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1. RESUMEN

El departamento de Sucre reporta 6 familias, 29 géneros y 61 especies de murciélagos,
gracias a la variedad de recursos troficos, micro habitats y caracteristicas climatolégicas
que presenta la region. El presente estudio evalud la diversidad genética de un grupo de
individuos colectados en las areas rurales de tres municipios del departamento de Sucre
(Toluviejo, Colosé y Corozal) mediante la amplificacion del gen mitocondrial citocromo
oxidasa 1 (COX1) y bajo el criterio de distancia genética, ademas se utilizé el modelo de
delimitacién de especie GMYC (Modelo Generalizado Mixto de Yule y Coalescencia) con
secuencias extraidas de la base de datos GENBANK.
Se recolectaron 146 individuos pertenecientes a 16 géneros y 22 especies; los analisis
de reconstruccion filogenética de Neighbor Joining, Maxima Verosimilitud y modelo
bayesiano confirmaron la identidad taxondmica de la mayoria de individuos e invalido la
identidad de individuos previamente clasificados como Artibeus lituratus siendo A.
planirostris (1 ind.), Molossus molossus a M. rufus (1 ind.), Carollia brevicauda a C.
perpicillata (2ind.), Lonchophylla mordax a G. soricina (2 ind.), Platyrrinus sp a
Vampyressa thyone (lind.). El criterio de distancia genética arrojé6 que 10 individuos
tenian una variacion de <2% (variacion intraespecifica), 13 individuos estaban entre 2 y
11% (especies cripticas) y 1 individuo con una variacion superior al 11% (especie
diferente) dentro del género con el que se agrup6 en la reconstruccion por inferencia
bayesiana. El modelo de delimitacion GMYC evalué la estructura de un &rbol
ultramétrico y delimitdé 33 clusters que incluyen mas de dos muestras y un total de 60
especies delimitadas que pueden incluir una muestra. Se identificaron relaciones
geograficas marcadas y se pudieron proponer hipétesis acerca de las relaciones
filogenéticas entre las especies de la regiébn norte de Colombia con secuencias
obtenidas de diversos paises de América Central y América del Sur. Es importante
realizar analisis mas profundos de geometria craneana y analisis moleculares, puesto
gue la mayoria de las especies en el departamento han sido identificadas a través de
taxonomia tradicional, se debe tener en cuenta que dentro del territorio colombiano
existen especies con dificultades de identificacion con técnicas tradicionales lo que

complica la comprension de la dinamica de distribucién y conservacion de las especies.

Palabras claves: Murciélagos, diversidad, COX1, taxonomia, sistematica molecular,
GMYC.
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2. ABSTRACT

The department of Sucre reports 6 families, 29 genera and 61 species of bats, due to the
variety of food resources, micro-habitats and climatic characteristics that the region
presents. This study evaluated the genetic diversity of a group of individuals collected in
rural areas of three municipalities in the department of Sucre (Toluviejo, Colosé and
Corozal) by amplification of cytochrome oxidase mitochondrial gene 1 (COX-1) under the
criteria of genetic distance and species delimitation model GMYC (Generalized Mixed

Yule Coalescence) with sequences extracted from GENBANK database.

146 individuals from 16 genera and 22 species were collected; Phylogenetic
reconstructions by Neighbor Joining, Maximum Likelihood and Bayesian models
confirmed the taxonomic identity of most individuals but invalidated the identity of
individuals previously classified as Artibeus lituratus being A. planirostris (1 ind.),
Molossus molossus to M. rufus (1 ind.), Carollia brevicauda to C. perpicillata (2ind.),
Lonchophylla mordax to G. Soricina (2 ind.), Platyrrinus sp to Vampyressa thyone (lind.).
The criteria of genetic distance showed that 10 individuals had a variation of <2%
(intraspecific variation), 13 individuals were between 2 and 11% (cryptic species) and 1
individual with a variation of more than 11% (different species) within the genre that it
was grouped in the phylogenetic reconstruction with bayesian inference. GMYC
delimitation model evaluated the structure of an ultrametric tree and delimited 33 clusters
including more than two samples and a total of 60 defined species which may include a
sample. Marked geographic relationships were identified and hypotheses about the
phylogenetic relationships among species of the northern region of Colombia with
obtained sequences from various countries in Central America and South America were
proposed. It is important to make deeper analysis of cranial geometry and molecular
analysis, since most species in the department have been identified through traditional
taxonomy; it must take into account that within the Colombian territory there are species
with identification difficulties through traditional techniques, which complicates the
understanding of the distribution and conservation dynamics of species.

Keywords: Bats, diversity, COX-1, taxonomy, molecular systematics, GMYC.
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3. INTRODUCCION

La diversidad de especies de murciélagos en Colombia es abundante debido a la
combinacion de complejos geoldgicos, ecologicos, y procesos biogeograficos que
resultan en una variedad de oportunidades de nicho (Mantilla-Meluk et al 2014), lo que
hace de éste pais un area de refugio para muchas especies de mamiferos voladores y
no voladores.

Uno de los aspectos mas notables de la geografia colombiana es su ubicacion en la
esquina noroccidental de América del Sur, y la comunicacién adyacente con el Istmo de
Panama. El noroeste de América del Sur ha sido identificado como el epicentro del gran
intercambio bidireccional de la fauna entre Norte y Sur América durante el Terciario
Tardio, en la era Cenozoica (Mantilla-Meluk et al 2009).

Es importante sefialar que la mayoria de las regiones en Colombia albergan especies de
murciélagos, especialmente aquellos pertenecientes a la familia Phyllostomidae, entre
los que se encuentran frugivoros, nectarivoros, hematéfagos, carnivoros, insectivoros y
omnivoros, quienes estan en una posicion privilegiada dado que poseen estrategias
alimentarias especiales (Baker et al 2010); todos estos gremios se pueden encontrar en
Sucre ya que este departamento posee caracteristicas climéaticas y ecoldgicas que
permiten el establecimiento de estas especies. Sucre posee extensiones de tierra
pertenecientes a bosques secos tropicales caracterizados por ser ecosistemas
complejos y fragiles que albergan una riqueza Unica en términos de biodiversidad
(Hesketh y Sanchez-Azofeifa, 2013).

Estas diferentes especies juegan papeles importantes en la dispersion de semillas, polen
y control biolégico, por lo que es necesario conocer con certeza qué organismos estan
presentes en las diferentes areas del territorio del departamento, pues la ausencia o
disminucion de algun grupo de especies podria indicar desequilibrios dentro de los
ecosistemas, lo cual mostraria una imagen parcial de lo que se podria hacer para una
posible remediacion. Por su parte, el aumento en la dominancia de algunos grupos
indicaria la homogenizacién y estabilidad de los ecosistemas, teniendo en cuenta que
todo héabitat es dinamico y presenta picos de abundancia de individuos cuando hay
mayor disponibilidad de recursos (flores, insectos, frutos, etc.).

Cuando un ecosistema se encuentra conservado, sus dindmicas son algo mas
complejas, ya que no hay dominancia y los recursos se mantienen estables a lo largo de
periodos, aun con temporadas secas Yy lluviosas, pues habra interacciones entre la
estratificacion de la adquisicion de recursos por muchos individuos pertenecientes al
mismo gremio, dinamicas entre los gremios que mantienen el equilibrio en el
ecosistema. Todas estas inferencias las podemos hacer si se analiza la presencia de las

diferentes especies en los ecosistemas, estudios de filogenia para conocer la historia de
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vida y preferencias de cada especie grupo y familia dentro de la biosfera.

Las investigaciones que se han realizado en el departamento de Sucre sugieren una
amplia riqgueza en grupos de mamiferos especialmente en quirépteros, lo cual podria ser
la herramienta de base para formular estrategias de proteccion de sus habitats y sus
refugios. De la misma forma, el enfoque molecular que tiene el presente estudio permite
validar la existencia de algunas especies, reconociéndolas como entes importantes en
las distintas areas de estudio, asi como entidades ecoldgicas que cumplen una funcion
trascendental en la existencia del bosque seco tropical en Sucre.

La diversificacion de las especies de murciélagos encontradas en Sucre nunca ha sido
estudiada a nivel de sistematica molecular. Los esfuerzos por clasificar las especies han
sido muchisimos, en este estudio se hace énfasis en la corroboracion taxonémica de las
mismas, se identifican sus relaciones geograficas; pues es importante para la
sistematica analizar los tiempos y patrones geograficos de divergencia interespecificos e
intergenéricos. Los marcadores nucleares y mitocondriales son fuertes herramientas
para analizar historias evolutivas en la mayoria de grupos animales y vegetales. Para
este estudio se utilizé la amplificacion de un fragmento del Gen Citocromo Oxidasa I, un
marcador ampliamente utilizado en inferencias de sistematica molecular debido a su
naturaleza conservada; en mamiferos ha resultado ser muy adecuado gracias a que no
existe sobre estimacion mutacional y es un candidato fuerte para hacer reconstrucciones
filogenéticas (Clare et al 2007). En murciélagos ha funcionado bien, lo que ha permitido

reconocer taxones y ubicarlos en una escala de tiempo determinada.
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4. OBJETIVOS
= GENERAL

Estudiar la diversidad genética de murciélagos de los municipios de Toluviejo,
Coloso y Corozal del departamento de Sucre mediante la amplificacion del gen
COX1.

= ESPECIFICOS

o Caracterizar la composicion y estructura del ensamble de las especies de

murciélagos en las zonas estudiadas.

o Establecer las relaciones filogenéticas de las especies de murciélagos

encontradas.
o Estimar la diversidad de especies de acuerdo al concepto propuesto por
Bradley y Baker (2001) de distancia genética con el gen mitocondrial

COX1.

o Delimitar las especies encontradas en este estudio a partir del modelo de

delimitacion GMYC (The Generalized Mixed Yule Coalescent).
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5. MARCO REFERENCIAL

5.1. TAXONOMIA Y SISTEMATICA

5.1.1. Importancia de la taxonomia

La taxonomia, emplea un discurso por medio del cual se pueden establecer lineamentos
de tipo “horizontal” en un contexto temporal, a fin de elaborar agrupamientos de objetos,
siempre y cuando esté basada en datos experimentales; dichos agrupamientos pueden
ser organizados para servir a los propésitos del clasificador; eso en si constituye una
actividad de la razon y por ello, el agrupamiento taxonémico siempre ha tenido

elementos pragmaticos, empiricos y racionales (Martinez-Arias, 2011).

Mayr (1969) argumenta que la primera labor del taxbnomo es el reconocimiento de
entidades, seguido de agrupamiento y clasificacion. Mé&s interesante aln, es como
efectla una division, se le denomina taxonomia alfa a la etapa inicial del proceso, donde
el énfasis es la descripcion de la nueva especie y su arreglo preliminar dentro de un
género. La taxonomia beta, es donde se trabajan mas cuidadosamente las relaciones a
nivel de especie y las categorias superiores. La taxonomia gama, abarca el estudio de la
variacion intraespecifica, asi como también estudios enfocados en relaciones
filogenéticas. Hennig (1966), sugiere que el ordenamiento del trabajo taxonémico debe
tener tres escalas sucesivas: una primera fase, en la cual se debe realizar una
descripcion y ordenamiento de las especies, se considera ésta una etapa clasificatoria;
en segundo lugar, se debe establecer un sistema tipolégico con base en todas las
caracteristicas de las especies, y como etapa final, la inferencia de cualquier tipo de

relacion filogenética.

Estudios morfolégicos recientes han sido efectivos en diagnosticar y describir algunas
especies de murciélagos (Kunz et al, 2011), pero también han revelado la necesidad de
examinar nuevos caracteres que puedan estar relacionados con limites taxondmicos
dentro de algunos complejos de especies lo que se ha evidenciado en la falta de un
consenso para la taxonomia del género y en el uso limitado de algunos caracteres
diagndésticos mayormente Utiles sélo para la diferenciacion a nivel de grupos de especies
(Martinez-Arias, 2011), pero limitados a la hora de ofrecer una resolucion a nivel
especifico. A esto se suma la casi ausencia de analisis de variacion a lo largo del rango
de distribucion de cada taxdn, lo que ha llevado a identificaciones erradas y
malinterpretaciones (Martinez-Arias et al. 2010). Por otro lado, la biologia molecular ha
sido un pilar importante para dilucidar y confirmar especies nuevas y cripticas; la via

usada ha sido la secuenciacion de genes nucleares y mitocondriales con el fin de
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encontrar relaciones de parentesco y hallar mutaciones dentro de especies
cercanamente relacionadas. El uso de cédigo de barras a partir de ADN (ADN
Barcoding), ha sido pionera como herramienta de descubrimiento e identificacién de
biodiversidad, especialmente especies bandera, que son potencialmente nuevas para la
ciencia, principalmente aquellas no descritas y especies cripticas (Kress y Erickson,
2012). En contraste a los métodos tradicionales, el cddigo de barras es un método
rapido y preciso para identificar especies animales y vegetales. Solo un unico cédigo de
barras en un producto es su cédigo universal, este principio, el cédigo de barras de ADN
es una secuencia corta de ADN que identifica a una especie en particular y permite
compararla con grandes bases de datos existentes (Ratnasingham y Hebert, 2007)
Algunos cientificos estiman que existe aproximadamente un rango de 3 a 100 millones
de especies en la tierra, y de éstas s6lo han sido identificadas alrededor de 8.7 millones
(Mora et al, 2011). Tradicionalmente, los métodos para identificacion de especies
requieren entrenamiento especializado y tiempo. Por ejemplo, recientemente el cédigo
de barras de ADN revel6 que lo que se conocia como la especie de mariposa Astraptes
fulgerator, era en realidad 10 especies con orugas que se alimentan de plantas
diferentes (Hebert et al, 2004).

5.1.2. La biologia molecular como herramienta clave de la sistematica
Los impedimentos de la taxonomia que existen hoy para muchos sistematicos en los
campos de la ecologia, evolucion, etc., para una correcta clasificacion de individuos de
manera confiable es una realidad que todos deberiamos aceptar y estudiar. Este
problema taxonémico permitié principalmente nuevos métodos de rapida identificacion
para muchas especies, basado en extraccion de secuencias de ADN de muestras de
tejidos (Kress y Erickson, 2012). Son muchos los genes que han sido utilizados para
reconstruir historias filogenéticas de grupos de organismos vertebrados e invertebrados,
sin mencionar la amplia cantidad de herramientas en el campo de la bioinformética que
han ayudado a analizar de manera fiable datos de secuencias de ADN. Los genes que
han intervenido como herramienta de construccién de hipétesis historicas evolutivas son
mitocondriales, nucleares o ribosomales, que poseen atributos informativos que permiten
dilucidar relaciones de parentesco; entre los genes mas utilizados se encuentran los
genes ribosomales: ETS, SSU (Small Subunit), ITS1, 5.8S, ITS2, LSU (Large Subunit)
region D1-D2 (Sonnenberg, R. et al. 2007); genes mitocondriales: COX1, COX2, COX3,
Cyt b, ND1,ND2 y genes nucleares: FGB intron 7, DHX29 intron 20, HDACL1 intron 6,
HDAC?2 intron 4,DIS3 intron 19, RIOK3 intron 6, and TUFM intron 9. (Nesi et al, 2013).
Estos marcadores moleculares tienen la habilidad de discriminar entre especies
cercanamente relacionadas, donde Bradley & Baker, (2001) proponen que las

estrategias de muestreo o la carencia de muestreo apropiado podrian influenciar el
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promedio de divergencia de las secuencias en cualquier nivel de comparacion
(intrapoblacional, intrasubespecifica, intraespecifico o intragenérico).

De la misma forma, para detectar variaciones y cambios sufridos por los organismos
debemos evaluar con mayor rigor los caracteres de importancia, para ello surgen
nuevas formas que se utilizan sobre bases empiricas en la delimitacion de los individuos,
asi mismo se utiliza su historia de vida, sus cambios fenotipicos y comportamentales;
ademas, tenemos los analisis de secuencias nucleotidicas que incluyen modelos de
analisis filogenéticos, que pueden ser evaluados con criterios de inferencias como lo es
NJ, ML y modelos bayesianos, siendo éstos ultimos los modelos de mayor robustez en

las inferencias filogenéticas.

