCTTTGTCCCCC 

AAGATATTGGAACATTATATTTTATTTTTGGGGCTTGATCAGGTATAGTAGGAACTTCTTTAAGAATTTTAATTCGTGCTGAACTTG
GACACGCTGGCTCATTAATTGGGGATGACCAAATTTATAATGTAATTGTTACTGCTCACGCTTTTGTAATAATTTTTTTTATAGTAA
TACCAATTTTAATTGGTGGTTTCGGAAATTGATTAGTACCTCTTATATTAGGGGCCCCTGATATAGCTTTCCCTCGAATAAATAAT
ATAAGATTTTGGTTATTACCTCCTTCATTAACTTTATTATTATCTAGTTCAATTGTAGAAAATGGAGCCGGTACTGGTTGAACAGTT
TACCCCCCCCTATCTTCGGGAATTGCTCATGCAGGGGCTTCTGTTGATTTAGCTATTTTTTCTTTACATTTAGCAGGTATTTCTTC
TATTTTAGGAGCTGTAAATTTTATTACTACTGTAATTAATATGCGGTCAGAAGGAATTACTTTAGACCGAATACCTTTATTTGTTTG
ATCTGTAGTAATTACCGCAGTATTATTTCTTTTATCTTTACCAGTATTAGCTGGAGCTATTACTATATTATTAACAGACCGAAATTT

AAATACATCTTTCTTTGATCCTGCTGGTGGGGGAGA----------------------------------------- 

Reverse 
Cricotopus 
draysoni 

91.20 

REEB 
0126 

Orthocladiin
ae sp. 10 

      

REEB 
0127 

Chironomid
ae indet. 2 

      

REEB 
0128 

Andesiops 
sp. 2 

      

REEB 
0129 

Scirtidae 
sp. 3 

      

REEB 
0130 

Neoelmis 
sp. 2 

---------------------------------GATCATGATCAGG-
ATGCTAGGAATAGCATTAAGATTATTAATTCGAGCAGAATTAGGAACTCCAGGTGCTCTTATTGGAGACGACCAAATTTATAATG
TTATTGTTACTGCACATGCATTTGTAATAATTTTCTTCATGGTAATACCAATTATAATTGGTGGATTTGGAAATTGATTAGTTCCAC
TTATACTTGGTGCCCCTGATATAGCCTTCCCTCGAATAAACAATATAAGATTTTGACTTCTTCCCCCTTCTTTAACCCTCCTTTTAA
TAAGAAGAATGGTAGAAAGAGGAGTAGGTACAGGATGAACTGTTTACCCTCCCCTTTCAGCTAATGTAGCTCATAGTGGATCCT
CTGTTGATTTAGCAATTTTCAGTTTACACTTAGCAGGAATTTCATCAATTCTTGGAGCTGTAAATTTTATTACCACCGTAATCAATA
TACGATCTCCTGGAATAACATTTGACCGAATACCATTATTCGTTTGATCTGTTGCTATTACCGCTTTATTACTTCTTTTATCCTTAC
CTGTATTAGCTGGTGCTATTACTATACTTTTAACAGATCGAAATTTAAATACTTCATTTTTTGATCCTGCAGGTGGTGGGGATCCA

ATTCTATATCAACACTTATTTTGATTCTTTGGTCA 

Forward 
Calodera 
aethiops 

86.61 

Austrelmis 
sp. 

99.84 

CTAAAGATATTGGTACACTATACTTTATCCTTGGATCATGATCAGGAATGCTAGGAATAGCATTAAGATTATTAATTCGAGCAGAA
TTAGGAACTCCAGGTGCTCTTATTGGAGACGACCAAATTTATAATGTTATTGTTACTGCACATGCATTTGTAATAATTTTCTTCATA
GTAATACCAATTATAATTGGTGGATTTGGAAATTGATTAGTTCCACTTATACTTGGTGCCCCTGATATAGCCTTCCCTCGAATAAA
CAATATAAGATTTTGACTTCTTCCCCCTTCTTTAACCCTCCTTTTAATAAGAAGAATGGTAGAAAGAGGAGTAGGTACAGGATGA
ACTGTTTACCCTCCCCTTTCAGCTAATGTAGCTCATAGTGGATCCTCTGTTGATTTAGCAATTTTCAGTTTACACTTAGCAGGAAT
TTCATCAATTCTTGGAGCTGTAAATTTTATTACCACCGTAATCAATATACGATCTCCTGGAATAACATTTGACCGAATACCATTATT
CGTTTGATCTGTTGCTATTACCGCTTTATTACTTCTTTTATCCTTACCTGTATTAGCTGGTGCTATTACTATACTTTTAACAGATCG

AAATTTAAATACTTCATTTTTTGATCCTGCAGGTGGTGGGG---------------------------------------- 

Reverse 
Calodera 
aethiops 

86.99 

REEB 
0131 

Smicridea 
sp. 5 

---------------------------------
GCGCTGTTTAGCTTTTTCGTTGGCGGAGCCATGGCGTTGCTGATTCGCCTGGAGCTATTCCAACCGGGGCAACTGTTTGTTGAA
CCTAACTTTTTTAATCAAATGACGACCATGCACGGTCTTATTATGTTGTTTGGTGCGGTAATGCCTGCCTTTACCGGCAATGGCA
AACTGGCAAATCCCCTTGATGATTGGTGCGCCTGACATGGCACTGCCTCGTTTGAATAACTGGAGTTTCTGGCTCTTGCCCTTT
GCGTTTATTTTACTGGCTTCAACGTTATTTTTAGGGGGGGGGGGCCCCAATTTGGGTGGAACTTTTTCCCCCCCTTTATCTACAA
AATAGGCCCCCCCAAGAACGGATACCTTAATTTTTCCCATCCCCTGGAGGGAATTACCGCCCTTTAGGGGATCAACCACCTTTT
TGCCAACTTTTTGAAATATGCGCCCCCCGGGAAAAACTTGAATAAAACCCCCAATGTTTGTATGAACCTGGTTTGGACCCCCTTT

CTTATAAATC-CGATTAATCCCGTTTTTGGCCGGCCCCGGAACAATAATCCCGGC-
GAACGGCTTTTTGGTCCCACCTTTTTTGGGGCGCCGGGAGGAGGGAATCCAATTTTATTTCATCTTGTG 

Forward   Lepidoptera 70.68 



 

 

 

 

ATTAAAGAAATTGGAACCCCGTATTTTTTGGGTTCGCTTTTTAGGTTTTTTGTTGGGGGGGCCCAGGGGTTGTTGATTTGCCCG
GAGGTATTTCCACCGGGGGAAATGTTTTTTGAACCCAAATTTTTTTATCAAAAGGCGGCCCTGCCCGGTTTTTTTTTGTTGTTTG

GGGGGGTAAAGCCCCCCTTTACCGG-
AAAGGCAAAATGGGAAATTCCCCTGGTGAATGGGGGGCCCGACAAGGCCCTGCCTTGTTTGAAAAAAAGGAGTTTTTGGGTTT
TGCCCTTTGCGTTTATTTTACCGGGTTTAAAGTTTTTTTTAGGGGGGGGGGGGCCTAATTTTGGCTGGACTATGTACGCGCCTTT
ATCTACAAAATATGCGCCGCCCAGTACTGATTACATGATTTTTGCCATTCACATGATGGGATTATCGTCCATTATGGGATCAATC
AACATTATTGCGACTATCTTGAATATGCGTGCTCCTGGTATGACGTTGATGAAAATGCCAATGTTTGTATGGACCTGGCTTGTGA