5.2. MODELOS UTILIZADOS EN ANALISIS FILOGENETICOS

El uso de marcadores genéticos para analisis de reconstruccién filogenética e
identificacion de especies ha permitido refinar nuestro conocimiento en términos
evolutivos y ecoldgicos; ademas de entender las dinamicas en las comunidades de
plantas y animales. Sin embargo, en estas Ultimas décadas se han implementado
algunas técnicas que hacen uso de metodologias estadisticas y algoritmos a través de
herramientas bioinforméticas que proporcionan informaciones que permiten analizar
historias evolutivas a partir de marcadores multilocus y unilocus. Los modelos de
delimitacién de especies han sido empleados como clave en la mayoria de estudios que
envuelven marcadores filogenéticos, ahora se presentan algunos de ellos (Zhang, J.
2014).

5.2.1. Modelos de delimitacion de especies

= Modelo Generalizado Mixto de Yule y Coalescencia (Generalized Mixed Yule
Coalescent - GMYC)

Asume que un unico locus ha sido secuenciado para una muestra de individuos de un
clado monofilético. La muestra es suficiente para que multiples individuos hayan sido
muestreados por especie, deben estar presentes diferentes especies, y que la mayoria,
si no todas las especies sean muestreadas. Los diferentes sistemas de muestreo se
consideran a continuacion. Suponga que la verdadera genealogia del locus se conoce
(es decir, no hay artefactos de reconstruccion), que el lugar es un marcador neutral, y
gue no hay sub-estructura geografica dentro de cada especie. El objetivo es determinar
si los clados se han diversificado dentro grupos que han evolucionado
independientemente, incluso especies y siendo asi, delimitar aquellas especies
(Fujisawa y Barraclough, 2013). El modelo GMYC se basa en que los patrones de las

ramas dentro de clusters genéticos reflejan procesos de coalescencia neutral dentro de
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especies y dichos patrones entre clusters genéticos reflejan eventos de especiacion; de
una manera sencilla, el modelo GMYC estima los limites entre especies a partir de
secuencias de ADN al identificar en un arbol filogenético los patrones de las ramas como
una transicion entre fendmenos de coalescencia y de especiacion en linajes que han
evolucionado independientemente, mediante la examinacién de los mayores valores de
verosimilitud en cada transicion (Fernandez, R., 2012).

El GMYC se ha convertido en uno de los métodos mas populares para la delimitacion de
especies sobre la base de datos filogenéticos. Este método no requiere ninguna
informacion previa sobre las especies y ha sido desarrollado especificamente para datos
de un solo locus, lo que la convierte especialmente prometedora para estudios de
ecologia y filogenéticos o para explorar los grupos con taxonomia incierta (Fig.1). El
método GMYC clasifica ramas en un arbol de genes como intra o interespecifica
mediante la maximizacion de la probabilidad de un modelo de evolucion GMYC. Los
eventos de ramificacion entre especies son modelados con el modelo de Yule, es decir,
supone una tasa de especiacion constante y cero extinciones y los eventos de
ramificacion dentro de las especies se modelan mediante un proceso coalescente

neutral (Talavera et al, 2013).
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Fig.1. Esquema resumido y recomendaciones practicas para los diferentes pasos que se utilizan en relacion con el conjunto de datos,
el enfoque filogenético y la delimitacion de especie a partir de GMYC. Flechas negras continuas indican los pasos recomendados.

Fuente: Talavera et al, (2013)

» Prueba de asignhacion Bayesiana (Bayesian Assignment Test - BAT)

Este modelo asume que la especiacion inicia cuando las poblaciones empiezan a
separarse genéticamente través de una reduccion significativa de flujo genético. El
método asume que los patrones genéticos generados por procesos a hivel poblacional
operan dentro de linajes de divergencia que contienen sefiales de especiacion, incluso
cuando la divergencia es demasiado reciente como para haber generado patrones
filogenéticos de evolucion independiente, tales como la monofilia exclusiva para
multiples loci nucleares, mientras que la monofilia reciproca en arboles de genes de

ADN mitocondrial supone que se presenta relativamente rapido después de una
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especiacion, debido a un tamafio de poblacion efectiva reducido (Miralles y Vences,
2013).

= Método de Haplored (Haploweb Method - HW)

Se caracteriza por la exclusividad alélica comun. Usa redes de haplotipos con
conexiones adicionales entre haplotipos donde se buscan co-ocurrencias en individuos
heterocigotos (haplowebs) para delimitar los limites de especies, y, por lo tanto, pueden
ser solo usados con ADN nucleares en taxones diploides o poliploides (Miralles y
Vences, 2013).

» Delimitacion de especies Bayesiana (Bayesian Species Delimitation — BSD)

Basado principalmente en la teoria de coalescencia. El proceso de delimitacion de
especies puede ser visto como una eleccion entre posibles conjuntos de equivalencias
(especies) en una estructura de arbol enraizado. Si se asume que no hay mezcla
seguido de los eventos de especiacion dando lugar a la especie, los individuos que
ocupan el mismo conjunto de equivalencia (especies), compartirian 3 parametros: 6 =
4Ny, Ta, y To, donde 8 es el producto del tamafo efectivo de la poblacion N y la tasa de
mutacion p por sitio; Ta es el tiempo en el cual las especies surgieron; y To es el tiempo
en el cual las especies dieron lugar a un par de descendientes.

Este enfoque de la delimitacion de especies a través de datos de secuencia molecular
se ha visto limitada por el hecho de que las genealogias de loci individuales son a
menudo mal resueltas y que la seleccién del linaje ancestral, hibridacién, y otros
procesos genéticos de la poblacion puede conducir a arboles de genes discordantes
(Yang y Rannala, 2010)

= Congruencia de Arbol Mitocondrial — Caracteres morfolégicos (Mitochondrial Tree
Morphological Character congruence — MTMC)
Reconoce como especies a aquellas unidades diagnosticables morfolégicamente que
son revelados por arboles de mtADN, es decir, sigue un enfoque morfolégico informado
por un arbol molecular. Una hipétesis es que el arbol de ADNmt no esta fuertemente
influenciado por los acontecimientos de introgresion entre las especies (Miralles y
Vences, 2013).

= Meétodo de Wiens y Penkrot (WP)(2002)
Delimita las especies sobre la base de que los datos filogenéticos moleculares no son
recombinantes. Este enfoque esta disefiado para detectar la situacion de una especie

focal, y se basa en comparar los patrones filogenéticos de las muestras asignadas a
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esta especie con relacion a otras especies estrechamente relacionadas (Miralles y
Vences, 2013).
5.2.2. Métodos de inferencia filogenética

= Neighbor joining (NJ)

El método NJ funciona de manera escalonada, infiriendo primero ramas poco profundas.
Por lo tanto, los errores topologicos en las primeras etapas de la reconstruccion del arbol
pueden propagarse a medida que avanzamos al inferir ramas mas profundas (Kumar y
Gadagkar, 2000).

»  Méxima verosimilitud (ML)

El modelo de méxima verosimilitud es el método de inferencia estadistica mas facilmente
aplicable a este tipo de datos. Se trata de la busqueda de un arbol evolutivo que
produzca la mayor probabilidad de evolucion de los datos observados. Este modelo
explica que, aunque la verosimilitud de un arbol es la probabilidad de los datos dados en
la hipotesis, éste se toma en funcion de la hipotesis (el arbol) en lugar de en funcién de
los datos. Esto significa que las probabilidades de diferentes arboles no suman a la
unidad. Tenga en cuenta también que la probabilidad de un arbol no es la probabilidad

de que el arbol sea el correcto (Felsenstein, 1981).

» Software para andlisis de inferencia Bayesiana

BEAST (Bayesian Evolutionary Analysis by Sampling Trees)
Representa un software descrito por Drummond y Rambaut (2007), que implementa un
gran numero de modelos evolutivos complementarios (Modelos de substitucion, modelos
de insercion-delecién, modelos demograficos, modelos de reloj relajado, modelos de
calibracion de nodos) en un Unico marco coherente para la inferencia evolutiva. De la
misma forma, el andlisis que realiza BEAST permite que cada posiciébn de un codén
tenga una tasa de substitucion diferente, una cantidad diferente en las tasas de
heterogeneidad entre los sitios, y una cantidad diferente en las tasas de heterogeneidad
entre las ramas, mientras que comparten los mismos radios intrinsecos de transiciones y
transversiones con las otras posiciones de los codones. De hecho, cualquier parametro
puede ser compartido o independiente entre las particiones de los datos de las

secuencias.
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5.3. Criterios atener en cuenta para postular un codigo de barras de ADN

Una region de este gen debe satisfacer 3 criterios: contener niveles de especies
significativas que generen variabilidad genética y divergencia, poseer sitios conservados
para el desarrollo de cebadores que flanquean la secuencia y tener una longitud de
secuencia apropiada con el fin de optimizar la amplificaciéon del ADN y su secuenciacion.
La secuencia corta de ADN de 600 pb del gen mitocondrial citocromo C oxidasa
subunidad 1, se ajusta a estos criterios y ha sido aceptada como un marcador
estandarizado de codigo de barras a nivel de especie para muchos animales (Kress y
Erickson, 2012).

5.3.1. Citocromo oxidasa 1 (COX1)

El gen que codifica para la proteina mitocondrial citocromo oxidasa 1(COX1) ha sido
postulado y evaluado como la regidén cédigo de barras para los miembros del reino
animal (Hebert et al. 2003; Clare et al. 2007). Los quirdpteros son un claro objeto de
andlisis, pues aproximadamente el 20% de todas las especies de mamiferos pertenecen
a este orden (Wilson y Reeder 2005).

Las ventajas de trabajar con el gen COX1 y su relacion con andlisis filogenéticos estan
dadas, en primer lugar, por los cebadores universales empleados, ya que son muy
robustos, y permite la recuperacion de una secuencia que se representa en la mayoria,
sino todos, los filos animales (Folmer et al. 1994; Zhang y Hewitt 1997). En segundo
lugar, COX1 parece poseer el mayor rango de sefal filogenética que cualquier otro gen
mitocondrial. En comun con otros genes codificantes de proteinas, su tercera posicion
nucleotidica muestra una alta incidencia de substituciones de bases, y guia una tasa de
evoluciéon molecular que es cerca de tres veces mayor que la de 12S o ADNr pero menor
gue la tasa evolutiva que en CytB (Knowlton y Weigt 1998).

La utilizacibn de cebadores universales para la amplificacion de este marcador ha
demostrado ser Gtil en un amplio espectro de grupos taxondémicos, sin embargo existen
grupos de vertebrados como aves, anfibios, peces y algunos mamiferos, en donde ésta
aplicacién ha mostrado ser limitada. La diversidad particular de estos grupos en esta
region genémica, dentro de los que también se encuentran los murciélagos, dificulta
obtener una amplificacion atil con fines de secuenciacion, por lo que se han descrito
mezclas de cebadores particulares para estos grupos que se pueden aplicar para
obtener mejores resultados. Esto junto con la adicion de secuencias M13 en los
extremos de estos cebadores, han facilitado la secuenciacion de este marcador con
fines de caracterizacion de especies. Teniendo en cuenta lo anterior, se decidié utilizar

estas condiciones que han sido evaluadas en quirépteros, ademas de que se ha
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propuesto como extensién a otros grupos tales como anfibios (Clare et al, 2007).

5.4. Ecologia de murciélagos

La fauna de murciélagos en el neo tropico es rica, y la mayoria de ésta es endémica;
casi el 40% de las especies de mamiferos en los bosques de tierras bajas son
murciélagos (Velazco, P. & Patterson, B., 2008). Asi, las diferencias en el régimen de
alimentacion de cada especie permiten establecer categorias tales como insectivoros,
frugivoros, nectarivoros, carnivoros, piscivoros y hematofagos (Soriano, 2000), esto a su
vez permite agruparlos en niveles geogréficos altitudinales diferentes y sistemas
ecoldgicos determinados.

Teniendo en cuenta los gradientes ecoldgicos de la region tropical, se hace efectiva la
aparicion de gran cantidad de especies de murciélagos. Sin embargo, la heterogeneidad
presentada en estos ambientes a nivel de cambios estructurales como consecuencia
antropica hace que se deteriore la dinamica de los ecosistemas (Gréfica 1), lo cual
genera que la comunidad de murciélagos reduzca sus asociaciones con estos lugares
en igual proporcion (Soriano, 2000). Los murciélagos cumplen con funciones importantes
en los ecosistemas agricolas y naturales, ya que actian como controladores de
insectos-plagas, dispersores de semillas, polen, redistribucion de nutrientes y de energia
a través de su guano, para sostener ecosistemas terrestres, acuaticos y cuevas (Kunz et

al 2011).

Numero de Especies y Habitat

UaATA23q0G anb sapadsy 2p altiuasiog

| | I | | | I |

100% 9% 80% W 0% 0% 40% 30% 20% 10% 0%

Porcentaje de Area de Habitat

Gréfica 1. Relacién entre la pérdida de las areas boscosas naturales y la pérdida o extincién de especies.
Fuente: Diaz, J. 2006

Las regiones geograficas difieren en el nUmero de especies que poseen; los patrones de
densidad de especies han sido reconocidos por su relacién con la tendencia a aumentar
de altas a bajas latitudes. Medellin et al (2000) reporté que la densidad de especies de
mamiferos incrementaba de altas a bajas latitudes. Es por ello que, si a la variaciéon
altitudinal exhibida por los murciélagos se le suman los cambios provocados por la
alteracion de habitats, obligandolos a desplazarse y concentrandolos o dispersandolos a

lo largo del territorio, se podrian obtener ensambles muy simplificados de bajo equilibrio
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y alta dominancia de algunas especies que determinarian el papel funcional de los
murciélagos en estos ambientes (Moreno, C. E. et al 2011).

Sucre, cuenta con una extension de bosque seco tropical significativa, comparada con
otras regiones del pais (Fig. 4); se estima que en la década de los 50 mas de la mitad
del terreno original (aprox. 45000 km?) ya habia desaparecido, producto de la ganaderia,
instalaciéon de extensos cafiaduzales en el valle alto y medio del rio Cauca, la
construccién de vias, y la colonizacion de terrenos baldios. Por otro lado, en el 2006 se
reportaron solo 1200 km? de extension de bosque, lo que corresponde al 1.5% de los
bosques originales (Diaz, J. 2006). En la figura 2 se muestra una secuencia histérica de
la reduccion de los bosques secos en Colombia, donde se muestra la costa Caribe como
uno de los lugares con mayor extension de bosque, asi mismo Sucre entra en este
grupo siendo la principal zona la regién de los Montes de Maria.

Las areas pertenecientes a bosque seco tropical (Bs-T) poseen una alta estabilidad en
cuanto a disponibilidad de recursos, por esto los murciélagos y especialmente la familia
Phyllostomidae se encuentra con mayor frecuencia, y de la misma forma utiliza estos
lugares como rutas de vuelo (Falcao et al, 2014).

PQUE 5
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<"“'-l::
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Fig. 2. Secuencia que muestra la drastica reduccion estimada de la cobertura de los bosques secos en
Colombia. De izquierda a derecha: cobertura original, cobertura en 1920 y cobertura en 1950. (Tomado de:
Diaz, J. 2006)
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Fig. 3. Zonas en Colombia pertenecientes a bosque seco tropical: Costa Caribe, el valle del rio Cauca, el
valle del rio Magdalena, el valle del rio Patia, y la zona NorAndina (Santander y Norte de Santander)
Fuente: Pizano, C y H. Garcia (2014).

5.5. Revisiéon General de la filogenia del orden Chiroptera en América

La conservacion de la biodiversidad requiere un conocimiento preciso y actualizado de
los entes fundamentales que la constituyen: las especies; para esto es necesario tener
en cuenta aspectos ecoldgicos, distribucion y demografia; en el Neotrdpico, los
mamiferos han sido foco de investigacibn de numerosos estudiosos, sin embargo,
contindan teniendo dificultades para su categorizacion. Hallazgos de nuevas especies
son resultado de nuevos modelos para delimitar el nivel taxonémico de especie, por
ejemplo, el concepto filogenético de especie en primates y ungulados; este criterio de
analisis ha sido ampliamente discutido, pues algunos lo usan para reconocer filogrupos
geogréficos descritos en algunos casos como taxa distintos, pero usados como
sinbnimos menores o subespecies. Algunas veces la utilizacién del concepto filogenético
es demasiado simple y limitado, pues no tiene en cuenta el area geografica; es asi como

la evidencia requiere andlisis de mayor rigor y considera estudios morfolégicos,
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cariotipicos, genéticos como fuentes de informacion que aportan un criterio mas claro de
lo que es la diversidad de especies. Es importante entonces llevar una discusion objetiva
acerca del uso del andlisis de la filogenia y su relacién con la diversidad existente en
cada espacio geografico (Solari y Martinez-Arias, 2014).

Los murciélagos son primordiales en procesos ecologicos, desde el punto de vista
epidemioldgico y como controladores biol6gicos son una inversion de 1 billon de dolares
s6lo en Norteamérica (Maine y Boyles, 2015) y; es necesario vincular la nomenclatura
con la informacion biolégica para tener un conocimiento veraz y plausible.

El orden Chiroptera incluye el 25% de toda la diversidad de especies de mamiferos
existentes, pero a pesar de la importancia de esta radiacion de los mamiferos, sus
relaciones evolutivas han permanecido poco conocidas hasta hace muy poco. Se han
reconocido dos subordenes de quirdpteros, Megachiropera y Microchiroptera; algunos
autores han proporcionado una clasificacion comprensiva de los grupos existentes, pero
sus relaciones filogenéticas permanecieron poco estudiadas hasta la década de los 70s
(Jones et al, 2002).

La familia Phyllostomidae es uno de los grupos que ha atraido mayor atencion desde el
punto de vista ecoldgico y evolutivo, éste interés tiene que ver con su alta diversidad, ya
que abarca mas del 10% de todas las especies de murciélagos existentes (Botero-
Castro, et al 2013). Estudios de diversificacion dietaria en filostdmidos muestran que la
insectivoria cumple un papel importante en la familia, desde un ancestro insectivoro este
habito ha sido predominante en el orden Chiroptera, incluso dentro de la familia
Noctilionoidea donde han ocurrido la mayoria de cambios en dieta (Rojas et al, 2011).
Algunos autores han proporcionado evidencias de insectivoria en grupos de especies de
filostbmidos considerados como nectarivoros o frugivoros especializados; la radiacion en
esta familia ha sido posible gracias a la capacidad de los filostbmidos de explorar gran
variedad de recursos alimenticios y su capacidad de comportarse en algunos casos
como omnivoros oportunistas (Rex et al, 2010).

Jones et al (2002) realizdé un analisis filogenético bajo el método de Parsimonia para
encontrar relaciones de parentesco y resolver ciertos problemas taxondémicos, y
encontré que el superarbol de la familia Phyllostomidae apoya la monofilia de las 8
subfamilias  tradicionalmente reconocidas  (Desmodontinae, Phyllostominae,
Brachyphyllinae, Phyllonycterinae, Glossphaginae, Lonchophyllinae, Carollinae vy
Stenodermatinae), aunque la monofilia de muchos géneros filostbmidos ha sido
cuestionada (Wetterer et al (2000); Baker et al (2000)); la familia Moormopidae fue bien
resuelta, pues estuvo fuertemente ubicado el género Mormoops como taxén hermano de
Pteronotus. Jones et al (2002) también apoya la monofilia de la familia Vespertilionidae a

excepcion de que la subfamilia Tomopeatinae es excluida.
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» Areade estudio

6. METODOLOGIA

La captura de los ejemplares se realizé en la zona rural de los municipios de Corozal en
el corregimiento de las Tinas con coordenadas N 09°17’ 44.7"; W 075°20° 08.8", (Fig.
4,5); Coloso Estacion Primates con coordenadas N 9° 31°47.15”; W 75° 21°'5.80” (Fig. 7);
Tolu viejo, Finca la Canoa con coordenadas N 9°24'05.4"; W 75°26'03.5" y centro eco

turistico Roca Madre ubicado en el corregimiento de La Piche con coordenadas N
09°30'45,73"; W 075°24'37,12" (Fig. 6), los cuales presentan un clima célido con una
temperatura promedio anual de 27.5°C, una humedad relativa promedio de 77% y una

precipitacion anual promedio de 1150 mm. EI régimen de lluvias presenta un

comportamiento bimodal con un minimo de precipitaciones durante el primer semestre y

un maximo durante el segundo semestre, con un breve periodo seco durante los meses

de junio y julio (CARSUCRE, 2012).
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Fig. 4. Mapa geografico donde se ubican los puntos de muestreo en el Departamento de Sucre.

28



Fig. 5. Zona de muestreo, corregimiento de Las Tinas. a. zona de bosque, presencia de arboles frutales,
posibles sitios de paso de murciélagos. b. Punto de muestreo. c. cobertura vegetal.
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Fig. 6. a. Algunos sitios de colecta en el parque ecoturistico Roca Madre, Corregimiento de la Piche,
Sucre. b. Se muestran los sitios refugios.

Fig. 7. Algunos sitios de captura en el municipio de Coloso, Sucre. a, b. Cobertura vegetal, arboles
caducifolios, caracteristicos de bosque seco tropical.
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= Capturay sacrificio de los ejemplares

La captura de los individuos se realiz6 haciendo uso de 4 redes de niebla de 6x3m con
ojo de malla de 30mm y una intensidad horaria de 8 horas-red por dia. Por salida de
campo se emplearon 3 dias continuos de captura para un total de 24 horas-red a la
semana; en cada zona se realizaron cuatro salidas de campo para un total de 12 salidas,
que incluyeron las tres épocas (lluvia, intermedia y seca). Para el censo de los individuos
recolectados se tuvo en cuenta el estado de reproduccion, sexo y especie; para la
determinacion de la especie se utilizaron caracteres informativos como son: largo del
antebrazo (LA), largo de la pata (LP), largo de la oreja (LO) y coloracion del pelaje.
Todos los individuos recolectados se etiquetaron y enumeraron mediante un namero
consecutivo de captura, lugar y zona independiente al tiempo empleado. Durante las
capturas, se registraron observaciones cualitativas de los ejemplares como presencia de
parasitos, estado de alteracién del individuo, coloracién del pelaje, color de la masa
muscular, prefiez, y estado reproductivo con el fin de obtener datos que proporcionaran
informacion ecolégica y taxondmica del individuo. Las capturas se realizaron entre las
18:00 y las 02:00 horas en campo abierto (sabanas de potreros, relictos de bosque,
cuencas de agua, pasos de arroyos) de la zona rural de los municipios de Corozal,
Colos6 y Toluviejo. Los individuos se sacrificaron a la mafiana siguiente de terminar el
muestreo, mediante una inyeccion toracica de 0,5 a 1mL de xilocaina al 2%, y fueron
transportados al laboratorio Investigaciones Biomédicas de la Universidad de Sucre para

posterior analisis.

» Procesamiento y obtencion de las muestras de tejido.

Se realizé una disecciéon completa de cada individuo para extraer el craneo que fue
usado en la corroboracion taxonémica. El cerebro se utiliz6 como tejido muestra para
analisis de sisteméatica molecular por PCR convencional. Las muestras de tejido se
depositaron en crio viales debidamente rotulados y se almacenaron en un ultra

congelador a —70°C.

= Extraccion de ADN mitocondrial.

Bajo recomendaciones del fabricante TRIzol (Invitrogen), En un vial de 1,5 mL se
macero 150 mg de cerebro de murciélago en 750 pyL de TRIzol. La mezcla fue agitada
vigorosamente con uso de vortex durante un minuto y se incubé a temperatura ambiente
durante 5 minutos. Posteriormente, se afiadieron 300 pyL de cloroformo, se mezclé por
agitaciéon y se incub6 durante 15 minutos a temperatura ambiente. La mezcla se

centrifugd a 12.000 rpm durante 15 minutos a 4°C. Se divide tres fases una acuosa
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transparente donde se contiene ARNS, fase intermedia donde se reune el ADN libre y
una fase rosada donde se depositan restos celulares, proteinas. La fase acuosa
superior fue transferida a un nuevo vial (las fase restante se utilizé para la extraccion de
ADN mitocondrial). Al vial que se le extrajo la mezcla acuosa se le adicionaron 300uL de
etanol dejandolo incubar por 3 minutos; posteriormente se centrifugé a 8000 rpm por 5
minutos a 4°C, se descarto la fase acusa superior, el pellet fue lavado en una solucion
de citrato de sodio al 10% de etanol 0.1M por 30 minutos y luego se centrifugd a 8000
rpm por 5 minutos. Este procedimiento se repitid 2 veces para que la muestra quedara lo
mas limpia posible de residuos del reactivo TRIzol. Luego de ser lavado este pellet con
etanol al 75% por 15 minutos, se centrifugé a 4000 rpm por 5 minutos y se descarto la
fase acuosa. Por ultimo, se dejo secar el pellet a temperatura ambiente no mas de 15
minutos para luego resuspender en 500 uL de una solucion de NaOH (8mM) y HEPES
(1 M).

= Amplificacién molecular de un fragmento del gen mitocondrial Citocromo
Oxidasa 1 (COX1)

Para la amplificacion del fragmento de 710 pb del gen citocromo oxidasa 1 se utilizo la
mezcla descrita por Clare et al (2007) (C_VF1LFt1/C_VR1LRtl) mas el par LepFl tly
LepRI_tl, los cuales corresponden a un juego de ocho cebadores que poseen
adicionalmente secuencia de los cebadores M13 comunmente utilizados en reacciones
de secuenciacion. La proporcion entre los cebadores que se utilizo en las reacciones fue
la siguiente: 10pmol/pL; LepF1_t1: VF1_t1:VF1d_t1:VF1li_t1 (1:1:1:3), LepR1_t1:
VR1d t1: VR1 t1: VRi tl1 (1:1:1:3). Se usé la mezcla de reaccién One Taqg Quick Load
2X master Mix with Standard buffer (New England Biolabs) y los cebadores
anteriormente descritos bajo las siguientes condiciones: 5 pL de buffer, 0.4uL de
ExActPol, 0.5 uL de los cebadores sentido y antisentido respectivamente y 17.6 pL de
agua ultra pura para un volumen de reaccion final de 25uL.

El perfil térmico utilizado para la amplificaciéon del fragmento del gen COX1 fue el
siguiente: 94°C durante 2 min seguido de 5 ciclos a 94°C durante 30 s, 50°C para 40s, y
72°C durante 1 min; luego 35 ciclos adicionales a 94°C durante 30 s, 55°C durante 40s,
y 72°C durante 1 min); se agregd una extension final a 72°C durante 10 min para luego

mantenerlo indefinidamente a 4°C. (Kress, W. y Erickson, D. 2012).
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= Andalisis de secuencias

Las 24 secuencias obtenidas se editaron manualmente con el software MEGA v6.0
(Tamura et al 2013) y se realiz6é alineamiento multiple con secuencias depositadas
en GenBank, de especies de murciélagos de interés con el software Clustal W, que
se encuentra incorporado en MEGA v6.0. Se hizo una seleccidén estadistica del
modelo de sustitucién nucleotidica con mejor ajuste a los datos, con el software
JModelTest (Guindon S. y Gascuel O., (2003); Darriba D. et al. 2012), bajo el criterio
informativo Bayesiano. Con los alineamientos multiples se construyeron matrices de
distancia para evaluar la variacion intra e interespecifica de los individuos, y se
realizaron reconstrucciones filogenéticas por Neighbor-Joining (NJ) y Maximum
Likelihood con 1000 pseudoreplicas en bootstrap, a través del programa MEGA v6.0
(Tamura et al 2013); adicionalmente, el alineamiento se utiliz6 para realizar una
reconstruccion filogenética mediante inferencias bayesianas con el software BEAST
v2.3.1 (Drummond & Rambaut, 2007) de 10 a 50000000 generaciones y el arbol
ultramétrico generado fue utilizado para establecer la delimitacion de especies por el
método GMYC (The Generalized Mixed Yule Coalescent), a través del servidor web
de GMYC (http://species.h-its.org/gmyc/). El arbol generado fue editado mediante el
programa Figtree v1.4.2. (Rambaut, 2014) y Photoshop CS6.

= Analisis Ecoldgicos

Para el analisis de la informacion recolectada, se tuvo en cuenta el esfuerzo y éxito de
captura, riqueza y abundancia de especies, curvas de acumulacién, indices de

diversidad, estructura trofica la cual se describe a continuacion:

El esfuerzo de captura (E.C).

El esfuerzo de muestreo se obtuvo mediante el producto del area de red por el tiempo de

exposicion, asi:
frd 2 k3 Pails frd mz
Em = m" * horas de exposicion f horas

El éxito de captura (ExC).

El éxito de captura se obtuvo como el numero de individuos capturados dividido por el

esfuerzo de muestreo multiplicado por 100.
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# total de individuos capturados
ExC = E x100
'm

Riqueza y abundancia. Para determinar la rigueza y abundancia de especies en cada
zona, se utilizaron los datos del nimero de especies y el nimero de individuos por

especie observado.

Estructura tréfica. Para determinar la forma como los recursos son explotados por las
especies que se encuentran en las dos zonas, los murciélagos se agruparon en gremios
troficos: frugivoros, insectivoros, carnivoros, néctar-polinivoros, omnivoros, hematéfagos

e ictiéfagos (Bonaccorso et al (2007); Sampedro et al (2007)).

= Curvade acumulacion de especie

Se realizé una curva de acumulacion de especies para cada uno de los sitios de
muestreo, mediante el software StimateS v6.0 (Colwell, 2004), se escogieron los

estimadores no paramétricos que mejor se ajustaban a los patrones de muestreo.

33



7. RESULTADOS

Se capturd un total de 146 individuos pertenecientes a 16 géneros y 22 especies de las
62 reportadas para el departamento (Duran, A. & Canchila, S. 2015) (Grafico 2), con un
esfuerzo de captura durante el tiempo de muestreo de 192 m?/h, y un éxito de captura de
76,56%. Los individuos fueron identificados con claves especializadas (Linares, 1998;
Mufioz, 2001; Gardner, 2007), y se encontraron distribuidos de la siguiente manera: 45
individuos para la zona perteneciente al municipio de Toluviejo, donde la mayor
representacion fue de la familia Phyllostomidae con 33.3%, seguido por las familias
Noctilionidae y Emballonuridae con 24.4% cada una; por ultimo, la familia Molossidae
con 17.8%. Se capturaron 72 individuos en la zona perteneciente al municipio de Coloso
donde la mayor representacion fue la familia Phyllostomidae con 94.4%, seguida por la
familia Emballonuridae con un 4.2%, y la familia Mormoopidae (1.4%). En la zona
perteneciente al municipio de Corozal se capturaron 31 individuos los cuales pertenecian

en su totalidad a la familia Phyllostomidae (Grafico 3).

Distribucion de las especies capturadas por familias

Emballonuridae
9%

Molossidae
4%

Mormoopidae
5%

Noctilionidae
5%

Phyllostomidae
77%

Grafico 2. Distribucion del total de especies capturadas en las 3 zonas de muestreo. La familia
Phyllostomidae representd el mayor porcentaje de individuos recolectados, seguido por la familia
Emballonuridae.

La distribucion de las especies en cada zona de muestreo esta representada en la
Gréfica 3, donde se observan las frecuencias de cada una, con Lonchophylla concava

como la mas frecuente.

34



Distribucion y frecuencias de especies
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Gréfico 3. Distribucion y frecuencia de las especies recolectadas en las zonas de Toluviejo, Corozal y

Colos6- Sucre.
La estructura tréfica (Gréfico 4) predominante fue la frugivoria (25%), seguido por la
insecto-frugivoria con (21%), la nectarivoria (20%), hematofagia e ictiofagia (7%) y por

altimo la omnivoria (1%).
Estructura trofica de individuos recolectados

Omnivoro
1%

Frugivoro
25%

Gréfico. 4. Estructura tréfica de individuos recolectados en las 3 zonas de muestreo

La curva de acumulacion de especies (Grafico 5, 6, 7) indica el niumero de especies
observada en cada zona de muestreo en funcion de una medida de esfuerzo realizado
por capturarlas (Colwell et al, 2005). Para cada una de las zonas de muestreo se estimé

la riqgueza con los estimadores no paramétricos Chao 2, Jackknife 1, Jackknife 2, ACE,
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Bootstrap. Los métodos no paramétricos asumen especies no observadas, es decir,
especies que probablemente pueden estar presentes en una muestra homogénea y
grande, pero que no se encuentran en los datos de la muestra colectada (Labarque,
2012). El estimador Chao 2 evalua la distribucidon de especimenes entre muestras; los
estimadores de Chao 2 y Jackknife 2 son buenos al estimar la riqueza de un pequefio
namero de muestras que incluyan pocos individuos (Colwell & Coddington, 1994), es asi
como se ilustraron en las gréficas los estimadores que mejor representaban el
comportamiento de la riqueza de especies a lo largo del muestreo, cabe notar que el
namero de individuos en cada muestreo fue relativamente pequefio, lo que valida el
argumento de los estimadores Chao 2 y Jackknife 1y 2. El estimador ACE se basa en la
abundancia de especies y utiliza informacion adicional para estimar la riqueza. Las 3
curvas representadas en este trabajo muestran una tendencia a seguir creciendo, esto
parece estar dado por la intensidad de muestreo y por naturaleza de este grupo de
mamiferos, pues su rango de vuelo es bastante amplio y la tendencia en una zona de
muestreo siempre es encontrar una especie nueva que no se ha encontrado en

muestreos anteriores.