CCGCATTCTTATTAATCGCGATT-
ATGCCGGTTTTGGCCGGTGCCGTGACGATGATGCTGGCTGATCGGCATTTTGGTACCAGCTTTTTTGAGGCGGCTGGTGGAGG

GGATC-------------------- 

Reverse   

REEB 
0132 

Leptonema 
sp. 2 

------------------------------
AGCAGGGATTACAGGAATGTCCCTAAGACTAATTATTCGATTAGAATTAAGAATTCCAAAAAATTTTATTGGCAATGATCAAATCT
ATAATGTTTTTGTAACCGCTCACGCACTTATTATAATTTTTTTTATAGTTATACCCATTATAATTGGAGGATTTGGAAATTGACTAG
TTCCTTTAATACTCTCAACCCCAGATATAGCTTTTCCCCGTCTTAACAATATAAGATTCTGACTTCTCCCCCCGTCAGTTTCATTT
CTTCTTTTAAGAAGACTAATTAATACAGGAACTGGAACAGGAGGAACCGTCTACCCTCCTCTCTCTTCCAATCTATCCCATCTAG
GAAGATCAGTGGACTTAACAATTTTTTCTCTTCATTTAGCAGGAATCTCCTCTATCTAAGGAGCTATTAACTTCATAACCACAGTT
TTAAACATAAAAATCAATAAATTAAACTTCGACTTAATCCCCCTATTTATTTGATCAATTTTTTTAACCGCCATTCTCCTTCTCCTTT
CACTCCCTGTCCTCGCAGGAGCAATTACAATATTACTTTCCGATCGAAACCTAAACTCTTCCTTCTTTGACCCTGCAGGAGGAG

GAGACCCAATTTTATATCAACATCTAT 

Forward 
Smicridea 

microsaccata 
97.77 

Smicridea 
microsaccata 

97.76 

TGGAACCCTTTATTTTATTTTTGGCATGTGATCAGGTATTACAGGAATGTCCCTAAGACTAATTATTCGATTAGAATTAAGAATTC
CAACAAATTTCATGGGCAATGATCAAATATATAATGTTTTTGTAACCGCTCACGCATTTATCATAATTTTTTTTATAGTTATACCCA
TTATAATTGGAGGATTGGGAAATTGACTAGTTCCTTTAATACTTTCAACCCCAGATATAGCTTTTCCCCGTTTTAACAATATAAGA

TTCTGATTTCTCCCCCCGTCAGTTTCATTTCTTCTTTTAAGAAGACTAATTAATACAGGAACTGGAACAGGATGAACCGTCTACCC
TCCTCTCTCTTCCAATCTATCCCATCTTGGCACATCAGTTGACTTAACAATTTTTTCTCTTCACTTAGCAGGAGTCTCCTCTATCTT
AGGAGCTATCAACTTCATAACCACAGTTATTAACATAAAACTCAATAATTTGAAGTTCGACTTAATCCCCCTATTTATTTGATCAAT

TTTTTTAACCACCATTCTTCTTATCCTTTCACTCCC-
GTCCTAGCAGGAGCAATTACAATATTACTTTCCGATCGAAACTTAAACTCTTCCTTC-TTGACC--------------------------------------- 

Reverse 
Smicridea 

microsaccata 
96.27 

REEB 
0133 

Smicridea 
sp. 6 

--------------------------------
GGATCTGATCTGGGATTATAGGATCTTCCTTAAGATTAATTATTCGAATTGAATTAAGAACCCCAACAACCTTAATTGGCAATGAT
CAAATTTATAACGTTATTGTAACAGCCCATGCTTTTATCATAATTTTCTTTATAGTAATACCTATTATAATTGGAGGATTCGGAAAC
TGATTAGTCCCATTAATACTCGGAGCTCCAGATATAGCTTTCCCTCGAATAAATAATATAAGATTTTGATTTCTCCCTCCTTCCTT
AATTTTCCTAACTTTCAGAAGATTAGTAAATAGAGGAGCCGGAACAGGATGAACAGTTTATCCTCCCTTATCATCAAATCTTTCTC
ACAGAGGAAGATCAGTAGATTTAGCAATTTTTTCTCTCCATCTTGCAGGAATTTCTTCTATCCTAGGTGCTATTAACTTTATTACTA
CTATTTTAAATATAAAACCTAATAATCTCCAATTAAGAATAATCCCCTTATTTGTTTGATCAGTTTTAATTACTGCCATTCTCCTACT
TCTATCTTTACCTGTCCTAGCAGGAGCTATTACTATACTCTTAACAGATCGCAATCTTAATACTTCTTTCTTTGATCCTGCCGGAG

GAGGAGATCCTATTCTTTATCAACATCTCTTTTGATTCTTG 

Forward 
Leptonema 

plicatum 
88.11 

Leptonema 
michoacanen

se 
87.83 

TAAAGATATTGGAACATTATATTTTATTCTAGGAATCTGATCTGGGATTATAGGATCTTCCTTAAGATTAATTATTCGAATTGAATT
AAGAACCCCAACAACCTTAATTGGCAATGATCAAATTTATAACGTTATTGTAACAGCCCATGCTTTTATCATAATTTTCTTTATAGT
AATACCTATTATAATTGGAGGATTCGGAAACTGATTAGTCCCATTAATACTCGGAGCTCCAGATATAGCTTTCCCTCGAATAAATA
ATATAAGATTTTGATTTCTCCCTCCTTCCTTAATTTTCCTAACTTTCAGAAGATTAGTAAATAGAGGAGCCGGAACAGGATGAACA
GTTTATCCTCCCTTATCATCAAATCTTTCTCACAGAGGAAGATCAGTAGATTTAGCAATTTTTTCTCTCCATCTTGCAGGAATTTCT
TCTATCCTAGGTGCTATTAACTTTATTACTACTATTTTAAATATAAAACCTAATAATCTCCAATTAAGAATAATCCCCTTATTTGTTT
GATCAGTTTTAATTACTGCCATTCTCCTACTTCTATCTTTACCTGTCCTAGCAGGAGCTATTACTATACTCTTAACAGATCGCAAT

CTTAATACTTCTTTCTTTGATCCTGCCGGAGGAGGAG----------------------------------- 

Reverse 
Leptonema 

plicatum 
88.22 



 

 

 

 

REEB 
0134 

Anacroneur
ia sp. 1 

------------------------------------------------AATGGT-
GGGAACTTCCCTAAGACTCCTTGTACGAGCTGAACTCGGACACCCACGCTCTCTGATTGGAGACGACCAAATTTATTATGTTATT
GTAACTGCCCATGCATTCATGATGATCTTCTTAATGGTAATACCTATTATAATTGGAGGCTTCGGGAACTGATTAGTACCCCTCA
TACTCGGAGCCCCTGACATAGCATTTCAACGAATGAATAATATAAGCTTTTGATTGCTCCCTCCTTCCCTGACCCTCCTGCTAGC
CAGCAGAATGGTCGAAAATGGAGCCGGAACAGGTTGAACCGTTTACCCGCCCCTCTCGGCAGGCATTGCCCACGCAGGTGCA
TCCGTAGATATGGCAATTTTCTCTCTTCACTTAGCCGGAGTCTCC--TCTATTCTCGGAGCCGTTAACTTTATCACCACTGTCATC-

----
AACATACGACCGTCAGGGATAGCCCTAGACCGAACCCCCCTATTTGTCTGATCAGTCGGAATCACGGCCCTTCTCCTACTTCTC

TCCCTGCCCGTTCTCGCCGGAGCCATTACCATATTACTAACTGACCGAAACCTCAACACCTCCTTCTTCGAC-
CCCGCCGGAGGGGGTGACCCAATTCTCTACCAACACTTATTTTGATTCTTTG 

Forward 
Anacroneuria 

flintorum 
80.60 

Anacroneuria 
sp. 