= Curvade Acumulacion de especies
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Gréfico 5. Curva de acumulacion de especies en una zona perteneciente a los Montes de Maria, Colosé
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Grafico 6. Curva de acumulacion de especies en el corregimiento de Las Tinas, Corozal.
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Grafico 7. Curva de acumulacion de especies en el municipio de Toluviejo, Sucre.

= Analisis filogenético
El andlisis de las secuencias se realizé bajo el criterio de Neighbor Joining y Maxima
verosimilitud en primera instancia y para tener un resultado mas robusto se aplicé un
modelo bayesiano, sin embargo, las reconstrucciones mostraron agrupaciones y
topologias similares (Apéndice 15); A partir del resultado de la inferencia bayesiana se
realiz6 un analisis de delimitacion de especies con el método GMYC. Se realizaron
arboles con cada una de las especies que conforman los géneros a los que pertenecian
en un principio los individuos recolectados. Cada una de las secuencias recuperadas del
fragmento de COX1 se sometié a un analisis de bioinformatica con la utilizacion de la
herramienta BLAST (Basic Local Alignment Search Tool) de la plataforma NCBI

(National Center for Biotechnology Information), las morfo especies codificados como
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04CO (Platyrrhinus sp), 16PA (Molossus molossus), 42CO (Lonchophylla mordax)
recolectados en los municipios de Corozal, Toluviejo y Colosé con claves dicotomicas se
acercaron al género Vampyressa para 04CO,Glossophaga para 42CO y Molossus rufus
para 16PA, respectivamente. El género identificado como Platirrhynus (04CO), arrojo
una similitud de 98% con el género Vampyressa, para corroborar la cercania de los
individuos a alguno de estos géneros se estimd un arbol por el método Neighbor joining
con el modelo K2P, a través de la utilizacion de COX1 como lo propuso Hebert et al,

(2003) (Fig. 8), eéste seria el primer registro taxondmico para el departamento.

Vampyressa bidens
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Bl _:giISZB?UUUBBIVampyressa nymphaea voucher ROM 104270
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99 gi|326703022|\Vampyressa brocki voucher ROM 114235
p—— i 326700260 Vampyressa pusilla voucher ROM 111071
v _:gi|328?00258| Vampyressa pusilla voucher ROM 111083
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p— (i| 32720444 3|Vampyressa thyone voucher ROM F40489
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— Vampyressa fhyone
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93 _:giISEB?UUEJ.B Platyrrhinus recifinus voucher ROM 111134

gi|326702350|Platyrrhinus helleri voucher ROM 116892AA
33 _gg:gi|32?502213|F'Iatyrrhinus helleri voucher ROM 119262
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_?4:gi|32?502205|F'Iatyrrhinus aurarius voucher ROM 115977
B a0 gi|326702344|Platyrrhinus aurarius voucher ROM 116701
i gi|327502207|Platyrrhinus aurarius voucher ROM 115919

gi|327502165|Platyrrhinus aurarius voucher ROM 116001
Platyrrhinus infuscus

3]

33
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Fig 8. Arbol estimado a través de Neighbor joining bajo el modelo Kimura 2- parametros (1000
seudoreplicas), confirma la identidad de la muestra 04CO perteneciente al municipio de Coloso,
identificado inicialmente como Platyrrhinus sp.

Craneo individuo identificado como Platyrrhinus sp
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Fig. 9. Craneo identificado como Platyrrhinus sp, bajo el analisis de las secuencias de COX 1 se agrupa
dentro del género Vampyressa.

= Distancia genética

Se realizd un analisis de distancia genética a través de MEGA 6 (Tamura et al, 2013)
(Tabla 4) donde se evalta el nUmero de sustituciones de bases por sitio de estimacion
del promedio neto entre grupos de secuencias. Los analisis se realizaron mediante el
modelo de Kimura 2-parametros (Kimura, M., 1980), asi mismo, se compararon los
resultados con los descritos por Clare et al (2011). En el analisis se incluy6 1187
secuencias de nucleétidos con un total de 307 posiciones. Se utilizd el concepto de
Bradley & Baker (2001) para analizar los patrones de divergencia entre especies, siendo
valores <2% indicativo de variacion intraespecifica, valores entre 2 y 11% fueron
indicativos de variacion entre especies y valores >11% indicaron invariablemente la

presencia de otras especies (Tabla 2).

Criterio de Bradley & Baker Muestras
(2001)
<2% 07CO, 51RM, 54CO, 55CO, 01CO, 62CO, 04CO,
65CO, 21CO, 16PA
2y11% 16Tl, 60CO, 61CO, 42CO, 35CO0O, 36C0,70CO,
26RM, 50RM, 38RM, 41RM, 6Tl, 12TI
>11% 58CO

Tabla 1. Agrupaciones de las muestras secuenciadas en este trabajo comparadas con las descritas por
Clare et al (2011), teniendo en cuenta el criterio de distancia genética de Bradley & Baker (2001).
La tabla anterior muestra un panorama general de la tasa de sustitucion de las muestras
del presente trabajo comparada con la base de datos existente en Genbank, el criterio
de Bradley & Baker (2001) permite hacer inferencias en términos de divergencia e
identidad de especies, es notorio el numero de individuos clasificados como especies
cripticas, asi como una especie que parece indicar una divergencia que la definiria como

una especie diferente (58 CO), mas adelante discutiremos estos resultados.

39



= Delimitacién de especies a través del método GMYC (Modelo Generalizado

Mixto de Yule y Coalescencia)

El modelo GMYC a través del método simple delimitd 33 clusters que incluyen mas de

dos muestras y un total de 60 especies delimitadas que pueden incluir singletones.
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Gréfico 8. La linea vertical roja indica el umbral de tiempo donde se dié la ramificacion inter e
intraespecifica.
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Fig. 10. Modelo de elevacion digital de la region andina de Colombia; se observan tres cordilleras y los valles del Rio
Cauca y Magdalena (Tomado y modificado de Miranda y Pefiuela 2001). Fuente: Colciencias, 2005. Los sedimentos

del rio Magdalena: reflejo de la crisis ambiental
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Fig. 11. Arbol ultra métrico construido con el software BEAST v1.8.0 que muestra una delimitacion de tipo Bayesiano,
y al lado se encuentra la delimitacion realizada a partir del modelo de mixto Yule-coalescente (GMYC). Cada color
representa los géneros presentes en el grupo de secuencias de Clare et al, (2011)+muestras de este estudio. N=
Numero de especies delimitadas para cada género. Las barras presentes en color negro representan especies que no
fueron delimitadas por el modelo GMYC.
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8. DISCUSION

Las especies encontradas en este estudio concuerdan con las que reportan Sampedro
et al, (2007) y Canchila & Duran, (2013); se trata de 22 especies en su mayoria
pertenecientes a la familia Phyllostomidae que indican que los recursos alimenticios, de
refugio y factores climaticos en el departamento de Sucre parecen ser favorables para
una considerable diversidad de murciélagos (Sampedro et al, 2007).

Rex, et al (2010) encontraron que los niveles tréficos de las especies de filostobmidos
estaban influenciados por los sitios de captura, asi como la estacion, lo que indica que
estos murciélagos se ajustaban facilmente a sus dietas por los cambios en la
disponibilidad de recursos a nivel local y estacional, en contraste con este estudio, se
pudo evidenciar que a lo largo del periodo de muestreo que cubrié todo el afio,
encontramos especies con dieta especifica en todos los periodos de muestreo.

Ejemplo de lo anteriormente descrito es el género Carollia, conocido como especialista
en plantas del género Piper y agrupado dentro del ensamble frugivoro de sotobosque
(Bonaccorso, 1978; Kalko & Handley, 2001; Bonaccorso et al., 2007); en otros estudios
Rex et al (2010) encontraron mediante estudios de dieta, un nivel mas alto (60-70%) de
nitrogeno en el género Carollia, derivado del tejido de las alas de insectos, lo cual era
inesperado por ser especies especialistas en frugivoria. Esto es un indicio de la
capacidad que tiene la familia Phyllostomidae para variar su dieta alimenticia y
convertirse en omnivoros oportunistas; esto no solo es visible en esta familia sino
también en otras, ésta es una de las ventajas adaptativas y ecoldgicas de los
quirépteros, ademas de su amplitud de vuelo para colonizar areas y adaptarse a los
recursos ofrecidos por los ecosistema, de ahi su radiacion en distintas especies que
aprovechan un mismo recurso de distintas maneras o muchos recursos para acoplar sus

dinAmicas evolutivas.

Vampyressa vs Plathyrrinus

Es muy probable que la aparente similitud entre los géneros Vampyressa y Plathyrrinus
(Fig. 8) con claves morfologicas sea debido a que los dos pertenecen a la subfamilia
Stenodermatinae que es conocida y presentada como una de las ultimas radiaciones
evolutivas en la familia Phyllostomidae. Muchas de sus diferencias son por
caracteristicas de tipo cualitativas como coloracion del pelaje, de las orejas, entre otros;
a esto también se suma la necesidad de tener amplia experiencia en campo en el
reconocimiento de estos géneros ya que su parecido es muy cercano y una medida de
identificacion veraz es la extraccion y medida del craneo. Los géneros Vampyressa y
Platyrrhinus poseen lineas marcadas en su rostro, como la mayoria de la subfamilia pero

Vampyressa posee la punta de su trago de color amarrillo y también la base de sus
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orejas; Platyrrhius posee aproximadamente el mismo tamafio con unas pequefias
diferencias, en general con orejas un poco mas redondeadas y borde del uropatagio con
pelo. De esta forma, el analisis de caracter molecular es una herramienta bastante
oportuna para identificar organismos con relaciones cercanas, pues podemos confrontar
variaciones de caracter morfolégico craneano con secuencias nucleotidicas. Este trabajo
tuvo la posibilidad de comparar secuencias de COX1 de individuos del departamento de
Sucre, con individuos de América Central y Ameérica del sur que previamente se habia
descrito por Clare et al (2011). Aunque éstas especies se encuentran ampliamente
distribuidas a lo largo de Sur América su reporte en el departamento ha sido esquivo por
el problema que conlleva su identificacion, especialmente el género Plathyrrinus; en
general, al analizar las clasificaciones taxonémicas de todos los géneros y de éste en
particular, se presentan dificultades de clasificacion haciendo referencia a todos aquellos
que pertenezcan a la familia Phyllostomidae, ya que sus dinamicas evolutivas son

altamente cambiantes y ocurren en tiempos muy distintos.

Glyphonycteris vs Micronycteris

Glyphonycteris ha sido considerado un género raro, pues posee pocos especimenes
depositados en colecciones bioldgicas; éste género habia sido considerado
tradicionalmente como subgénero de Micronycteris (Micronycteris, Trinycteris,
Neonycteris, Lampronycteris, y Glyphonycteris) y asignado como rango geneérico
completo basado en algunos caracteres que incluyen la ausencia de una banda
interauricular, el calcar mas corto que la parte posterior de la pata, las regiones rostrales
y anteorbital del craneo infladas, incisivos internos superiores con forma de cincel, los
caninos pequefios pero ligeramente mas grandes que los incisivos. De las 3 especies
conocidas de Glyphonycteris, G. sylvestris (58CO) es la especie mas pequefia dentro del
género y tiene dos pares de premolares superiores (Morales-Martinez & Suarez-Castro,
2014). Esta especie ha sido reportada en la regién Caribe en el departamento de
Cordoba (Pueblo Nuevo) por Mufioz-Saba (2010) entre otros autores, y ahora reportada
en Sucre mediante andlisis moleculares con el gen citocromo oxidasa 1(COX1). Existen
controversias en la identificacion de esta especie, pues muchas veces es identificada
como Micronycteris, inclusive en este trabajo este individuo en particular fue inicialmente
identificado por sus caracteres morfologicos como Micronycteris daviesi (Apéndice 15,
D)

Glyphonycteris es un género insectivoro perteneciente a la familia Phyllostomidae, que
se ubica como grupo hermano del género Trynycteris dentro de la subfamilia
Phyllostominae (Datzmann et al, 2010). En el presente estudio, estos géneros
resultaron estar relacionados con el género Lophostoma, de la subfamilia

Phyllostominae a diferencia de lo hallado por Datzmann et al, (2010), donde los géneros
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Trynycteris y Glyphonycteris revelan relaciones cercanas con especies frugivoras de la
subfamilia Carollinae, relacionandolos ancestralmente con especies frugivoras y no con
especies omnivoras de la subfamilia Phyllostominae. El analisis de Neighbor joining
realizado en el presente estudio ubicO a la subfamilia Carollinae en un clado mas
distante al clado Phyllostominae; cabe destacar que los analisis realizados por
Datzmann et al 2010 usaron genes nucleares y mitocondriales, para este estudio sélo se
tuvo en cuenta el gen mitocondrial COX1 (Citocromo oxidasa 1).

El individuo 58CO, se agrup6 dentro del clado de la especie Glyphonycteris sylvestris,
con similaridad nucleotidica con secuencias de Guyana. La mayoria de las secuencias
presentadas en este trabajo forman clados con secuencias de Guyana, lo cual puede
estar relacionado a un proceso de aislamiento geografico y conservacion genética,
segun la hipotesis planteada por Mantilla Meluk et al (2014).

El género Micronycteris Gray, 1866 (en sentido estricto), comprende actualmente al
menos 10 especies que se distribuyen a través de los diferentes tipos de habitats en la
region Neotropical. Una labor importante ha tenido lugar en los ultimos 16 afios para
ayudar a definir mejor los limites de las especies dentro de este género. A pesar de la
extensa labor de investigacion, el género todavia no ha sido resuelto; algunos exadmenes
de datos moleculares muestran evidencia de relaciones parafiléticas dentro de varias
especies del género y probablemente contiene una serie de especies no descritas (Siles
et al 2013). Los subgéneros Glyphonycteris, Lampronycteris, Micronycteris, Neonycteris
y Trinycteris que estaban integrados dentro de la subfamilia Micronycterinae fueron
elevados a nivel genérico (Wetterer et al.,, 2000), y éstas conclusiones han sido
apoyadas por datos moleculares (Baker et al., 2000), con lo que son ubicados dentro de
la subfamilia Micronycterinae los géneros Lampronycteris, Micronycteris, Neonycteris y
dentro de la subfamilia Glyphonycterinae, los géneros Glyphonycteris y Trinycteris que
estan alejados de la subfamilia Micronycterinae. Por su parte Micronycteris megalotis
(70CO) es conocida como la especie mas ampliamente distribuida dentro de la
subfamilia Micronycterinae encontrandose desde el sureste de Brasil hacia el norte de
Sur América, al sur del Caribe hasta el norte de San Vicente y en Mesoamérica hasta el
sur de México (Larsen et al, 2011) con marcadas diferencias en cuanto a sus
caracteristicas fisicas, moleculares y cariotipicas con sus especies hermanas (Fonseca
et al 2007). Esta especie se encuentra estrechamente relacionada con secuencias
hermanas del suroeste de América del sur, dando fuerza a la hipétesis de la presion del
escudo Guyanensis, que sugiere migracion de las especies hacia el norte de Colombia,
atravesando un valle estrecho y transitorio, formado en el mioceno temprano en donde
se encuentra la serrania del Cocuy sirviendo de paso al valle proto-Magdalena (Mantilla-
Meluk et al 2014); ésta hipdtesis es aplicable a las especies que tienen una estrecha
relacion con secuencias de los valles Guyanensis, donde dicha presién ejercida por el

escudo y la presencia de barreras débiles del sistema Pebas para las especies de tierras
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bajas ayudan a la migracidbn y manutencion de éstas, no solo en la parte norte de
América del sur sino también hacia la zona sur de Colombia por los puentes Guyanence-
Macarena. Al parecer esto facilitd que la radiacion de los individuos fuera hacia el centro
de sur América (Mantilla Meluk et al 2014) y por esto, las relaciones de las secuencias
del Norte de Colombia de este trabajo con secuencias de Guyanas, Suriname, Brasil y

Ecuador.

Género Noctilio

El género Noctilio se encuentra en las regiones tropicales y subtropicales del nuevo
mundo con solo 2 especies. Lewis-Oritt et al (2001) afirman que existe monofilia y una
ascendencia de Noctilio albiventris a Noctilio leporinus, ademas son especies que
concurren de manera simpatrica. Las caracteristicas fisicas entre estas dos especies
son muy similares por lo que su principal diferencia es el tamafio: N. albiventris es de un
tamafio menor a 10 cm y N. leporinus de un tamafio mayor a 10 cm (Diaz, M et al,
2011). Esta especie se alimenta de insectos que revolotean en las superficies del agua,
también se alimentan (los individuos mas grandes) de pequefios alevinos; las especies
de la familia Noctilionidae guardan una estrecha relacion, tanto asi que en un principio
se creia que pertenecian a una misma especie por tener caracteristicas morfologicas
similares. Estudios genéticos realizados por Clare et al (2011) muestran una baja tasa
de divergencia entre los individuos pertenecientes a las 2 especies, de hecho, en este
trabajo se reafirma esta baja tasa de divergencia con una diferencia que varia de 3% en
Nocitilio albiventris y 4% en Noctilio leporinus por lo que se sugiere que son especies

diferentes en su concurrencia simpatrica (Lewis-Oritt et al 2001).

Género Peropteryx

La familia Emballonuridae muestra una riqueza considerable en todo el pais, Mantilla-
Meluk et al (2014) revelaron que la distribucién en riqgueza decrece con la elevacion, con
los Andes como principal barrera que separa poblaciones de Emballonuridae
alopatricamente desde la region oriental y occidental del sistema; ademas de que
encontraron mayor numero de especies en condiciones tales como areas con
precipitacion media superior a 2000 mm, temperatura media superior a 25°C, y
elevaciones inferiores a 500 m. Estas condiciones estan ampliamente distribuidas en
toda la geografia colombiana, en todas las regiones naturales del pais, por lo que se
pudo encontrar en el departamento de Sucre a la especie Peropteryx trinitatis
identificada inicialmente en este trabajo como Peropteryx macrotis (Apéndice 3;
Apéndice 15, D).
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Género Phyllostomus

Phyllostomus discolor presenta una gran variacion morfométrica individual sin embargo,
los machos presentan una tendencia a la reduccion de tamafio de Occidente a Oriente y
las poblaciones del valle del Rio Magdalena y las llanuras del Caribe pueden ser
morfométricamente intermedias entre las poblaciones del occidente y las del oriente de
los Andes, por lo tanto la variacion morfométrica de P. discolor en Colombia corresponde
a variacion geografica clinal no asociada a las cordilleras, que se manifiesta en machos
y no en hembras. Phyllostomus discolor presenta dos subespecies P. discolor discolor y
P. discolor verrucosus, en Colombia Phyllostomus seria monotipica. P. discolor discolor
habitaria toda Suramérica, restringiendo la distribucion de P. discolor verrucosus a las
poblaciones que habitan hacia el norte del canal de Panaméa y la probable zona de
contacto estaria en Centroamérica (Rodriguez Posada y Sanchez Palomino 2009).

Phyllostomus hastatus se encuentra dividido en dos subespecies P. hastatus hastatus y
P. hastatus panamensis; difieren en su morfometria general de las poblaciones aisladas
en la vertiente oriental de los Andes pero no hay caracteres morfologicos discretos que
permitieran diferenciar los individuos de las dos regiones, por lo tanto la diferenciacion
corresponde a variacion morfométrica geografica de P. hastatus. Las poblaciones
distribuidas sobre los Andes (a excepcion de la vertiente oriental de los Andes), valles
interandinos y regiones Pacifica y Caribe de Colombia componen un grupo morfométrico
homogéneo sin diferencias interpoblacionales significativas, sus individuos presentan
mayor tamafo promedio en comparacion a los de las poblaciones distribuidas hacia el
oriente de los Andes. Las poblaciones distribuidas al oriente de los Andes deben ser
asignadas a P. hastatus hastatus, por el menor tamafio promedio de sus individuos
donde se reconoce la vertiente oriental de los Andes como el limite de distribucion de las

dos subespecies (Rodriguez Posada & Sanchez Palomino 2009).

Subfamilia Desmodontinae

Dentro de la familia Phyllostomidae se encuentra la subfamilia Desmodontinae
compuesta por 3 especies Desmodus rotundus (36CO y 35CQO), Diaesmus youngi y
Diphyla ecaudata, que dentro de todo el grupo de quirdpteros son los Unicos que poseen
una dieta hematdfaga. Estan distribuidas hasta los 2.600 m.s.n.m, y lo han logrado
gracias a un proceso evolutivo que les ha conferido receptores de calor en la region del
hocico, un estado primitivo de su hoja nasal, modificacion craneana para albergar un
cerebro mas grande, un sistema digestivo mas corto y tubular para maximizar la
absorcion y digestién de nutrientes en sangre como fuente de alimento, ademas de un
sistema de drenaje mas eficiente que el del resto de murciélagos y rifiones bastantes

desarrollados y proporcionalmente mas grandes. Los murciélagos vampiros han
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mantenido estable su proceso evolutivo, debido a su alta especializacidon en su nicho
ecoldgico, no obstante, se ha demostrado que hay una diversificacién genética dentro de
este grupo, que integra 5 clados bien marcados a lo largo de América. En el cladograma
estimado con el gen COX1 y los modelos NJ y K2P (Apéndice 11) se observa la
asociacion de las secuencias aisladas de dos individuos recolectados en el municipio de
Coloso-Sucre, con una secuencia de Panama. Las secuencias aisladas en Colos6 antes
mencionadas aparecen con una estrecha relacion con secuencias de Panama, que
dentro del esquema de Clare et al, (2011) se asocia al clado del norte de Sur América,
con un clado hermano de Ecuador. También se pudo observar que las secuencias de
Sur América presentan mas cambios mutacionales con respecto a las secuencias de
Centro y Norte América, posiblemente debido a que la presion ambiental es mas
dinamica en grandes areas como Sur América; Martins et al, (2007) describe que como
el radio de vuelo de Desmodus es de aproximadamente 20 km y la capacidad de
emigracion es estacionaria, s6lo en Brasil en poblaciones con una diferencia <200 km se
encontraron divergencias genéticas de 6% lo cual indica que tienen una gran dindmica
genética. Martins et al (2009), observaron una alta diversidad genética en su estudio con
Desmodus rotundus donde a lo largo de Brasil y Ecuador se encontraron tasas de
divergencias superiores a un 6%, segun su estudio, la tasa de divergencia mas alta
pues, se considera que éste es un género compuesto por 3 especies y sus relaciones
filogenéticas deberian estar mas estrechamente relacionadas. El género Desmodus fue
comparado en este estudio con otros géneros dentro de la familia Phyllostomidae
conocidos por su alto nivel de divergencia (Carollia, Myotis y Sturnira) y el nivel mas alto

de divergencia estuvo dentro de la subfamilia Desmodontinae.

Género Saccopteryx

Las poblaciones de Saccopteryx bilineata y el complejo Carollia poseen una amplia
distribucion en las zonas tropicales y subtropicales de Sur América, teniendo una tasa de
divergencia alta, para tal caso, las secuencias de este trabajo de Saccopteryx bilineata
contrastan con secuencias de Clare et al (2011) con una divergencia del 10,7%, por este
motivo se delimita el centro de Panama como una zona de hibridacion. Si se hipotetiza
una amplificacion masiva de secuencias de Colombia cercanas al tapén del Darién, se
podrian resolver dichos interrogantes dejando o desplazando la zona de hibridacion, no
s6lo para éstas especies sino para todas en general, las cuales han radiado hacia y
desde Sur América, no obstante, se debe tener en cuenta que existe una gran barrera
geografica como lo son los Andes (Fig. 10), que podrian influenciar las delimitaciones

geograficas de poblaciones a lo largo de nuestro pais.
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Subfamilia Glossophaginae

La subfamilia Glossophaginae es un grupo de murciélagos altamente especializados en
el consumo de néctar y polen de las flores, ellos tienen un rostro elongado, denticion
reducida y una lengua larga extensible con punta de cepillo para chupar el néctar de las
flores (Winter et al, 1998). Glossophaga soricina (42CO y 61CQO) se encuentra en una
amplia variedad de hébitats y esta distribuido hasta los 2.600 m.s.n.m., ha invadido
exitosamente los bosques verdes de América Central, el oeste costero de Colombia y la
cuenca amazonica; a esta especie no se le conoce migracion excepto posiblemente por
cambios estacionales de habitat, por este motivo, su distribucion es aparentemente
limitada en el norte y sur, ademas de las condiciones extremas en ambientes fisicos y
habitos alimenticios. Cuevas, tuneles, alcantarillas, minas abandonadas, arboles, troncos
huecos, y edificios desocupados sirven como refugios durante el dia, y G. soricina
también ha sido recogida de las tuberias de drenaje y debajo de los puentes. Es habitual
que usen dormideros pequefios para colonias de tamafo intermedio de ambos sexos,
pero las hembras y sus crias forman grandes colonias de maternidad durante momentos
adecuados del afio (Webster W.D., 1983). Consecuente con esto, el municipio de Colosé
y toda la estructura geogréfica de Coraza presenta caracteristicas como las descritas
anteriormente, haciendo ésta &rea una zona id6nea para la especie, este contraste se
hace un poco mas evidente si se observan las dimensiones originales del bosque seco
en el departamento, con un 30% del area fisica de la zona noreste.

La radiaciéon en selectividad de nicho ecoldgico de las especies insectivoras, frugivoras,
nectarivoras hasta hematofaga se derivd de una familia mas grande de murciélagos
insectivoros; dos subfamilias representantes de este gremio especialista son los
Lonchophyllinae y Glossophaginae, las cuales no mantienen una estrecha relacion. De
hecho, se agrupan con subfamilias diferentes y mantienen una relacion abierta con
especies que tienen una alimentacion mas generalista como lo son Stenodermatinae,
Carollinae y Glyphonycterinae para la subfamilia Lonchophyllinae (Datzmann et al,
2010).

Aungue Lonchophyllinae y Glossophaginae estan relacionados distantemente dentro de
la familia Phyllostomidae, la manera en que evolucionaron fue paralela, adquiriendo
caracteristicas similares tales como vuelo estacionario, modificacion craneana,
comportamiento, gremio alimenticio; sin embargo, han evolucionado de forma
independiente por seleccion natural durante la adaptacion a un estilo de vida
nectarivoro. Esta hipotesis es apoyada por algunas diferencias obvias en estos rasgos
adaptativos: los Lonchophyllines tienen una ranura longitudinal profunda en su lengua,
dorsal y forrado ventral con papilas. Esta ranura esta ausente en los Glossophagines y
las papilas en forma de cepillo se distribuyen anterodorsalmente formando una punta de

pincel. Ademas, los Lonchophyllines perdieron la mayoria de los tipos de papilas que se
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encuentran en la lengua de otros Phyllostomidos, incluyendo los Glossophagines.
Ademas, la estructura interna de la lengua es muy diferente. Los Lonchophyllines tienen
complejos, omnidireccional de los musculos en la lengua, mientras que Glossophagines
tienen haces musculares esqueléticos predominantemente horizontales. EI complejo
muscular de los Lonchophyllines se supone para controlar la forma de la ranura durante
la alimentacion de néctar (Griffiths T. A, 1982).

De ahi que la gran mayoria de murciélagos se alimenten de insectos, pero tenemos una
gran mayoria de murciélagos que poseen una dieta vegetariana y poseen un clado
monofilético como lo son Rhinophyllinae, Stenodermatinae, Carolliinae, Glossophaginae,
Lonchophyllinae, y sorprendentemente Ila Glyphonycterinae. Estas especies
eventualmente ingieren insectos para suplir su dieta, a diferencia de la subfamilia
Glyphonycterinae que incluye insectivoros estrictos. En el caso de los murciélagos
nectarivoros, ellos han mantenido mas estable sus cambios en especializacién dietaria,
por lo tanto, un cambio de una dieta vegetariana a insectivora parece ser el escenario
mas plausible. Alternativamente, la subfamilia Glyphonycterinae conservé el estilo de
vida ancestral insectivoro. Este supuesto requeriria que las subfamilias frugivoras
Rhinophyllinae, Stenodermatinae y Carolliinae han evolucionado su especializacion de

alimentacion de forma independiente.

= Modelo de delimitacién de especies GMYC y distancia genética

El uso generalizado del modelo GMYC se ha convertido en uno de los enfoques més
populares para delimitar especies basadas en datos filogenéticos. Este método no
requiere informacion previa de las especies y ha sido desarrollado a partir de datos de
un solo locus, haciéndolo particularmente Gtil para estudios filogenéticos de ecologia de
comunidades o explorar grupos con taxonomia incierta (Talavera et al, 2013). De hecho,
se ha afirmado que GMYC es una herramienta para identificar especies cripticas
potenciales cuando algunas morfo especies se dividen en dos o mas entidades GMYC.
Por su parte genes individuales mitocondriales y nucleares contribuyen a resolver las
relaciones de alto nivel taxonémico en murciélagos, tales como patrones de ramificacion
entre subfamilias (Botero-Castro et al, 2013).

El modelo de delimitacibn GMYC arrojé una sobre estimacion de especies (Fig.13), sin
embargo, Pons et al (2006) respalda esta idea sefialando de manera predictiva que un
estudio hecho en zonas ubicadas en el neotropico y con organismos de alta diversidad
podria arrojar sin dudas complejos de delimitacion mas grandes que en zonas de
dinamicas mas estables como Australia, por ejemplo. Desde el inicio, éste modelo de
delimitacién de especies se ha analizado a partir de diferentes angulos, desde probar
con organismos partenogénicos asexuales como los Lumbricidae (Fernandez, 2012),

donde no se encontré ninguna delimitacion de organismos aparte de las especies
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preestablecidas, llegando a la conclusion de que para este tipo de organismos el modelo
no es muy efectivo; subiendo en escala zoologica los trabajos de Pons et al (2006),
Talavera (2013) y Labarque (2012), quienes estudiaron coleoOpteros, lepiddpteros y
aracnidos respectivamente, obtuvieron una respuesta significativa sobre las
delimitaciones de las especies, siendo el caso mas cercano en términos de biodiversidad
en Colombia el trabajo de Labarque (2012) donde se encontraron 24 potenciales
especies cripticas, lo que equivale al 4% de la riqueza muestreada en el estudio. Por su
parte, en este estudio se diferenciaron 33 potenciales grupos que merecen una revision
taxonomica. Una de nuestras mas grandes sorpresas fue que el modelo GMYC delimitd
un grupo de secuencias del género Sturnira como especie donde la secuencia registrada
(ROM 104294, Chiriqui, Panama) ya habia sido determinada como una nueva especie
por Velazco y Patterson (2014), lo cual confirma el potencial que posee este modelo
sobre nuestras especies, pues delimitd varias de las secuencias como grupos que
necesitan un escudrifio minucioso. Es asi como el modelo delimita a la especie
Desmodus rotundus, (cuyos individuos recolectados en Coloso se codificaron como 35co
y 36¢c0) asociada a una secuencia aislada de Panama, con un potencial criptico que
contrasta con lo estimado bajo el modelo propuesto por Bradley & Baker (2001) en el
que éstas secuencias tienen un grado de divergencia de 2,9%, y supera el limite
propuesto de 2%; la subfamilia Desmodontinae es conocida por presentar solo tres
especies y su alta especializacion en la alimentacién los hace especies aparentemente
estables, como anteriormente hemos descrito, se han encontrado tasas muy altas de
divergencias y la aplicacion de este modelo afirma lo antes descrito por Martins et al
(2009).

Género Noctilio

Los individuos recolectados en el municipio de Toluviejo, Corregimiento La Palmira
(codificados como 12pa y 6pa) estdn asociados con secuencias de Guyana de la
especie Noctilio albiventris; este grupo posee un potencial criptico con tasas de
divergencia intra especifica superior al 2%, y sus relaciones filogenéticas se encuentran
bien conservadas.

Dentro de la familia Noctilionidae so6lo hay dos especies donde es su tamafio la
caracteristica distintiva entre ellas, se conoce su ancestro y la especializacién que éste
tomo para el género en las Antillas para luego radiar a las zonas bajas del norte, centro y
sur Ameérica. Podriamos decir que dicha especie fue una sobre estimacion del modelo
GMYC, sin embargo, podria asociarse también con la capacidad de cambio que poseen
los organismos, es mas bien una postura tomada a partir de los escasos trabajos de
revision relacionados con estos individuos denominados estables en su escala de

diversificacion.
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Los bajos muestreos en las areas reportadas y los estudios comparativos de caracteres
como: secuencias génicas, caracteres discretos, relaciones de simpatria y alopatria
pueden ayudar a rehacer los estudios basicos con nuevos modelos y criterios de
discriminacion, como un caso puntual para dicha especie tenemos la asociacion de
nuestras secuencias con las de Guyana, y da pie a que no es un artilugio del modelo,
pues en su mayoria todas las secuencias poseen esa similaridad, y es mas probable
asociar secuencias de un mismo lugar o area geografica pues sus interacciones son
mas proximas.