95.78 
GTCACAAGATATCAGAACAACATATTTCATATTCGGAGCCTGATCAGGAGTGGTGGGGAAGTTCCCTAAGACTCCTTGTACGAG

GTGAACTCGGACACCCCGGCTCTATAATTGGAGACGACCAAATTTATAATGTCATAGTAGCTGCCCA-
CCATTCGTGATAATGTTGTTCATGGTAATACCTCA-

ATAATAGGAGGCGTCGGGAGCTGATTAGTACCCCTCATACTAGGAGCCCCCGACATAGCATTCCCACGAATGAATAATATAAGC
TTTTGAAGGATCCCTCCTTCCCTGACCGTCCTGTCAGCCAGCAGAATGGTCGAAAAGGGAGCCGGAACAGGTTGAACCGTTTA
CCCGCCCCTCTCGGCCGGCATAGCCCACGCAGGAGCATCCGAAGATACGGCAATTTTCTCTCTTCACTTAGCCGGAGTATCCG

GTCAACAAATGGA------AAGAC-ATCGGCA---
TCAGAAAAAAAACACACGACCGTCAGGGATAGCCCTAGAACGAACCCCCCAACATGTAAAAACTAAAGGAATCACGGCCCTTCA

AATACTTCTCTCCCAGCCCG-TCTCGCCGGAGCCATTACCAGGATACGCAGTGAAAGAGAGCTCAACACGTCGTTC-
TGGACTGCCGCGCAAGTCGGTGGC---------------------------------- 

Reverse 
Anacroneuria 

sp. 
81.11 

REEB 
0135 

Palaemnem
a sp. 2 

-------------------------------GGAGCATGGGCAGG-
ATAACAGGAACTGCTATGAGAATATTAATTCGAATCGAACTGGGACAACCAGGATCCTTAATTGGAGATGATCAAATCTATAATG
TTATCGTTACAGCACACGCCTTCGTAATAATTTTTTTTATAGTTATACCAATCATGATTGGAGGCTTCGGAAACTGATTGGTCCCT
TTAATATTAGGAGCACCAGATATAGCCTTTCCACGATTGAATAACATAAGATTTTGACTTTTACCTCCTTCAATTACTCTTTTATTA
GCAAGAAGTTTAGTAGAAAGCGGAGCAGGTACAGGATGAACAGTATACCCCCCACTAGCTAGTGTAATTGCCCACGCTGGAGC
TTCCGTAGATTTAACTATTTTCTCTCTTCACCTTGCAGGAGTATCATCTATTCTAGGAGCAGTTAACTTCATCACAACAATCATTAA
TATAAAATCCCCAGGAATAAAGATAGACCAAATACCCCTATTCGTTTGATCAGTTGGAATTACAGCAGTACTTCTTCTCCTATCAT
TACCAGTTCTTGCAGGGGCCATTACTATACTATTAACAGATCGAAATATTAATACATCATTCTTTGATCCTGCCGGAGGTGGAGA

CCCCATTCTGTATCAACACCTATTCTGATTTCTTTGGTCACC 

Forward 
Palaemnema 

sp. 
99.03 

Palaemnema 
clementia 

100,00 
TAAAGATATTGGAACACTATATTTAATATTTGGAGCATGGGCAGGAATAACAGGAACTGCTATGAGAATATTAATTCGAATCGAA
CTGGGACAACCAGGATCCTTAATTGGAGATGATCAAATCTATAATGTTATCGTTACAGCACACGCCTTCGTAATAATTTTTTTTAT
AGTTATACCAATCATGATTGGAGGCTTCGGAAACTGATTGGTCCCTTTAATATTAGGAGCACCAGATATAGCCTTTCCACGATTG
AATAACATAAGATTTTGACTTTTACCTCCTTCAATTACTCTTTTATTAGCAAGAAGTTTAGTAGAAAGCGGAGCAGGTACAGGATG
AACAGTATACCCCCCACTAGCTAGTGTAATTGCCCACGCTGGAGCTTCCGTAGATTTAACTATTTTCTCTCTTCACCTTGCAGGA
GTATCATCTATTCTAGGAGCAGTTAACTTCATCACAACAATCATTAATATAAAATCCCCAGGAATAAAGATAGACCAAATACCCCT
ATTCGTTTGATCAGTTGGAATTACAGCAGTACTTCTTCTCCTATCATTACCAGTTCTTGCAGGGGCCATTACTATACTATTAACAG

ATCGAAATATTAATACATCATTCTTTGATCCTGCCGGAGGTGGAGACCCC-------------------------------------- 

Reverse 
Palaemnema 

sp. 
99.19 

REEB 
0136 

Anchytarsu
s sp. 2 

      

REEB 
0137 

Heterelmis 
sp. 1 

      

REEB 
0138 

Hexatoma 
sp. 3 

      

REEB 
0139 

Corydalus 
sp. 3 

      



 

 

 

 

REEB 
0140 

Orthocladiin
ae sp. 11 

----------------------------------------
AGCTTGATCTGGGGATAGTCTGGACTTCCTTAAGTATTCTAATTCGAGCCGAATTGGGTCATGCTGGTTCCTTAATCGGTAGATG
ATCAAATTTATAATGTAATTGTAACTGCCCATGCTTTTATTATAATTTTCTTTATAGTTATACCTATTCTAATTGGAGGATTTGGAAA
TTGATTAGTCCCCCTCATGTTAGGAGCCCCCGATATGGCCTTCCCCCGAATAAATAATATAAGATTTTGAATATTACCCCCTTCA
TTATCCCTATTATTATCAAGCTCTATTGTAGAAAACGGAGCTGGAACAGGTTGAACTGTTTATCCCCCACTATCTTCAAATATTGC
ACATGCGGGAGCTTCTGTAGATTTAGCTATCTTTTCTTTACACCTTGCAGGAATCTCTTCTATTCTCGGAGCTGTAAATTTCATTA
CTACCGTAATTAATATACGATCAAGAGGAATCACATTAGACCGTATGCCTTTATTTGTTTGATCTGTTATTATCACAGCAGTATTA

CTACTTTTATCTTTACCTGTATTAGCGGGTGCTATTACTATATTATTAACAGATCGAAATCTAAATAC-
ATCTTTTTTTGATCCTGCTGGAGGAGGTGATCCTATTTTATATCAACATTTATTTTGATTCTTTGGC 

Forward 
Orthocladius 

gelidorum 
86.38 

Zavrelimyia 
sp. 

87.11 
AAAACCATTAAGAATTGGTACTTTATTTTTTATTTTTGGAGGCTT-AT-

TGGGGATAGTTGGAAATTCCTTTAGAATTTTAATTTGAGCCGAAATGGGTCCTGGTGGTTCCTTTATTGG-
AGATGATCAAAATTATAAAGTAATTGTAACCGCCCATGCTTTCATTATAATTTTCTTTATAGTTATACCTATTCTAATTGGAGGATT
TGGAAATTGATTAGTCCCCCTCATATTAGGAGCCCCCGATATAGCATTCCCCCGAATAAATAATATAAGATTTTGAATATTACCCC
CTTCATTATCCCTATTATTATCAAGCTCTATTGTAGAAAACGGAGCTGGAACAGGTTGAACTGTTTATCCCCCCCTATCTTCAAAT
ATTGCACATGCGGGAGCTTCTGTAGATTTAGCAATCTTTTCTTTACACCTTGCAGGAATCTCTTCTATTCTAGGAGCTGTAAATTT
CATTACAACCGTAATTAATATACGATCAAGAGGAATCACATTAGACCGTATGCCTTTATTTGTTTGATCTGTTATAATCACAGCAG
TATTACTACTTTTATCTTTACCTGTATTAGCGGGTGCTATTACTATATTATTAACAGATCGAAATCTAAATACTATCTTTTTTTGATC

----------------------------------------------------- 

Reverse 
Chironomida

e sp. 
85.06 

REEB 
0141 

Corydalus 
sp. 5 

      

REEB 
0142 

Gomphidae 
sp. 1 

      

REEB 
0143 

Stegoelmis 
sp. 1 

---------------------------GAGGC-TGGGCAGG-ATAGTTGG-ACCGCCTTAAGACTATTAATTCGAGTAGAATTA-
GGACCTCCCGGATCTCTAATTGGAGACGATCAAATTTATAATGTAATCGTCACCGCTCATGCATTCATAATAATTTTCTTTATAGT
TATACCTATTATAATTGGAGGATTTGGAAATTGATTAGTACCTTTAATATTAGGAGCACCTGATATAGCATTCCCACGAATGAATA

ATATAAGATTTTGATTACTACCTCCCTCATTAACCCT-
ATTTTAGCAAGAAGAATGGTGGAAAGAGGAGCCGGAACAGGATGAACTGTTTACCCTCCACTAGCAGGTGCTATTGCACACACA
GGGGCATCAGTAGATTTAACAATTTTCTCCCTACATTTAGCAGGGGTATCATCAATCCTAGGAGCAATTAATTTTATTACCACGG
CCTTTAATATGAAGTTTCCCGGAATAACTATAGATCAATTACCTTTATTTGTTTGAACTGTAGTAATTACCGGCTTCCCACTACTTT
TATCCCTACCCTTATTATCAGGAACTATTACCATTTCATTAACGGAACCAAATTTAAATACTTCCTTCTTTGATCCCGCAGGAGGA

GGAAATCCCATTTTATATCAACATTTATTTTGATTCTTTGGA 

Forward 
Aphylla 
tenuis 

92.94 

Aphylla c.f. 
producta 

95.66 
AAAATAGGTACACAATACTTACTGTTTGGGGCATGGGCTGGAATAGTTGGAACCGCCTTTAGAATATTAATTTGAGTAGAATTAG

GGAAATCCGGGAGC-ATAAA-
GGAGACGATCAAATTTATAAAGTTGTTGTCACCGCATCTGCCATTGTTATAAATTTTTTTAAAATTAAACCTCTTATAAATGGGGG
ATTTGGAAAATGATTTGTATCTTTTATTTTTGGAGCACCAGAAAAAGCCTTTCCCAGAATGAATTAAATAAAATTTTGAATAATACC
TCCTTCATTAATCTTAATATTAGCTAGGAGAAGGGGGGAAAGGGGGGCTGGAACCGGGTGAACAGTTTACCCTACATTTGCAG

GTGAACTTGCATAAGCAGGGGTATCAGTAGATTTAACAATTTTTTCCTTACATTTAGCAGGGGTATTATCATTCCTAGGAGCAATT
AATTTTATTACCACGGCCATTAATATGAAGTTTCCAGGAATAACTATAGATCAATTACCCTTATTTGTTTGAGCT-TAGGAA-

TACAGCCATCCTATTACTTTTATCCCTACCCGTATTAGCAGGAGCAATTACTATATTATTAACGGATCGAAATTTAAATACATCGT
T-TTTGATCCAGCAGGAGGAGAGA-------------------------------------- 

Reverse 
Aphylla 
tenuis 

85.71 

REEB 
0144 

Smicridea 
sp. 7 

--------------------------------
GATCTGATCTGGGATTATAGGATCTTCCTTAAGATTAATTATTCGAATTGAATTAAGAACCCCAACAACCTTAATTGGCAATGATC
AAATTTATAACGTTATTGTAACAGCCCATGCTTTTATCATAATTTTCTTTATAGTAATACCTATTATAATTGGAGGATTCGGAAACT
GATTAGTCCCATTAATACTCGGAGCTCCAGATATAGCTTTCCCTCGAATAAATAATATAAGATTTTGATTTCTCCCTCCTTCCTTA
ATTTTCCTAACTTTCAGAAGATTAGTAAATAGAGGAGCCGGAACAGGATGAACAGTTTATCCTCCCTTATCATCAAATCTTTCTCA

Forward 
Leptonema 

plicatum 
88.11 

Leptonema 
michoacanen

se 
87.83 



 

 

 

 

CAGAGGAAGATCAGTAGATTTAGCAATTTTTTCTCTCCATCTTGCAGGAATTTCTTCTATCCTAGGTGCTATTAACTTTATTACTA
CTATTTTAAATATAAAACCTAATAATCTCCAATTAAGAATAATCCCCTTATTTGTTTGATCAGTTTTAATTACTGCCATTCTCCTACT
TCTATCTTTACCTGTCCTAGCAGGAGCTATTACTATACTCTTAACAGATCGCAATCTTAATACTTCTTTCTTTGATCCTGCCGGAG

GAGGAGATCCTATTCTTTATCAACATCTCTTTTGATTCTTTG 

TAAGATATTGGAACATTATATTTTATTCTAGGAATCTGATCTGGGATTATAGGATCTTCCTTAAGATTAATTATTCGAATTGAATTA
AGAACCCCAACAACCTTAATTGGCAATGATCAAATTTATAACGTTATTGTAACAGCCCATGCTTTTATCATAATTTTCTTTATAGTA
ATACCTATTATAATTGGAGGATTCGGAAACTGATTAGTCCCATTAATACTCGGAGCTCCAGATATAGCTTTCCCTCGAATAAATAA
TATAAGATTTTGATTTCTCCCTCCTTCCTTAATTTTCCTAACTTTCAGAAGATTAGTAAATAGAGGAGCCGGAACAGGATGAACAG
TTTATCCTCCCTTATCATCAAATCTTTCTCACAGAGGAAGATCAGTAGATTTAGCAATTTTTTCTCTCCATCTTGCAGGAATTTCTT
CTATCCTAGGTGCTATTAACTTTATTACTACTATTTTAAATATAAAACCTAATAATCTCCAATTAAGAATAATCCCCTTATTTGTTTG
ATCAGTTTTAATTACTGCCATTCTCCTACTTCTATCTTTACCTGTCCTAGCAGGAGCTATTACTATACTCTTAACAGATCGCAATCT

TAATACTTCTTTCTTTGATCCTGCCGGAGGAGGAGATCC-------------------------------- 

Reverse 
Leptonema 

plicatum 
88.29 

REEB 
0145 

Orthocladiin
ae sp. 12 

      

REEB 
0146 

Macrobrach
ium sp. 1 

-------------------------------TTCGGAGCTTGAGCAGG-
ATAGTGGGCACATCACTAAGTCTTCTTATCCGAGCTGAACTTGGACAACCAGGAAGACTAATCGGAAACGATCAGATCTACAAC

GTCATCGTTACAGCACATGCTTTCGTAATAATCTTCTTTATGGTCATACCAATTATAATCGGAGGATTTGGAAATTGACTAGT-
CCCCCTAATGCTAGGGGCCCCTGACATGGCCTT-CCCACGAATAAACAACATAAGATTTT-GACTTC-

TTCCCCCATCTCTAACGCTCCTCCTGTCCAGAGGGATAGTGGAAAGGGGAGTGGGAACAGGATGAACTGTATACCCACCACTA
GCCGCTAACACAG-CCCACGCAGGG-

GCCTCCGTAGACCTTGGAATTTTTTCCCTCCACCTCGCTGGTGTTTCCTCAATCCTAGGAGCTGTCAATTTTATCACAACAGTAA
TTAACATACGAGCCCCCGGAATAACCATAGATCGCCTCCCACTATTTGTCTGATCAGTATTCTTAACAGCCATCTTACTCCTACT
CTCTCTCCCAGTCCTAGCAGGAGCTATCACAATACTTTTAACGGACCGAAATCTAAATACATCTTTCTTTGATCCCGCAGGAGGT