La muestra codificada como 16pa perteneciente al género Molossus, recolectada en el
mismo municipio de Toluviejo se asocia con una secuencia de El Salvador mucho mas
distante que Guyana; éste género en particular posee problemas en su identificacion,
pues es ambigua y poco certera, asi como el modelo nos indica dos grupos dentro la
especie, es probable que muchos de los individuos recolectados en investigaciones
futuras en Colombia estén sujetos a este modelo y no seria de extrafiarse, ya que

Colombia es una zona importante de radiaciébn de muchas especies.

Género Saccopteryx

Un caso bastante particular en este trabajo fue el observado con un individuo
recolectado en el municipio de Toluviejo codificado como 54RM (Saccopteryx bilineata),
gue segun la delimitacién por el criterio de distancia genética tiene una divergencia de
10%, lo cual mostraba que definitivamente ésta especie necesitaria un escrutinio mas a
fondo, sin embargo, el modelo de delimitacion de GMYC no mostré una delimitacién en
esta especie como se esperaba en un principio, como fue observado en la inferencia
estadistica calculada para el modelo de distancia genética propuesto por Bradley &
Baker (2001). Es comun evidenciar una variabilidad genética alta de grupos mas
antiguos, sin embargo, puede llegar a ser normal, como ejemplo tenemos a los
marsupiales, pues estos grupos son mas ancestrales, es decir, han permanecido mas
tiempo sin sufrir alteraciones significativas; es ahi donde este modelo posee ventajas ya
que mide los nodos de coalescencia que posee cada grupo: entre mas nodos posean los
individuos mas probabilidad de cambio poseen, aquellos individuos que posean alta tasa
de divergencia pero un bajo niumero de coalescencia no estardn sujeto a un cambio
significativo en el taxén. Cuando las distancias genéticas interespecificas son altas,
generalmente existe mas de una especie; una de las maneras de corroborar eso es usar
genes nucleares para verificar que las divergencias sean también soportadas por estos

genes. (En comunicacion personal con Velazco, P.)
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Género Micronycteris

El individuo recolectado como 58CO tiene una gran singularidad como antes
mencionamos, pues inicialmente fue identificado morfol6gicamente como Micronycteris
daviesi, luego del analisis profundo con claves méas especificas, andlisis bioinformaticos
y gracias a la amplificacion de su ADN mitocondrial (COX1), el individuo fue aproximado
con el género Glyphonycteris; en la base de datos creada por Clare et al (2011), solo
dos de las tres especies estaban presentes dentro del género, es probable que la
delimitacién hecha con el modelo de distancia genética de un 11% y la comparacion con
la herramienta BLAST inmersa en NCBI de un 91% de similaridad con secuencias con
Glyphonycteris sylvestris nos estaria proponiendo la presencia de una tercera especie
en el departamento; la agrupacion que muestra el arbol construido en BEAST muestra la
ubicacion de un individuo identificado como Micronycteris nicefori en el trabajo de Clare
et al (2011) asociado con secuencias de Glyphonycteris, esto podria suponer una
ambigledad para determinar sus caracteres discretos, ya que anteriormente éste género
se encontraba inmerso dentro del género Micronycteris, como es bien sabido un modelo
de inferencia bayesiana como el utilizado por el programa BEAST es mas robusto que el
modelo Neighbor joining. Cabe recalcar que individuos pertenecientes al género
Glyphonycteris son poco frecuentes en las colecciones biolégicas y hace dificil

corroborar su identidad.

Género Lophostoma

Un caso similar ocurre con los individuos pertenecientes al género Lophostoma, el cual
mantiene una serie de discusiones a nivel taxondmico y existen pocos ejemplares dentro
de las colecciones: s6lo son reconocidas actualmente 7 especies. El individuo
recolectado en el municipio de Colosoé y codificado como 21CO (Lophostoma silvicolum),
tuvo una divergencia genética menor del 2% con su grupo de especie, esto nos ha
permitido aseverar la presencia de dicha especie en el departamento, por su parte, la
denominacion nomenclatural que tomo el trabajo de Clare et al (2011) de la especie
Lophostoma silvicola como sinénimo de L. silvicolum tuvo una variacion con respecto a
la secuencia de este trabajo de 3,2 y 3,5% con L. silvicola y L. evotis respectivamente.
Esto nos haria suponer que la distribucion de la especie L. evotis estaria bajando en
latitud, sin embargo, es su caso particular y no podemos asegurarlo pues no hay
suficiente evidencia en museos y no es suficiente con los analisis de distancia genética,
lo que dificulta saber su potencial distribucion hacia la parte baja de centro América, pero
se hace evidente que Colombia es un punto focal en la dispersiébn de especies. El
modelo GMYC asociod y delimité como posibles morfo-especies tres grupos dentro de las

secuencias representativas del arbol las secuencias aisladas pertenecientes a Coloso
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con una secuencia aislada de Ecuador y Guyana; asumiendo un caracter conservador
se podria denominar L. silvicolum, ya que el andlisis de distancia genética de nuestras
secuencias tiene un valor por debajo de 2% y L. silvicola y L. silvicolor son sinGnimos
que requieren revision, dos secuencias aisladas en Guyana denominadas L. silvicola y
dos secuencias también pertenecientes de Guyana denominadas L. carikerri. Es
probable que éstas secuencias aisladas en Guyanas tengan un problema en su
clasificacion taxonomica, debido a los pocos trabajos hechos de esta especie y la
ambigiedad de los caracteres discretos a la hora de identificarlos, pero lo que si deja
claro es que el modelo demarco tres grupos que podian ajustarse a la descripcion de las
especies que conforman el género, para éstas especies es necesario hacer estudios de
taxonomia mas fuertes donde se aplique la taxonomia integrativa para cada una de las
especies que posean algun grado de incertidumbre para generar datos mas fieles con la
biodiversidad presente en el neo tropico y conocer mejor lo que tenemos en el bosque

SeCo.

Género Peropteryx

Los individuos recolectados y codificados como 38RM y 41RM e identificados en campo
como Peropteryx macrotis estuvieron mejor relacionados con los individuos de la
especie P. trinitatis, aun siendo ubicados dentro de esta especie pudimos ver su grado
significativo de divergencia de 3,1 y 3,4% respectivamente, lo que indica que estos
individuos requieren una revision mas a fondo; ademas los individuos 38RM y 41RM
mantienen una relacion genética de 5 a 6% con P. macrotis y de 10 a 10,3% con P.
kappleri. Esto nos muestra la relacion tan cercana que poseen dichas especies, es mas,
son individuos que poseen similitudes no so6lo en lo genético sino también en lo
morfolégico: cuando se realiza una identificacion rapida en campo pasarian como
individuos de una sola especie, en este trabajo se logra ver la practicidad que nos brinda
trabajar con las distancias génicas entre especies que poseen tal semejanza. El modelo
GMYC delimité las especies colectadas en este trabajo con un aislado de Venezuela
como presunto clado criptico, es probable que si aumentamos el nUmero de secuencias
de Colombia y Venezuela podriamos tener relaciones mas estrechas, y demostraria el
potencial de cambio que poseen los organismos presentes en los dos paises. Cabe
recalcar que es imperante la necesidad de tener muestras representativas de cada
individuo a lo largo del territorio colombiano para tener claras las relaciones de cercania
de nuestras secuencias y mantener un estatus claro de cada uno de los organismos

presentes en nuestra biota colombiana.
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Género Phyllostomus

El género Phyllostomus cuenta con cuatro especies, todas reportadas en Colombia y en
el presente estudio se recolectaron dos especies del género: Phyllostomus discolor
(56C02) y Phyllostomus hastatus (26RM2), cada uno con una diversidad genética
intraespecifica con su grupo de secuencias de 0,1y 4,3% respectivamente, este fue el
primero de los géneros en ser aceptados dentro de la gran familia Phyllostomidae por
eso lleva su nombre: murciélagos de hoja nasal, la taxonomia esta bien descrita para el
género y las especies muestran diferencias evidentes, lo cual es soportado en general
para la mayoria de las especies; el departamento sélo reporta dos especies (Canchila &
Duran, 2013 y Sampedro et al , 2007); las divergencias genéticas indicarian que P.
hastatus estd sufriendo algun tipo de diversificacion o estabilizacion, trabajos previos
como el de Rodriguez-Posada y Sanchez-Palomino (2009) confirman sub-especies
dentro del género. Para Colombia y la zona Caribe se encuentra descrita como especie
monotipica P. discolor con sdlo la presencia de la sub especie P. discolor discolor, pues
la sub especie P. discolor verrucosus se encuentra desde el centro del canal de panama
hasta Centroamérica. La agrupacion hecha por GMYC mostré una diversificacion dentro
de las poblaciones presentes en Suramérica. El modelo de distancia genética muestra
qgue la especie P. discolor tiene una tasa baja de divergencia, y sus poblaciones son
estables. La secuencia aislada 56CO se encuentra asociada en un clado demarcado con
secuencias de Guyana de Phyllostomus discolor, la dinAmica génica de esta especie en
la parte norte de Suramérica puede estar sufriendo procesos mas dinamicos de
migraciones precisamente por la cercania hacia la zona del caribe con las dos sub-
especies. La evidencia de éstas migraciones pudiera verse reflejada con secuencias de
Panama, Choco biogeografico y el litoral Caribe, las cuales mostrarian homogeneidad
genética, pero un poco mas de heterogeneidad en tamafio, diferente a lo que sefiala
Rodriguez Posada & Sanchez Palomino (2009), quienes afirman que los individuos del
area norte de Colombia son un poco mas grandes.

En contraste con P. discolor, la especie P. hastatus (26RM2), mostré un alto grado de
divergencia, pero al observar el arbol evaluado con GMYC se muestran individuos mas
estables en su coalescencia, lo cual indica que los organismos de éstas especies
pueden ser genéticamente mas estables con respecto a los genomas de los aislados en
Guyana. Para explicar la variacion de P. hastatus, la subespecie P. hastatus hastatus
podria ser un buen ejemplo, pues ella puede ser aquella que esta sufriendo cambios
significativos y presentar gran variacion con respecto a las secuencias aisladas por Clare
et al (2011) y las de este trabajo; ya que la dinamica del flujo génico para esta sub-
especie esta dada en la vertiente oriental de los Andes, y es ahi con respecto a
Colombia donde se delimitaria la distribucién de las sub especie, por consiguiente, hay

mas facilidad de interactuar en los valles amplios de interconexion entre Colombia
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Venezuela, Brasil y las Guyanas.

Género Micronycteris

El individuo recolectado en Colos6 Yy codificado como 70CO2, determinado como
Micronycteris megalotis, fue validado al evaluar sus caracteres y cuando se aplico el
criterio de distancia génica tuvo una variacion de 2% con respecto a las secuencias de
referencia, lo que lo ubica dentro de los limites establecidos por Baker & Bradley (2006);
el modelo de GMYC determina que es necesario un estudio mas a fondo de los
individuos pertenecientes a esta especie, pues delimitd nuestra secuencia con un
aislado de Guyana; como antes hemos mencionado, éste género necesita estudios mas
exhaustivos en la determinacion y clasificacion de sus especies algo en lo que el modelo
GMYC puede llegar a ser util, seria muy ventajoso hacer estudios de sistemética
integrativa sobre la mayoria de las especies de murciélagos y hacer hincapié en éstas
gue poseen cierto grado de incertidumbre, para este trabajo contamos con la certeza de
qgue la especie capturada se asociara genéticamente con sus secuencias hermanas a
partir del modelo propuesto por Baker & Bradley (2006) y a su vez, el modelo GMYC
mostré que al interior de esta especie (M. macrotis) se hace necesario un estudio
comparativo de caracteres, es probable que dentro de ésta especie, que es la de mayor
distribucidon se encuentren inmersos nuevos individuos segun lo que propone Siles et
al (2013), esto refiriendonos a las colecciones bioldgicas a lo largo del continente y
donde se encuentre registrado, pues es probable que pueda verse restringida, como es
el caso del complejo Sturnira dilucidado gracias al estudio de Velazco y Patterson
(2014).

Género Lonchophylla y Glossophaga

La muestra recolectada y codificada como 42CO fue determinada previamente mediante
caracteres morfolégicos como Lonchophylla mordax, pero posteriormente, mediante
analisis de filogenia y delimitacion de especies se agrup6 con especies pertenecientes al
género Glossophaga, al igual que la muestra 61CO (Glossophaga soricina), éstos son
errores muy faciles de cometer por la alta similaridad de las especies, siendo la Unica
diferenciacion palpable entre los dos géneros la lengua plumosa que se encuentra en las
especies del género Glossophaga y una hendidura media en el género Lonchophylla, sin
lengua plumosa. Observamos que dentro del género Glossophaga la especie mas
ampliamente distribuida en América es G. soricina y al comparar nuestras secuencias
segun el criterio de Baker y Bradley (2006) se asocian con un porcentaje de 4% (42CO)
y 4,4% (61CO) con G. soricina, lo que muestra un alto grado de divergencia genética.

Uno de los estudios mas robustos sobre el género fue hecho por Webster W.D. (1983)
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quién describié aspectos fisioldgicos, ecoldgicos y taxondmicos, desde ese momento no
se han hechos trabajos a profundidad de este género. El modelo bayesiano BEAST
asocia las secuencias de Colombia de este trabajo con una secuencia de Guatemala,
divide el clado de G. soricina en dos grupos independientes y el modelo GMYC delimita
ambos clados, encontrandose en uno de ellos nuestras secuencias, podria ser que
dentro de esta especie estén ocurriendo procesos de diversificacion (Apéndice 15, B).
Los escasos trabajos sobre este género abren muchos interrogantes relacionados con la
capacidad de manutencion genética, dispersion y capacidad adaptativa, lo cual podria
indicarnos una division dentro de los grupos por la cordillera de los Andes. Es asi como
se muestran las asociaciones en el arbol, donde los grupos de la vertiente occidental
hasta México presentaron mayor similitud desde un punto de vista genético, al igual que
aguellos que se encuentran del lado de la vertiente oriental, si pensamos de una manera
amplia, la dispersion de las especies por los valles es mas facil que por zonas con

accidentes geograficos mas marcados como la vertiente central y la occidental (Fig. 10).

Subfamilia Stenodermatinae

Al llegar a la subfamilia Stenodermatinae la sistemética se vuelve un poco complicada
pues es ampliamente reconocida por ser la Ultima radiacién evolutiva dentro los micro
quirdpteros del neo tropico, esto nos indica que su dinamica esta siendo presionada por
el ambiente para alcanzar una tasa estable entre sus cambios fenotipicos y genéticos
(Mantilla Meluk, 2009; Bradley & Baker 2001). En este punto tomaremos la clasificacion
hecha por Clare et al (2011) con respecto al género Artibeus para no entrar en
discusiones, con respecto a esta clasificacion se explicaran un poco las proximidades
palpables que poseen con respecto a toda la subfamilia. La relaciébn de cercania que
presentan éstas especies del género Artibeus varian de acuerdo al criterio propuesto por
Bradley & Baker (2001) y Baker & Bradley (2006) de un 0.9 hasta un 10.3% dentro de
especies, segun este propuesto se necesitaria una reevaluacion de los individuos y se
observa que son especies diferentes; Bradley & Baker (2001) ajustan su modelo con
esta sub familia por presentar relaciones cercanas, también utiliza un grupo de roedores
y didelfos donde cada uno representa cada grupo de aparicion dentro de la escala
evolutiva con respecto a los murciélagos, aquellos que estan mas jovenes en la escala
evolutiva fueron los individuos recolectados en el municipio de Colos6 (07C0O2, 54C0O2 y
55C02) y en el municipio de Toluviejo (51RM2) todos pertenecieron al género Artibeus,
la muestra 07C0O2 que en campo fue identificada con claves como A. lituratus y luego al
rectificar en laboratorio seguia siendo A. lituratus, al momento de hacer el respectivo
analisis bioinformatico arrojo una similaridad de 99% con secuencias de A. planirostris y
en el momento de evaluarlo con distancia génica aseverd con un 0.9% que el individuo

pertenecia a la especie A. planirostris al igual que los demas individuos antes
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mencionados; en conversacion directa con Mantilla-Meluk acerca de este evento explica
gue hay morfo especies que estan por encima de las tallas promedio como es el caso de
este individuo que tenia medidas dentro de los rangos de delimitacion de especie antes
mencionada y son eventos facilmente observados dentro de esta subfamilia. La
evaluacion del modelo GMYC nos muestra una sobre estimacion en la delimitacion de
muchos grupos como posibles grupos cripticos y también nos muestra procesos
cercanos de coalescencia en estos géneros, lo cual se convierte en un pilar de
evaluacion de este método pues, aunque esto ultimo no fue el objetivo de este trabajo, el
modelo nos plantea hipétesis de radiacion interesantes. Las herramientas usadas
permitieron discriminar la especie codificada como 04CO2 anteriormente descrita como
Platyrrhinus, ahora Vampyressa, el analisis de distancia génica tuvo una diferenciacion
de 0.7% con Vampyressa thyone, el modelo de delimitacion GMYC muestra la division
de varios grupos y la secuencia aislada en este trabajo se asocia fuertemente con un
grupo de Ecuador, dando fuerza a la migracion de este género por los bordes del Choco
biogeografico hasta colonizar las areas del Amazonas ecuatorial, Peru, Bolivia y Brasil.