GGAGACCCCATTCTGTACCAACACTTATTTTGATTCTT 

Forward 
Macrobrachiu
m brasiliense 

94.66 

Macrobrachiu
m brasiliense 

94.64 

TATATAAGATATCGGAACTTTATACTTTATTTTCGGAGCTTGAGCAGGAATAGTGGGCACATCACTAAGTCTTTTATTCCGAGCTG
AACTTGGACAGCCAGGAAGACTAATCGGAAATGATCAGATCTACAAGGTCATCGTTACAGCACATGCTTTCGTAATAATCTTCTT
TATGGTCATACCAATTATAATCGGAGGATTGGGAAATTGACTAGTCCCCCCTAATACTAGGAGCTCCTGACATGGCCTTCCCCA
CGAATAAACAACATGAGATTTTGGACTTCTTTCCTCCATCTCTAACGCTCCTCCTGTCCAGAGGGATAGTGGAAAGAGGAGTGG
GAACAGGGTGAACTGTATACCCACCACTAGCCGCTAACACAGCCCCACGCAGGGAGCCTCCGTAGACCTTGGAATTTTTTCCC
TCCACCTCGCTGGTGTTTCCTCAATCCTAGGAGCTGTCAATTTTATCACAACAGTAATTAACATACGAGCCCCCGGAATAACCAT
AGATCGCCTCCCACTATTTGTCTGATCAGTATTCTTAACAGCCATCTTACTCCTACTCTCTCTCCCAGTCCTAGCAGGAGCTATC

ACAATACTTTTAACGGACCGAAATCTAAATACATC-TT-CTTGATCCCGCAGGAGG--------------------------------------- 

Reverse 
Macrobrachiu
m brasiliense 

93.36 

REEB 
0147 

Agriogomp
hus sp. 1 

      

REEB 
0148 

Baetodes 
sp. 1 

      

REEB 
0149 

Leptophlebi
idae indet. 

      

REEB 
0150 

Corydalus 
sp. 4 

------------------------------------------------------------------------
ACTTGAGCCGGTATAGTCGGAACTTCACTTAGTCTTTTAATTCGAGCTGAATTAGGTCAACCAGGATCTTTAATTGGGGATGATC
AAATTTACAATGTTATTGTTACTGCTCATGCCTTTGTAATAATTTTTTTTATAGTAATACCTATTATAATTGGAGGATTTGGAAATTG
ACTTGTACCTTTAATATTAGGGGCCCCAGATATAGCATTTCCACGAATAAATAATATAAGTTTTTGATTACTTCCTCCTTCATTAAC
CTTACTTTTAGCTAGCTCTTTTGTAGAAAGAGGAGCCGGAACAGGATGAACAGTTTATCCTCCTTTAGCCTCAGGAATTGCCCAC
GCAGGTGCAGCAGTAGATTTAGCTATTTTTAGTCTTCACCTTGCCGGAGTATCCTCAATTTTAGGAGCCGTAAATTTTATTACTAC
AGTAATTAATATACGATCCCCAGGTATAACCTTTGACCGTATACCATTATTTGTATGAGCTGTTGCTATTACAGCTCTTTTACTTCT

Forward 

Corydalus 
armatus 

99.22 

Corydalus 
armatus 

99.22 
Austroneurort

hus 
brunneipenni

s 

99.22 



 

 

 

 

ACTTTCTCTTCCAGTTTTAGCCGGTGCTATTACTATGCTCCTTACAGATCGTAATCTAAATACATCATTTTTCGATCCAGCAGGAG
GGGGAGACCCAATTTTATACCAACATTTATTTTGATTCTTGG 

ACCTGATTTTCGCCATTTTTAACTTGGTCAACCCAATATAAAGATATTGGAACTTTATATTTTCTTTTTGGAACTTGAGCCGGTATA
GTCGGAACTTCACTTAGTCTTTTAATTCGAGCTGAATTAGGTCAACCAGGATCTTTAATTGGGGATGATCAAATTTACAATGTTAT
TGTTACTGCTCATGCCTTTGTAATAATTTTTTTTATAGTAATACCTATTATAATTGGAGGATTTGGAAATTGACTTGTACCTTTAATA
TTAGGGGCCCCAGATATAGCATTTCCACGAATAAATAATATAAGTTTTTGATTACTTCCTCCTTCATTAACCTTACTTTTAGCTAG

CTCTTTTGTAGAAAGAGGAGCCGGAACAGGATGAACAGTTTATCCTCCTTTAGCCTCAGGAATTGCCCACGCAGGTGCAGCAGT
AGATTTAGCTATTTTTAGTCTTCACCTTGCCGGAGTATCCTCAATTTTAGGAGCCGTAAATTTTATTACTACAGTAATTAATATACG
ATCCCCAGGTATAACCTTTGACCGTATACCATTATTTGTATGAGCTGTTGCTATTACAGCTCTTTTACTTCTACTTTCTCTTCCAGT
TTTAGCCGGTGCTATTACTATGCTCCTTACAGATCGTAATCTAAATACATCATTTTTCGATCCAGCAGG-----------------------------------

--------- 

Reverse 

Corydalus 
armatus 

99.21 

Austroneurort
hus 

brunneipenni
s 

99.21 

REEB 
0151 

Smicridea 
sp. 8 

      

REEB 
0152 

Macrelmis 
sp. 1 

      

REEB 
0153 

Hexatoma 
sp. 4 

      

REEB 
0154 

Camelobae
tidius sp. 1 

      

REEB 
0155 

Hydrachnid
ae sp. 1 

      

REEB 
0156 

Chironomin
ae sp. 8 

      

REEB 
0157 

Pelocoris 
sp. 3 

      

REEB 
0158 

Caenis sp. 
3 

      

REEB 
0159 

Anacroneur
ia sp. 2 

      

REEB 
0160 

Leptohypho
des cf. 1 

      

REEB 
0161 

Psephenop
s sp. 1 

      

REEB 
0162 

Thraulodes 
sp. 2 

      

REEB 
0163 

Tricorythod
es sp. 1 

      

REEB 
0164 

Leptohyphe
s sp. 1 

      

REEB 
0165 

Fallceon cf. 
1 

      

REEB 
0166 

Xiphocentro
n sp. 1 

      

REEB 
0167 

Thraulodes 
sp. 3 

      



 

 

 

 

REEB 
0168 

Smicridea 
sp. 9 

      

REEB 
0169 

Macunahyp
hes sp. 1 

      

REEB 
0170 

Gomphidae 
sp. 2 

      

REEB 
0171 

Argia sp. 2       

REEB 
0172 

Hagenulus 
sp. 1 

------------------------
TTTCGGGGCCTGATCAGGCATAGTAGGGACTTCTCTCAGACTCTTAATCCGAGCTGAGCTCGGTCAACCAGGATCCCTCATTG
GAGATGATCAAATCTATAACGTCATTGTGACTGCACACGCTTTCATCATAATTTTCTTTATGGTAATGCCAATTATAATCGGAGGA
TTTGGCAATTGACTAGTGCCCCTGATGCTCGGGGCCCCTGACATGGCCTTTCCACGAATAAATAATATAAGTTTTTGGCTTCTCC
CGCCGGCACTCACGCTCCTACTTGCTAGTAGCATAGTCGAAAATGGTGCTGGGACAGGCTGGACCGTGTACCCGCCTCTCTCC
GCTAACACGGCTCATTCAGGTGCTTCTGTAGACCTCGCAATTTTTTCTTTGCATCTCGCTGGTGTTTCTTCAATCCTGGGGGCAG
TAAACTTTATTACTACAGCCATTAATATACGGTCAACAGGCATCACGCTCGAGCGAATGCCATTGTTTGTCTGATCCGTAGTTAT
CACTGCTATTCTTCTACTTCTGTCTCTGCCCGTTCTTGCCGGTGCAATTACGATACTTCTCACCGACCGTAACTTAAATACCTCAT