Género Sturnira

Recientemente dentro de este grupo (denominado complejo) se lograron separar dos
nuevas especies y restringir la especie tipo (Sturnira lilium) que suponia estar en toda
Suramérica a su localidad tipo (Asuncion, Paraguay (Velazco & Paterson 2014), lo que
deja sin soportes todo lo que conocemos de esta especie. En este trabajo, el individuo
recolectado como 65C0O2 (Apéndice 15, C) y determinado como Sturnira lilium, con una
cercania nucleotidica de 1% con una presunta secuencia identificada como Sturnira
lilium; probablemente estos grupo de secuencias pertenezcan a otra especie como
Sturnira ludovici y S. oporaphilum o cualquiera que tenga una distribucién en el territorio
Colombiano, no podriamos aseverar la identidad de las secuencias con las que se
agrupan nuestros individuos; ademas, dentro del grupo de secuencias que se utilizé en
este trabajo se encuentra una secuencia perteneciente a uno de estos individuos
elevado a especie: Sturnira ludovici a Sturnira burtonlimi por Velazco & Patterson (2014)
y restringe ésta especie al centro de Panama y Costa rica, posiblemente se encuentre
en Colombia. La estimacion del arbol NJ y BEAST no muestra relacion con el individuo
elevado a nueva especie; el modelo GMYC delimitd como grupo que necesite un
escrutinio a la secuencia del individuo elevado a especie por Velazco y Patterson (2014)
restringiendo a Sturnira lilium al Escudo Brasilefio, Bolivia, Paraguay y Argentina. Sin
embargo, la mayoria de los informes sobre ecologia, distribucion, morfologia,
comportamiento y parasitos de S. lilium estan basadas en diferentes especies. De
acuerdo con el andlisis Timetree de Velazco y Patterson (2013), las especies

recientemente descritas surgieron después de la emergencia final del puente terrestre de
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Panama durante el Plioceno, siendo S. burtonlimi una forma de Centroamérica, y S.
bakeri, una forma de Ameérica del Sur, tienen su pariente mas cercano en el lado opuesto
del istmo de Panama: S. burtonlimi es hermana de S. ludovici + S. oporaphilum, y S.
bakeri es hermana de S. parvidens. Ambos eventos de divergencia fueron datados en el

Plioceno tardio o Pleistoceno temprano.

Género Carollia

La subfamilia Carolliinae y en especial para este trabajo el género Carollia cuenta con 5
especies reconocidas en el territorio colombiano (C. brevicauda, C. castanea, C.
colombiana, C. monohernandezi y C. perspicillata) estudios recientes (Zurc, D. & Diaz-
Nieto, J. F. 2015, sin publicar), describen que en Colombia sélo estan presentes 3 de las
especies descritas, y asumen que dos de ellas: C. colombiana, y C. monohernandezi

se agrupen dentro de los clados ya confirmados, ubicando a C. colombiana dentro de C.
brevicauda y a C. monohernandezi en cualquiera de los dos clados, siendo mas
ambiguo; de acuerdo a diferentes estimaciones se da a conocer la necesidad de utilizar
marcadores nucleares que puedan soportar los analisis presentados, todo esto fue
hecho con el gen mitocondrial Cytb (Citocromo b). En nuestro estudio todas las muestras
capturadas fueron recolectadas y agrupadas en 2 de las especies reportadas para
Colombia como son C. brevicauda y C. perspicillata pues son las especies ampliamente
reportadas; en total fueron cuatro individuos codificados de la siguiente manera: 01CO2,
16TI2, 60C0O2 y 62C0O2. Hay una discusion planteada hace mucho tiempo acerca de las
diferencias entre C. brevicauda y C. perspicillata, de acuerdo a sus caracteres discretos
muchos autores asumen que son la misma especie, este trabajo intent6 ser cuidadoso al
diferenciar las especies. Los analisis arrojaron similaridad de 100% de la secuencia
01CO2 con C. perspicillata y 98% de la secuencia 62C0O2 con C. perspicillata, y para
nuestra sorpresa las dos secuencias restantes pertenecian a C. castanea, ésta especie
habia sido registrada para Cérdoba y se asumia que se encontraba en Sucre, pero no se
habian realizado analisis de distancia genética, los cuales mostraron en este trabajo una
similaridad de 0 y 0.4% para las secuencias 01CO2 y 62C0O2 respectivamente (C.
perspicillata) y de 3,6 y 6,1% respectivamente para las secuencias 16TI12 y 60CO2 (C.
castanea), se observa en éstas Ultimas secuencias tasas de distancia genética en el
umbral criptico. En el modelo GMYC se observaron 3 grupos bien diferenciados dentro
del clado C. castanea, dos de Panama donde las secuencias aisladas de Colombia
estan asociadas y un clado Panama + Ecuador con un clado exclusivo ecuatoriano, esto
contrasta con lo que la mayoria de los investigadores proponen sobre la especie C.
castanea, quienes aseveran que en realidad puede llegar a ser un complejo de especies.
Las especies C. brevicauda y C. perspicillata también cuentan con grupos demarcados

por el modelo, indicando que sea probable tener mas especies que las que estan
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descritas en los clados, todas las agrupaciones son consistentes como poblaciones
tipos, esto puede ser una diversificacion como lo propuesto por Clare et al (2011) para
las poblaciones de G. soricina, e indicaria que éstas poblaciones en Surinam son
diferentes a las encontradas en el resto de Suramérica. Apuntar a las nuevas técnicas y
herramientas podria ayudarnos a solucionar muchos interrogantes, a medida que se
encuentren formas mas robustas para evaluar multiples caracteres se podria llegar a
conocer la biodiversidad que poseemos en Colombia y especialmente en la regién norte,
ademas de crear planes de conservacion mas eficientes.

Los individuos secuenciados en este trabajo tienen una asociacidbn con secuencias
aisladas de Guyanas, sus relaciones son cercanas e indica un flujo genético que
desciende gradualmente desde centro América hasta el norte de Argentina (Lewis-Oritt
et al 2001; Simmons, 2005). Las secuencias estan relacionadas con un sub grupo mas
cercano de manera geografica a la division boscosa inundable de las Guyanas que se
encuentra mas proxima a las interconexiones de los rios compartidos con Venezuela,
como lo es el rio Orinoco, que a su vez es compartido con nuestro pais; en este orden
de ideas, hipotetizamos la migracion de éstos individuos y justificamos por qué nuestras
secuencias pueden llegar a ser genéticamente cercanas, sin embargo, no tenemos
secuencias de Venezuela y otros lugares de Colombia que pudieran corroborar esta
migracion. De esta forma, podemos extender las similitudes de las secuencias aisladas
en el norte de Colombia con aquellas que se estan asociando con los grupos de
Guyana, ya que Colombia es un punto focal en la migracion de las especies de Norte a
Sur y viceversa, pudiendo inferir las radiaciones de individuos desde una bifurcacion
geografica que es ampliamente reconocida como lo es el istmo de Panama. Con
respecto al trabajo de Clare et al (2011), se propone que la zona de hibridacién en
general, no solo para Saccopteryx bilineata como ellos lo describen, sino para la mayoria
de las especies, deberia centrarse un poco mas hacia la division geopolitica o los
bosques que componen el tapén del Darién que limitan entre Panama y Colombia, dado
gue estas zonas son de dificiles accesos (Aspectos geogréficos y de orden publico) no

se ha podido obtener muestras y asi esclarecer este patrén de migracion.
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9. CONCLUSIONES

Los quirépteros asociados a las zonas de los municipios de Corozal, Toluviejo y Coloso
mostraron una historia de vida interesante que integran probables rutas de migracion
donde se esperarian asociaciones de secuencias de lugares proximos que concordaran
con las rutas clasicas de migracién para la zona norte de Colombia, sin embargo, las
secuencias del norte de Colombia de este trabajo guardan relacién con las secuencias
de Guyanas principalmente, lo que genera una de las hipotesis de historia de migracion
de especies de murciélagos descrita para la familia Emballonuridae donde dicha
migracion se presentas desde el escudo guyanensis y atraviesa un proto-valle hacia el
norte de Colombia apoyado en la depresion momposina con una influencia directa sobre
la cordillera de los Andes. El conocimiento aun es escaso y estudios complementarios
en el resto del pais deben ser realizados para asi dar explicaciones mas concluyentes.
Por otra parte, el modelo de delimitacion de especies GMYC y el modelo de distancia
genética con una reconstruccion bayesiana propusieron un panorama diferente donde
GYMC propone una estimacion potencial de 33 cluster y el modelo de distancia genética
muestra a 14 individuos que varian de 3% a 11% donde hay agrupaciones conservadas
gque se mantienen en las estimaciones hechas con los diferentes modelos de
reconstruccion, lo que permiti6 comprobar la identidad de las especies pertenecientes al
departamento; es el primer trabajo en Sucre que corrobora mediante patrones

moleculares la identidad de algunas especies de murciélagos.
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RECOMENDACIONES

Tenemos fundamentos sélidos que logran integrar y crear lugares de conservacion de la
vida silvestre, en los cuales podemos aislar y estudiar dinamicas poblacionales, flujos
genéticos e historias filogenéticas especificas. Asi mismo, el conocimiento obtenido de la
biologia de cada una de las especies que componen una comunidad y las repercusiones
de éstas a la vida urbana puede ser un campo interesante de estudio. La zoonosis como
la asociacion de enfermedades transmitidas de animales a seres humanos se ha
convertido en un tema de interés general, pues tiene repercusiones a nivel de salud
publica. Grupos de animales como murciélagos son conocidos por transmitir algunos
virus, especialmente el virus de la rabia. La permanencia de enfermedades en las areas
del departamento donde se conoce que muchas de ellas son endémicas, tales como
encefalitis causada por virus (Virus rabia), leptospirosis causada por la bacteria
leptospira, babesiosis causada por un protozoo del género Babesia, enfermedad de
Chagas causada por el protozoo Trypanosoma cruzi son indicio de la asociacion directa
de éstas enfermedades no sélo con murciélagos como portadores sino que hay muchas
especies que sirven de hospederos transitorios de estas afecciones al igual que ellos.
Estudios recientes demuestran que una muestra de murciélago contenia ARN viral de
Dengue que provenia de las Guyana francesa, estudios realizados en Costa Rica y
Ecuador detectaron anticuerpos contra dengue en 22.6% de los individuos analizados
(n=53) y 30% (n=10) respectivamente en géneros como Uroderma, Artibeus y Molossus.
Una muestra de 156 murciélagos en México proveniente de 5 familias (Emballonuridae,
Mormoopidae, Phyllostomidae, Natalidae y Vespertilionidae) contenian 9 individuos de 4
especies que eran seropositivos con prueba ELISA (Artibeus jamaicensis, Myotis
nigricans, Pteronotus parnellii y Natalus stramineus) (Klimpel y Mehlhorn, 2014). Estos
hallazgos proporcionan informacion acerca de los desplazamientos a los que estan
sujetos los animales por la destruccién y fragmentacion de habitat, en el caso particular
de los murciélagos, ellos poseen una capacidad de vuelo amplia facilitAndoles el
desplazamiento de un lugar a otro y su capacidad de adaptacién a ambientes antropicos,
esto jugaria un papel importante en la manutencién de las enfermedades que afectan a
los seres humanos. Por estas razones, se recomienda ampliar los estudios de
inventarios y dindmicas poblacionales de mamiferos en general y animales de interés

médico.
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11. APENDICE

Saccopteryx leptura (Suriname)

Saccopteryx lept (Suri y Ecuador)

Saccopteryx leptura ROM 112664 (Guyana)
Saccopteryx leptura ROM 117265 (Suriname)
Saccopteryx leptura (Suriname)
Saccopteryx leptura ROM 117411 (Suriname)
Saccopteryx leptura ROM 100227 (Guyana)

Saccopteryx leptura ROM 117272 (Suriname)

Saccopteryx leptura RONM 117321 (Suriname)

Saccopteryx leptura ROM 117456 (Suriname)

Saccopteryx leptura ROM 117676 (Suriname)

Saccopteryx leptura ROM 104208 (Panama)

50RN_Saccopteryx

Saccopteryx bilineata ROM 96376 (México)

S pteryx bili ta (Suriname y Guyana)
Saccopteryx canescens ROM 100446 - Guyana

{
Saccopteryx gymnura ROM 117563 -Suriname.

20

Apéndice 1. Arbol estimado a través de Neighbor joining usando Kimura 2- parametros (1000
seudoreplicas), confirmando la identidad de la muestra 50RM, perteneciente a Saccopteryx bilineata

Phyllostomus elongatus (Guyana)

Phyllostomus elongatus ROM 105748 (Ecuador)
Phyllostomus elongatus (Guyana)

Phyllostomus elongatus (Guyana)

Phyllostomus elongatus ROM 109320 (Guyana)
Phyllostomus elongatus ROM 105308 (Ecuador)
Phyllostomus elongatus ROM 103463 (Guyana)
Phyllostomus elongatus ROM 105166 (Ecuador)
Phyllostomus elongatus (Guyana)

Phyllostomus elongatus ROM 111851 (Guyana)
Phyllostomus elongatus ROM 106364 (Ecuador)
Phyllostomus elongatus ROM 113553 (Guyana)
Phyllostomus elongatus ROM 113580 (Guyana)
Phyllostomus elongatus ROM 117573 (Suriname)
Phyllostomus elongatus ROM F37626 (Ecuador)
Phyllostomus elongatus ROM 103544 (Guyana)
Phyllostomus elongatus ROM 100349 (Guyana)
Phyllostomus elongatus ROM F37791 (Ecuador)
Phyllostomus elongatus ROM 115605 (Guyana)
Phyllostomus elongatus ROM 113490 (Guyana)
Phyllostomus elongatus ROM 117014 (Suriname)
Phyllostomus elongatus ROM 105185 (Ecuador)
Phyllostomus elongatus ROM 104444 (Ecuador)
Phyllostomus elongatus ROM 103363 (Guyana)
Phyllostomus elongatus ROM 105553 (Ecuador)
Phyllostomus elongatus ROM 114184 (Suriname)
Phyllostomus elongatus ROM 112010 (Guyana)
Phyllostomus discolor (Guyana)

Phyllostomus discolor ROM 114334 (Suriname)
Phyllostomus discolor ROM 119137 (Guyana)
Phyllostomus discolor ROM 114353 (Suriname)
Phyllostomus discolor ROM 108997 (Guyana)
Phyllostomus discolor ROM 114127 (Suriname)
Phyllostomus discolor ROM 10897 1(Guyana)
Phyllostomus discolor ROM 113844 (Guyana)
Phyllostomus discolor ROM 97834 (Guyana)
56C0_Phyllostomus

Phyllostomus discolor (Guyana)

Phyllostomus latifolius (Suriname)
26RM_Phyllostomus

Phyllost: hastatus (Ecuador)

Phyllostomus hastatus (Guyanas y Ecuador)
Phyllostomus hastatus ROM 109090 (Guyana)
Phyllostomus hastatus ROM 111505 (Guyana)
Phyllostomus hastatus (Guyana)

Phyllost s F (Ecuador, Guyana y Suriname)

20
Apéndice 2. Arbol estimado a través de Neighbor joining usando Kimura 2- parametros (1000
seudoreplicas), confirmando la identidad de la muestra 26RM, pertenecientes a Phyllostomus hastatus y
58CO P. discolor.
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Peropteryx trinitatis (Venezuela)

Peropteryx macrotis (México)

Peropteryx macrotis ROM 117527 (Suriname)

Peropteryx kappleri ROM 100910 (Guyana)

13 Peropteryx kappleri ROM 101123 (Guyana)

Peropteryx leucoptera ROM 112531 (Guyana)

Peropteryx leucoptera ROM 112530 (Guyana)

Peropteryx leucoptera ROM 113611 (Guyana)

20
Apéndice 3. Arbol estimado a través de Neighbor joining usando Kimura 2- parametros (1000

seudoreplicas), confirmando la identidad de la muestra 38RM y 41 RM, pertenecientes Peropteryx
macrotis.