TTTTCGACCCGGCTGGGGGTGGAGATCCGATTCTCTACCAGCACCTCTTTTGATTCT 

Forward Epeorus sp. 79.69 

Epeorus sp. 79.5 

AGATATTGGTACATTATACTTTATTTTCGGGGCCTGATCAGGCATAGTAGGGACTTCTCTCAGACTCTTAATCCGAGCTGAGCTC
GGTCAACCAGGATCCCTCATTGGAGATGATCAAATCTATAACGTCATTGTGACTGCACACGCTTTCATCATAATTTTCTTTATGGT
AATGCCAATTATAATCGGAGGATTTGGCAATTGACTAGTGCCCCTGATGCTCGGGGCCCCTGACATGGCCTTTCCACGAATAAA
TAATATAAGTTTTTGGCTTCTCCCGCCGGCACTCACGCTCCTACTTGCTAGTAGCATAGTCGAAAATGGTGCTGGGACAGGCTG
GACCGTGTACCCGCCTCTCTCCGCTAACACGGCTCATTCAGGTGCTTCTGTAGACCTCGCAATTTTTTCTTTGCATCTCGCTGG
TGTTTCTTCAATCCTGGGGGCAGTAAACTTTATTACTACAGCCATTAATATACGGTCAACAGGCATCACGCTCGAGCGAATGCCA
TTGTTTGTCTGATCCGTAGTTATCACTGCTATTCTTCTACTTCTGTCTCTGCCCGTTCTTGCCGGTGCAATTACGATACTTCTCAC

CGACCGTAACTTAAATACCTCATTTTTCGACCCGGCTGGGGGTGGAGATCCG---------------------------- 

Reverse Epeorus sp. 79.56 

REEB 
0173 

Macrobrach
ium sp. 2 

---------------------------------CGGAGCTTGAGCAGG-
ATAGTAGGGCACATCACTAAGTCTTCTTATCCGAGCTGAACTTGGACAACCAGGAAGACTAATCGGAAACGATCAGATCTACAA
CGTCATCGTTACAGCACATGCTTTCGTAATAATCTTCTTCATGGTCATACCAATTATAATCGGAGGATTTGGAAATTGACTAGTCC
CCCTAATGCTAGGGGCCCCTGACATGGCCTTCCCACGAATAAACAACATAAGATTTTGACTTCTTCCCCCATCTCTAACGCTCCT
CCTGTCCAGAGGCATAGTGGAAAGGGGGGTGGGAACAGGATGAACTGTATACCCACCACTTGCCGCTAACACTGCCCACGCA
GGGGCCTCCGTAGACCTTGGGATTTTTTCCCTCCACCTCGCTGGTGTTTCCTCAATCCTAGGAGCTGTCAATTTTATCACAACA
GTAATTAACATGCGAGCCCCCGGAATAACCATAGATCGCCTCCCACTATTTGTCTGATCAGTATTCTTAACAGCCATCTTACTCC
TACTCTCACTTCCAGTCCTAGCAGGAGCTATCACGATACTTTTAACGGACCGAAATCTAAATACATCTTTCTTTGATCCCGCAGG

AGGTGGAGACCCTATTCTGTACCAACACTTATTTTGATTCT 

Forward 
Macrobrachiu
m brasiliense 

93.29 

Macrobrachiu
m brasiliense 

93.43 
AAATATAGATATTGGCACCTTATACTTTATTTTTGGAGCTTGAGCCGGAATAGT-

GGGCACATCAATAAGGCTTCTTATTCGAGCTGAACTTGGACAACCCGGAAGAATTATTGGAAACGATCAGATCTACAAAGTTATT
GTTACAGCACATGCTTTTGTAATAATTTTCTTCATGGTCATACCAATTATTATTGGAGGATTTGGAAACTGACTAGTCCCCCTAAT
GCTAGGGGCTCCTGACATGGCCTTCCCACGAATAAACAACATAAGATTTTGACTTCTTCCCCCATCTCTAACGCTACTCCTCTCC
AGAGGCATAGTAGAAAGAGGGGTGGGGACAGGATGAACTGTATACCCACCACTTGCCGCTAACACTGCCCACGCAGGGGCCT
CCGTAGACCTTGGAATTTTTTCCCTCCACCTCGCTGGTGTTTCCTCAATCCTAGGAGCTGTCAATTTTATCACAACAGTAATTAA
CATGCGAGCCCCCGGAATAACCATAGATCGCCTCCCACTATTTGTCTGATCAGTATTCTTAACAGCCATCTTACTCCTACTCTCA
CTTCCAGTCCTAGCAGGAGCTATCACGATACTTTTAACGGACCGAAATCTAAATACATCTTTCTTTGATCCCGCAGGAGGTGGA

GACC------------------------------ 

Reverse 
Macrobrachiu
m brasiliense 

89.85 

REEB 
0174 

Hydrosmilo
don sp. 1 

      



 

 

 

 

REEB 
0175 

Thraulodes 
sp. 4 

      

REEB 
0176 

Chironomin
ae sp. 8 

      

REEB 
0177 

Chironomin
ae sp. 9 

      

REEB 
0178 

Tanypodina
e sp. 4 

      

REEB 
0179 

Naididae 
sp. 1 

      

REEB 
0180 

Nanomis cf. 
1 

      

REEB 
0181 

Palaemnem
a sp. 2 

      

REEB 
0182 

Orthocladiin
ae sp. 13 

      

REEB 
0183 

Hagenulops
is cf. 1 

      

REEB 
0184 

Mecistogast
er cf. 1 

      

REEB 
0185 

Macrelmis 
sp. 1 

      

REEB 
0186 

Camelobae
tidius sp. 1 

GTCGGGCATGGTTGGTACCTCATTGAGATTATTAATTCGTGCTGAGTTGGGGAATCCCGGTTCTTTAATTGGTGACGACCAGGT
TTATAATGTTATCGTGACGGCACATGCTTTTATTATGATTTTCTTTATGGTTATGCCAATTATAATTGGTGGTTTCGGTAATTGGCT
GGTACCTCTGATACTTGGGGCTCCAGATATAGCTTTTCCTCGTATAAATAATATAAGTTTTTGGTTACTTCCTCCTTCTTTAACTC

TTTTACTGTCTAGAAGACTCGTAGACGCTGGGGCAGGTACTGGGTGGACTGTTTATCCTCCCCTAGCAGCAAATATCGCCCACG
GGGGTTCCTCTGTAGATTTTGCTATTTTTTCACTTCATTTAGCCGGGGTATCCTCTATTCTAGGTGCTGTGAATTTTATCACAACT
GTTATTAATATGCGTAGCCCTGGTATAAGTTTTGACCGAATGCCTTTATTTGTTTGGTCTGTTGTAATTACAGCTGTTTTATTATTA
CTTTCTTTGCCGGTATTAGCTGGAGCTATTACTATGTTGTTAACGGATCGTAATTTAAATACCTCCTTCTTTGACCCGGCCGGAG

GTGGAGACCCAGTTCTGTATCAACATTTATTCTGATTTTTGTCCCCAAAAA 

Forward 

Camelobaetid
ius nr. 

warreni 
83.25 

Camelobaetid
ius cayumba 

83.65 

Labiobaetis 
atrebatinus 
orientalis 

82.81 

AAAATATAAAGATATCGGTACTCTTTATTTTATTTTTGGTGCATGGTCGGGCATGGTTGGTACCTCATTGAGATTATTAATTCGTG
CTGAGTTGGGGAATCCCGGTTCTTTAATTGGTGACGACCAGGTTTATAATGTTATCGTGACGGCACATGCTTTTATTATGATTTT
CTTTATGGTTATGCCAATTATAATTGGTGGTTTCGGTAATTGGCTGGTACCTCTGATACTTGGGGCTCCAGATATAGCTTTTCCT
CGTATAAATAATATAAGTTTTTGGTTACTTCCTCCTTCTTTAACTCTTTTACTGTCTAGAAGACTCGTAGACGCTGGGGCAGGTAC
TGGGTGGTCTGTTTATCCTCCCCTAGCAGCTAATATCGCCCACGGGGGTTCCTCTGTAGATTTTGCTATTTTTTCACTTCATTTA
GCCGGGGTATCCTCTATTCTAGGTGCTGTGAATTTTATCACAACTGTTATTAATATGCGTAGCCCTGGTATAAGTTTTGACCGAA
TGCCTTTATTTGTTTGGTCTGTTGTAATTACAGCTGTTTTATTATTACTTTCTTTGCCGGTATTAGCTGGAGCTATTACTATGTTGT

TAACGGATCGTAATTTAAAAACCTCCTTC-TTGACCCGGCCGGA---------------------------------------------------- 

Reverse 

Camelobaetid
ius nr. 

warreni 
82.80 

Labiobaetis 
atrebatinus 
orientalis 

82.96 

REEB 
0187 

Simulium 
sp. 1 

      

REEB 
0188 

Leptophlebi
idae indet. 

2 

      

REEB 
0189 

Baetodes 
sp. 2 

      



 

 

 

 

REEB 
0190 

Tricorythod
es sp. 2 

      

REEB 
0191 

Bessierus 
cf. 1 

      

REEB 
0192 

Thraulodes 
sp. 5 

--------------------------------------GAGCAGG-
ATAGTTGGAACCTCTCTTAGATTATTAATTCGAGCTGAATTAGGACAACCGGGTTCACTAATTGGGGATGATCAAATTTATAACG
TTATTGTGACAGCTCATGCTTTCATTATAATTTTCTTTATGGTCATGCCCATTATAATCGGGGGGTTTGGTAATTGACTAGTACCT
TTAATACTTGGTGCTCCAGACATGGCCTTCCCCCGTATAAATAATATGAGATTCTGGCTTTTACCCCCTTCATTAACCCTTTTATT
AGCTAGTAGTATAGTAGAAAGTGGGGCAGGAACAGGTTGAACCGTTTACCCTCCCTTATCTGCAGGAATCGCCCACGCTGGTG
CTTCTGTAGACCTTGCAATTTTTTCACTACATTTAGCTGGGATTTCATCTATTTTGGGTGCAGTAAATTTTATCACAACTACAATTA
ATATACGAACAGCCGGAATAACAATAGACCGAATTCCTTTATTTGTTTGATCTGTAATTATTACTGCTATTTTACTTTTATTATCTC
TACCTGTTTTAGCTGGGGCTATTACGATACTTTTAACAGATCGTAACCTGAATACTTCCTTTTTTGACCCGGCAGGAGGTGGAGA

CCCAATTCTTTATCAACACTTATTTTGATTCTTTGGTCACCT 

Forward 
Siphlaenigma 

janae 
84.25 

Thraulodes 
sp. 

84.82 

ATAAGATATTGGTACCCTATACTTCATTTTTGGAGCTTGAGCAGGAATAGTTGGAACCTCTCTTAGATTATTAATTCGAGCTGAAT
TAGGACAACCGGGTTCACTAATTGGGGATGATCAAATTTATAACGTTATTGTGACAGCTCATGCTTTCATTATAATTTTCTTTATG
GTCATGCCCATTATAATCGGGGGGTTTGGTAATTGACTAGTACCTTTAATACTTGGTGCTCCAGACATGGCCTTCCCCCGTATAA
ATAATATGAGATTCTGGCTTTTACCCCCTTCATTAACCCTTTTATTAGCTAGTAGTATAGTAGAAAGTGGGGCAGGAACAGGTTG
AACCGTTTACCCTCCCTTATCTGCAGGAATCGCCCACGCTGGTGCTTCTGTAGACCTTGCAATTTTTTCACTACATTTAGCTGGG
ATTTCATCTATTTTGGGTGCAGTAAATTTTATCACAACTACAATTAATATACGAACAGCCGGAATAACAATAGACCGAATTCCTTT
ATTTGTTTGATCTGTAATTATTACTGCTATTTTACTTTTATTATCTCTACCTGTTTTAGCTGGGGCTATTACGATACTTTTAACAGAT

CGTAACCTGAATACTTCCTTTTTTGACCCGGCAGGAGGTGGAGACCC--------------------------------------- 

Reverse 
Siphlaenigma 

janae 
84.54 

REEB 
0193 

Hexanchor
us sp. 1 

      

REEB 
0194 

Fallceon cf. 
1 

      

REEB 
0195 

Smicridea 
sp. 10 

      

REEB 
0196 

Anacroneur
ia sp. 3 

      

REEB 
0197 

Andesipyrg
us cf. 1 

      

REEB 
0198 

Leptohyphe
s sp. 2 

      

REEB 
0199 

Baetodes 
sp. 3 

----------------------------
GGAGCCTGGGCTGGCATAGTCGGCACTTCCCTTAGTTTATTAATTCGCGCAGAGTTAGGAAACCCTGGCTCTTTAATTGGTGAT
GATCAGATTTATAACGTTATTGTTACCGCTCATGCATTTATTATGATTTTCTTTATAGTGATACCGATTATAATTGGCGGGTTCGG
AAACTGGCTTGTTCCACTAATGTTAGGGGCCCCAGACATGGCTTTCCCTCGTATAAATAATATAAGTTTTTGGATGCTTCCTCCT
TCTTTGACTTTGCTTGTTTCAAGTAGCCTCGTAGACGTGGGAGCAGGAACGGGGTGGACTGTTTATCCTCCTTTAGCTGCTAAT
ATTGCTCATGGGGGTTCTTCAGTAGACTTTGCCATTTTTTCTTTACATCTTGCAGGGGTTTCCTCCATTTTAGGTGCAGTCAATTT
TATTACCACTGTAATTAATATGCGTAGCCCTGGAATGAGATTGGACCGAATTCCTCTATTTGTTTGGTCTGTAGTAATTACAGCTG
TTCTTTTATTACTGTCTTTACCAGTGTTAGCCGGGGCTATTACCATGCTTTTAACAGACCGAAATTTAAACACTTCATTCTTTGAC

CCGGCGGGAGGCGGGGACCCCATTTTATACCAGCATTTGTTTTGATTCTTG 

Forward 
Labiobaetis 
palawano 

83.10 

Cloeon sp. 83.94 

AGATATTGGTACACTTTATTTTATTTTTGGAGCCTGGGCTGGCATAGTCGGCACTTCCCTTAGTTTATTAATTCGCGCAGAGTTA
GGAAACCCTGGCTCTTTAATTGGTGATGATCAGATTTATAACGTTATTGTTACCGCTCATGCATTTATTATGATTTTCTTTATAGTG
ATACCGATTATAATTGGCGGGTTCGGAAACTGGCTTGTTCCACTAATGTTAGGGGCCCCAGACATGGCTTTCCCTCGTATAAAT

Reverse 
Labiobaetis 
palawano 

83.23 



 

 

 

 

AATATAAGTTTTTGGATGCTTCCTCCTTCTTTGACTTTGCTTGTTTCAAGTAGCCTTGTAGACGTGGGAGCAGGAACGGGGTGGA
CTGTTTATCCTCCTTTAGCTGCTAATATTGCTCATGGGGGTTCTTCAGTAGACTTTGCCATTTTTTCTTTACATCTTGCAGGGGTT
TCCTCCATTTTAGGTGCAGTCAATTTTATTACCACTGTAATTAATATGCGTAGCCCTGGAATGAGATTGGACCGAATTCCTCTATT
TGTTTGGTCTGTAGTAATTACAGCTGTTCTTTTATTACTGTCTTTACCAGTGTTAGCCGGGGCTATTACCATGCTTTTAACAGACC