Noctilio leporinus (Guyana)

Noctilio leporinus ROM 97683 (México)

Noctilio leporinus ROM 106606 (Guyana)

w
(L]

Noctilio leporinus ROM 106752 (Guyana)

Noctilio albiventris (Guyana)

p— 12T Noctilio

~

S §71_2_Noctilio

@

Noctilio albiventris (Guyana)

10

Apéndice 4. Arbol estimado a través de Neighbor joining usando Kimura 2- parametros (1000

seudoreplicas), confirmando la identidad de la muestra 12Tl y 6Tl, pertenecientes a Noctilio albiventris.
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== Micronycteris megalotis ROM 117357 (Suriname)
(‘f ; = Micronycteris megalotis ROM 98038 (Guyana)
| e Micronycteris megalotis ROM 106615 (Guyana)
.r frr— Micronycteris megalotis ROM 118782 (Ecuador)

il Micronycteris microtis ROM 111099 (Brasil)

4 L 1
_: Micronycteris microtis ROM 111129 (Brasil)

5 —E 70C0O_R yeteri:
3
Micronycteris megalotis ROM 115234 (Guyana)

8
—< Micronycteris megalotis (Guyana)
s —< Micronycteris brosseti (Guyana)

e \ficronycteris hirsuta ROM 104451 (Ecuador)

Micronycteris hirsuta ROM 104258 (Panama)
_E< Micronycteris hirsuta (Guyana)
a8
Micronycteris brachyotis ROM 109224 (Guyana)

5

Micronycteris brachyotis ROM 98224 (México)

e \iicronycteris brachyotis ROM 98223 (México
i r Micronycteris minuta ROM 104666 (Guyana)

Micronycteris minuta ROM F39540 (Guyana)

|—< Micronycteris minuta (Ecuador)

pee  NO/OSSUS rufus ROM 101286 (E/ Salvador)
Micronycteris nicefori ROM 105195 (Ecuador)

Micronycteris nicefori ROM 118755 (Ecuador)
7 _|: Micronycteris nicefori ROM 108330 (Costa rica)
8 Micronycteris nicefori ROM 98207 (Guyana)

Micronycteris nicefori (Guyana)

l

1.0
Apéndice 5. Arbol estimado a través de Neighbor joining usando Kimura 2- parametros (1000
seudoreplicas), confirmando la identidad de la muestra 70CO, perteneciente a Micronycteris megalotis

Lophostoma silvicolum (Ecuadior)

Lophostoma silvicolum ROM F38068 (Panama)
Lophostoma silvicolum (Ecuadior)
Lophostoma silvicolum (Ecuadior)

Lophostoma silvicolum (Ecuadior)

Lophostoma silvicolum (Guyana)

Lophostoma silvicolum (Guyana)

15
—- Lophostoma silvicola (Guyana)

e | ODHOStOMa evotis ROM 95626 (México)

16

e | ophOStOmMa evotis ROM 95705 (México)
Lophostoma schulzi ROM 114700 (Guyana)
Lophostoma schulzi ROM 104727 (Guyana)

Lophostoma schulzi ROM 119010 (Guyana)

Lophostoma brasiliense (Guyana)

Lophostoma brasiliense ROM 104269 (Panama)

Lophostoma carrikeri (Guyana)

20
Apéndice 6. Arbol estimado a través de Neighbor joining usando Kimura 2- parametros (1000
seudoreplicas), confirmando la identidad de la muestra 21CO, perteneciente a Lophostoma silvicolum



Glyphonycteris sylvestris ROM 107445 (Guyana)

Glyphonycteris sylvestris ROM 109156 (Guyana)

A —— Glyphonycteris sylvestris ROM 106626 (Guyana)
S——— 58C0O_Glyphonycteris
-4
[re— Glyphonycteris daviesi ROM 112678 (Guyana)
pr—— Glyphonycteris daviesi ROM 115669 (Guyana)
2

pr— (/o hONYCters daviesi ROM 105711 (Ecuador)

— G o honycteris daviesi ROM 105495 (Ecuador)

0.5
Apéndice 7. Arbol estimado a través de Neighbor joining usando Kimura 2- parametros (1000
seudoreplicas), confirmando la identidad de la muestra 58CO, perteneciente a Glyphonycteris silvestris.

—‘-« Glossophaga soricina (guyana)

Glossophaga soricina (Guyana)

Glossophaga soricina (Ecuador)

Glossophaga soricina (Ecuador)

= Glossophaga soricina (Guyana)
x Glossophaga soricina (Suriname)
_E Glossophaga soricina (Suriname)
e Glossophaga soricinai (Guyana)
r— 4 Glossopahaga soricina(Guyana)

Glossophaga soricina (Suriname)
Glossophaga soricina (Guyana)
Glossophaga soricina (Guyana)
e (Gl0550phaga soricina (Guyana)

Glossophaga soricina (Guatemala)

h—

8 61C0O_Glossophag
1 7
Glossophaga soricina ROM 112171 (Nicaragua)

Glossophaga soricina (Venezuela)

Glossophaga soricina (Venezuela)

Glossophaga leachi ROM 101335 (8 Salvador)

Glosophaga soricina (8 Salvador y Mexico)
Glossophaga commissarisi (Guatemala)

Glossophaga commissarisi (Costa rica)

Glossophaga commissarisi (Guatemala)

Glossophaga commissarisi (Costa rica)

Glossophaga commissarisi (8 Salvador)

Glossophaga commissarisi (Guatemala)

Glossophaga commissarisi (Costa rica)

20
Apéndice 8. Arbol estimado a través de Neighbor joining usando Kimura 2- parametros (1000
seudoreplicas), confirmando la identidad de la muestra 42CO y 61CO, pertenecientes a Glossophaga
soricina.

73



D dus rotundus ROM 97462

1
— )¢ smodus rotundus ROM 108295

Desmodus rotundus ROM 97461

4 Desmodus rotundus ROM 96220

h— [ e smodus rotundus ROM 98484

8 3BCO_Desmodus_307_AA
Desmodus rotundus ROM F38108 (Panama)
4
6 Desmodus rotundus ROM 105268 ( Ecuador)
3
Desmodus rotundus ROM 104404 (Ecuador)

— [)esmodus rotundus ROM 111060

.7

D dus rotundus ROM 101056

5
D dus rotundus ROM 107839

J pr— [)esmodus rotundus ROM 108250
X Desmodus rotundus ROM MAM 120001
3
D dus rotundus ROM 106791

4

Desmodus rotundus ROM 115511

pr— (/]| 321266494 Desmodus rotundus

2
— )& smodus rotundus ROM 113682

08
Apéndice 9. Arbol estimado a través de Neighbor joining usando Kimura 2- parametros (1000
seudoreplicas), confirmando la identidad de la muestra 35CO y 36CO, pertenecientes a Desmodus
rotundus.

Stumira liium(Panama y Guyana)

65C0_Stumira
Stumira filium [ROM 104204|Panama.Canal Zone
Stumira lilium|ROM 10434|Panama.Darien
Stumira liium Guyana

Stumira lilium|Guyana

Stumira liium Guyana

Stumira lilium gu

a
Stumira lilium|Guyana

Stumira lilium Ecuador
Stumira lilium Guyana
Stumira lilium|Guyana

Stumira lilium| Ecuador

Stumira lilium (Ecuador)

Stumira lilium Ecuador

Stumira lilium Guyana

Stumira lilium Suriname

Stumira liium Suriname

Stumira lilium Guyana

Stumira lilium|Ecuador

Stumira lilium|ROM 108621|Guyana.
Stumira lilium| Ecuador
Stumira lilium Guyana

Stumira liium Ecuador
Stumira liium Guyana
Stumira liliup Ecuador
Stumira liium|Guyana

Stumira tildae (Guyana
Stumira tildae |Guyana

Stumira tildae|Guyana

Stumira lilium Suriname
Stumira tildae| Guyana
Stumira tildae Suriname
Stumira lildae Guayana

Stumira tildae Suriname

Stumira tildae Guyana
Stumira tildae Guyana

Stumira tildae|Guyana
Stumira tildae Sunname
Stumira tildae Guyana
Stumira tildae|Guyana.
Stumira tildae Suriname
] Stumira tildae|Guy

Stumira lilium|R OM 99893| Guatemala.
Stumira il
————— ] Stumira liium (Centro y Norteamerica)

=] Stumira llium| Brasil
Stumira magna (Sur america)

Stumira magna
Stumira magna
-_ Stumira magna
_: Stumira magna
Stumira magna
Stumira ludovici
Stumira ludovici
Stumira ludovici
Stumira ludovici

Stumira ludovici
Stumira ludovici

20

Apéndice 10. Arbol estimado a través de Neighbor joining usando Kimura 2- parametros (1000
seudoreplicas), confirmando la identidad de la muestra 65CO, pertenecientes a Sturnira lilium.
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— JF452572.1_Artibeus_

JF4486
JF453556.1_y

Ji
Ji

gif326700266( Vamp|
gil326700240|Platyr
gij3z6rd

EF5468]
JF4491
Ji
El
EFS46826.1_
JF448134.1_
JF4452.
JF4432
JF449197.1_

EF0B03)
JF4480
EF0803]
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JF446796.1_6
BICO
42C0

JF446784.1_Glosso
- JF446504.1_Glossoy

1671
_E: JF447390.1_
B0CO

Camilia
8200
EF080216.1_Carolia

JF434425.1_Camifig

e

| 26RM

455365.1_ Phylostomus_elol
455386.1_ Phylostomus,_latifo
- s6c0

JF434228.1_Carolig_j

20

‘|:E

8GO
EF0B0369.1_¢

EF0B07E7.1_A
EF0B0364.1_1G
4

3
JF44TR
EL0I6B26.1_
S0RM

EUD38!
JF4481.

Ji
JF4357
JF455127.1_

— JF448931.1_Meronycte
— JF447258.1_Meronycien

foco
_E: JF44B076.1_A
JF448925.1_Micron|

5if326400837|De smo)
gifaz6400833)]
36C0

3560

F0B0430.1_Lopho stoma_schul
2160
_E: JF454827.1_ L,
JF448891.1_Lophos
JF447262.1_Lophos
-E: JF434840.1_1
JF454855.1_1
Slyphanycheris_sylvestris

Vicronycteris_nicefori
Slyphonyctens_daviesi
RM

RV
6.1_ Peropteryx_trintatis
Peropteryx_macrotis

94 1_Saccopteryx_bilineata
9.1 Saccopteryx_bifneata

435139.1_Noctilio_albiventis|
'3.4_Noctilo_leporinus
loctiio_albiventris
9.1_Molossus_molossus
9.1_Molossus_molossus
448089.1_Molos5us_rufus
446518.1_Molossus_nifus
PA

b JF448093.1_Molossus_ruf
= JF448378.1_Molossus_nif
minuta
| brachyotis
ficronycteris_megalotis
peteris_megalotis
lrs:_rotundus_ vaucher ROM |
D smodus_mtundus_ voucher, |

= JF435240.1_ Phylostomus] discolor
454010.1_ Loplostoma_camiriF
F080429.1_ Lopho toma_camipri

STRM

4C0

1_Artibeus_planirostris
tibeus._planirastris

0 2

12338 latyrrhints,_infusces_

03891 |Platyrmhinus_infuscus_
12348 Platyrrhinus_heNer_vougher ROM_ 109251
i|326700248_Platyrriinus_recif
132750221 3[Platyrrhinus_heNen] voucker, ROM 119262

{ele}

447435.1_ Sturmia_Wum

5.9_ Sturmira_fifum

6.1 Sturmira_liliam

449186.1_ Sturmiva_fikum
097040.1_ Stumira_lifum

Sturnira_filiam

0.1_Sturmia_magna

5. 1_Sturnira_magna

ftumira_magna

lrdfowici

mira tildae
1_Glossophaga_soricina

i2.1_Glossophaga_soricina
0.1_Glossophaga_soricina
1_Glossophaga_soricina

Hossophaga_soricina

piaga_commissarisi
piraga_commissarisi

familia_castanea
astanea
_perspicilata

ilata
| perspicilata

447378.1_Garollia_sowelf

Caroilia perspicilata
2

454430.1_ Carolia_perspici

JF453670.1_.

446639.1_Artiteus_jamaicensis
447057.1_Artibeus_jamaicensis
456.1_Artibeus_jamaicensis
Artibaus obsofius

Vampyressa bidens

Artibeus planirostris
itibeus_planiostis

Artibeus planirostis

JF433682.1_Artibeut_planimstris

JF447561.1_Adtibeuts._planimtriz
—‘l:: JF433322.1_Atbeus_planimstris
JF433532.1_Artibeus_planiostis

i|327204443Vamp yressa_thyon_voucher ROM_F40489
i|326700066{Vamp yressa_nymp
{3267 03022 |Vamp yressa_brock]_voucher ROM_ 114235
wressa_pusila_voucher ROM| 111076
hrinus_lineatus_|voucker ROM] 111156

Lcher ROM_{08221
wicher ROM_ 105953

Carollia jore vicauda

==

43431

JF455375.1_Bhylostomus_hastatus
_E(: EF080557. 1_ Phylostomus_hastatus
JF448108.1_Phylostomus_kastatus

atus
fies

454307 1_ Carolia_perspicilata
Carollia_perspicilatp
Carola jperspicilata

faea_voucher_ ROM._104270

hus_voucher ROM_111134

ophostoma_silvicola
doma_silvicolun
Homa_e vois
ophostoma_silvicola
lopho stoma_silvicola

fus
fus

111060
FOM_F38108

Apéndice 11. Arbol construido a partir de secuencias reportadas por Clare et al, (2011) a través de

Neighbor Joining, y el modelo K2P con distribucion gamma, las secuencias de este trabajo también estan

incluidas.
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Apéndice 12. Algunos craneos de individuos recolectados en el estudio.

Saccopteryx bilineata d. Sturnira lilium
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Continta

=.JF447601.1__Carollia_perspicillata_Suriname
0.0C35

7 uH:JF454497.1_CarolIia_perspicil!ala_Guyana

—_ JF454507.1__Carollia_perspicillata_Guyana

EF080217.1__Carollia_perspicillata_Guyana
0.0022
JF454490.1__Carollia_perspicillata_Guyana
Carollia perspicillata-Guyana

Carollia perspicillata

Carollia perspicillata-Guyana

JF447596.1__Carollia_perspicillata_Suriname

i

\

JF453877.1__Carollia_perspicillata_Guyana
0.0038

JF454296.1__Carollia_perspicilla

JF448780.1__Carollia_perspicillat

Carollia perspicillata-Guyana

JF448788.1__Carollia_perspicillat|

JF454085.1__Carollia_perspicillat

00041

JF454176.1__Carollia_perspicillata_Guyana

JF454245.1__Carollia_perspicillata_Guyana

0.0041
JF454437.1__Carollia_perspicillata_Guyana
P=qj0 017¢

62CO_Carollia_brevicauda

00091

JF453813.1__Carollia_perspicillata_Guyana

JF454493.1__Carollia_perspicillata_Guyana

208
«\Carcllia perspicillata-Guyana

JF446360.1__Carollia_perspicillata_Brazil

0.008

JF446364.1__Carollia_perspicillata_Brazil

JF447397.1__Carollia_perspicillata_Panama
0.0097

ador
'

01004

< Carollia brevicauda-Guyana

JF447584.1__Carollia_brevicauda_Suriname

0.0075

JF453694.1__Carollia_brevicauda_Guyana

0.0087
JF453730.1__Carollia_brevicauda_Guyana
JF446748.1__Carollia_sowelli_Guatemala
JF447378.1__Carollia_sowelli_Panama
JF447372.1__Carollia_sowelli_Panama
Carollia brevicauda- Ecuador
16TI_Carollia

£.0084

e JF447390.1__Carollia_castanea_Panama

60CO_Carollia

e 0.0343

= JF447381.1__Carollia_castanea_Panama

0.0151
JF447391.1__Carollia_castanea_Panama

00415

0.0008

JF448736.1__Carollia_castanea_Ecuador

A Carollia castanea-Ecuador