GAAATTTAAACACTTCATTCTTTGACCCGGCGGGAGGC-GGGACC-------------------------------- 

REEB 
0200 

Camelobae
tidius sp. 1 

---------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------
TGCTTTTATTATAATTTTTTTCATGGTTATACCAATTATGATTGGAGGATTTGGTAACTGGTTAGTGCCTCTAATGTTGGGTGCTC
CGGATATGGCTTTTCCTCGTATAAATAATATAAGTTTTTGGTTGTTACCCCCTTCGTTAACACTCTTATTGTCTAGTAGTGTCGTA
GATGCTGGGGCGGGTACTGGTTGGACTGTTTATCCTCCTTTGGCTGCTAATATCGCTCATGGGGGTTCCTCGGTAGATTTTGCT
ATTTTTTCTCTTCATTTGGCAGGTATCTCCTCTATTCTTGGTGCTGTTAATTTTATTACAACAGTGATTAACATGCGTAGCCCAGG
TATAAGTTTTGATCGTATACCTCTATTTGTTTGATCGGTGGTAATTACAGCTGTTCTTTTACTACTATCTTTACCAGTTTTAGCAGG

TGCCATTACTATGTTACTCACGGACCGTAATTTGAATACTTCGTTC-
TTTGATCCTGCTGGTGGAGGGGATCCTGTTTTATACCAACACTTGTTTTGATTCTTTGTCACCTAAAAATTAAAAGGTTAAAAAAA
AAAAATTAAATTTTAAGGTCTAAAAATTTCAAAGCATAAATCTCTTCAAAAAATGTTTAGAAATCTAATTTTACCTGTAAAAGATTTT

TCCAAATGGCTAAAGGATTAGATTCTTTGGTCAC 

Forward 
Camelobaetid

ius cf. 
kondratieffi 

83.52 

Camelobaetid
ius sp. 

84.05 

TAAAGATATTGGTACTTTATACTTTATTTTTGGAGCGTGGTCGGGGATAGTTGGTACTTCTTTGAGTTTACTTATCCGGGCTGAG
CTAGGAAATCCAGGGTCTTTAATTGGTGATGACCAGGTTTATAATGTTATTGTCACAGCACATGCTTTTATTATAATTTTTTTCATG
GTTATACCAATTATGATTGGAGGATTTGGTAACTGGTTAGTGCCTCTCATGTTGGGTGCTCCGGATATGGCTTTTCCTCGTATAA
ATAATATAAGTTTTTGGTTGTTACCCCCTTCGTTAACACTCTTATTGTCTAGTAGTGTCGTAGATGCTGGGGCGGGTACTGGTTG
GACTGTTTATCCTCCTTTGGCTGCTAATATCGCTCATGGGGGTTCCTCGGTAGATTTTGCTATTTTTTCTCTTCATTTGGCAGGTA
TCTCCTCTATTCTTGGTGCTGTTAATTTTATTACAACAGTGATTAACATGCGTAGCCCAGGTATAAGTTTTGATCGTATACCTCTA
TTTGTTTGATCGGTGGTAATTACATCTGTTCTTTTACTACTATCTTTACCAGTTTTAGCAGGAGCCATTAATATGTTACTCACGGA
CCGTAATTTGAATACTTCGTTCATGCGATCCAGCTGGT-------------------------------------------------------------------------------------------------

------------------------------------------------------------------------------------------------ 

Reverse 
Camelobaetid

ius cf. 
kondratieffi 

82.16 

REEB 
0201 

Simulium 
sp. 1 

      

REEB 
0202 

Hagenulus 
sp. 1 

      

REEB 
0203 

Neohagenu
lus cf. 1 

      

REEB 
0204 

Nanomis cf. 

---------------------------------TTGGTCAGG-
ATAGTGGGGACATCTTTGAGACTACTAATTCGAGCAGAGCTCGGGCAGCCCGGGTCTCTAATCGGGGATGACCAGATCTACAA
TGTGATTGTTACAGCTCATGCTTTTATTATAATTTTCTTTATGGTTATGCCTATTATAATTGGAGGCTTCGGTAATTGGCTTGTTCC
TTTAATACTGGGCGCCCCGGACATGGCATTCCCTCGAATAAATAATATAAGCTTTTGATTACTGCCTCCTGCTCTAACTTTATTAT
TGGCCAGTAGAATGGTTGAAAACGGAGCTGGGACGGGGTGAACTGTCTACCCTCCTCTTTCGGCTAATACGGCTCACTCCGGA
GCTTCAGTAGATCTCGCAATTTTTTCTTTGCATCTTGCCGGGGTGTCTTCTATTCTTGGGGCGGTAAATTTTATTACTACGGCGA
TTAACATGCGGTCAACAGGGATTACTTTAGAGCGGCTACCTTTATTTGTGTGGTCCGTAGTGATTACAGCTATTCTTTTACTATTA
TCTTTGCCCGTTTTAGCGGGGGCTATTACGATACTGTTAACTGATCGAAATCTAAATACCTCCTTCTTTGACCCGGCAGGAGGA

GGCGACCCTATTTTATATCAACATTTATTTTGATTCTTGTCCCC 

Forward 
Lutzomyia 
verrucarum 

80.92 

Hennigmyia 
sp. 

81.56 

AGATATTGGGACTTTATATTTTATTTTTGGCGCTTGGTCAGGAATAGTGGGGACATCTTTGAGACTACTAATTCGAGCAGAGCTC
GGGCAGCCCGGGTCTCTAATCGGGGATGACCAGATCTACAATGTGATTGTTACAGCTCATGCTTTTATTATAATTTTCTTTATGG
TTATGCCTATTATAATTGGAGGCTTCGGTAATTGGCTTGTTCCTTTAATACTGGGCGCCCCGGACATGGCATTCCCTCGAATAAA
TAATATAAGCTTTTGATTACTGCCTCCTGCTCTAACTTTATTATTGGCCAGTAGAATGGTTGAAAACGGAGCTGGGACGGGGTGA
ACTGTCTACCCTCCTCTTTCGGCTAATACGGCTCACTCCGGAGCTTCAGTAGATCTCGCAATTTTTTCTTTGCATCTTGCCGGGG
TGTCTTCTATTCTTGGGGCGGTAAATTTTATTACTACGGCGATTAACATGCGGTCAACAGGGATTACTTTAGAGCGGCTACCTTT

Reverse 
Paralucilia 

pseudolyrcea 
80.83 



 

 

 

 

ATTTGTGTGGTCCGTAGTGATTACAGCTATTCTTTTACTATTATCTTTGCCCGTTTTAGCGGGGGCTATTACGATACTGTTAACTG
ATCGAAATCTAAATACCTCCTTCTTTGACCCGGCAGGAGGAGGCGACCC------------------------------------ 

REEB 
0205 

Smicridea 
sp. 11 

      

REEB 
0206 

Chironomin
ae sp. 8 

      

REEB 
0207 

Dugesia sp. 
1 

      

REEB 
0208 

Orthocladiin
ae sp. 14 

      

REEB 
0209 

Chironomin
ae sp. 10 

      

REEB 
0210 

Macrelmis 
sp. 1 

      

REEB 
0211 

Leptohyphe
s sp. 3 

      

REEB 
0212 

Limnocoris 
sp. 2 

      

REEB 
0213 

Thraulodes 
sp. 6 

      

REEB 
0214 

Smicridea 
sp. 12 

      

REEB 
0215 

Argia sp. 3       

REEB 
0216 

Neohagenu
lus cf. 

      

REEB 
0217 

Anchytarsu
s sp. 3 

      

REEB 
0218 

Tricorythod
es sp. 3 

      

REEB 
0219 

Xiphocentro
n sp. 1 
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