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RESUMEN 

 

 

Chiroxiphia lanceolata es una especie de la familia Pipridae que se encuentra distribuida 

a lo largo de Costa Rica, Panamá, Colombia y Venezuela, desde 0 hasta 1500 msnm, 

asociada a ecosistemas de bosque seco tropical (bs-T). En Colombia se encuentra en la 

región del Caribe y el valle bajo del Magdalena, separadas entre sí por una distancia de 

500 km aproximadamente en donde predominan ambientes de bosque húmedo, lo que 

podría implicar una barrera climática para estas poblaciones aisladas debido a la falta de 

idoneidad en esta zona intermedia. Por lo cual con este trabajo decidimos evaluar qué 

tan divergentes en términos de su fenotipo y genotipo pueden ser las poblaciones de 

esta especie en Colombia, implementando el análisis  de datos morfológicos, genéticos, 

y modelamiento de nicho climático. Encontramos que existe divergencia morfológica 

entre las poblaciones principalmente en la longitud del pico, de las alas y los tarsos, 

además de divergencia en el nicho climático que ocupa cada una de éstas poblaciones 

a pesar de habitar en bs-T, aun así no encontramos diferenciación genética entre los 

individuos de cada localidad. Esto puede indicar que las poblaciones disjuntas de 

Chiroxiphia lanceolata están bajo un escenario de divergencia reciente en donde la 

variación climática ha jugado un rol importante promoviendo divergencia entre individuos 

de las localidades al Norte y Centro del País. 

 

Palabras clave: distribución disjunta, Chiroxiphia lanceolata, divergencia, fenotipo, 

genotipo. 
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ABSTRACT 

 

 

Chiroxiphia lanceolata is a species from Pipridae family, it is distributed throughout of 

Costa Rica, Panamá, Colombia and Venezuela, since 0 until 1500 MASL, associated with 

ecosystems of Tropical Dry Forest (bs-T). In Colombia it’s found in the Caribean region 

and the Magdalena’s low valley, separated from each other by a distance of 

approximately 500 Km where west forest environments predominate, which could imply 

a climatic barrier for this isolated populations due to lack of environmental suitability in 

this intermediate zone. Whereby, with this project we decided to evaluate how divergent 

are the disjunct population of C. lanceolata en Colombia in terms of its phenotype and 

genotype, implementing morphological and genetics analysis, and climatic niche 

modeling. We found that exist morphological divergence between populations mainly in 

the length of peak, wings and tarsus, in addition to climatic niche divergence despite living 

in bs-T, even so we didn't find genetic differentiation between individuals in each locality. 

This may indicate that disjunct populations of C. lanceolata are under a scenario of recent 

divergence where the climatic variation has played an important role promoving 

divergence between individuals in the north and center of the country. 

 

Keywords: disjunct distribution, Chiroxiphia lanceolata, divergence, phenotype, 

genotype. 
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INTRODUCCIÓN 

 

 

Las distribuciones disjuntas son un fenómeno biogeográfico en donde dos o más áreas 

ocupadas por un mismo taxón o taxones se encuentran separadas entre sí por una 

distancia que excede la capacidad normal de dispersión de los mismos (Crisci, 2001). 

Esta separación poblacional puede conducir a divergencia tanto en términos de fenotipo 

como de genotipo, ya sea por efectos de aislamiento geográfico, selección ecológica o 

incluso estocasticidad, que con el tiempo pueden conducir a la generación de nuevas 

especies. Existen diferentes hipótesis para tratar de explicar el origen de este tipo de 

distribuciones, como es el caso de la hipótesis de vicarianza o la hipótesis de dispersión 

en donde por medio de distintos  mecanismos los cuales necesariamente no son 

excluyentes entre sí es posible promover la diferenciación de las poblaciones. En cuanto 

a cómo se mantienen estas distribuciones en el tiempo se ha propuesto que 

independientemente de su origen, las distribuciones disjuntas están propiciadas por la 

falta de idoneidad ambiental en áreas intermedias a las ocupadas por las poblaciones 

aisladas lo cual restringe o disminuye el flujo de individuos entre sí, lo cual también puede 

ir acompañado de procesos adaptativos locales. 

 

Las posibles consecuencias de las distribuciones disjuntas sobre las poblaciones de aves 

ha sido un tema de gran interés a lo largo de los años (De León et al, 2010, Ortíz-Ramírez 

et al, 2016, Fok et al, 2002), en donde se han encontrado diferentes patrones de 

diferenciación tanto morfológica como genética asociada a la distancia geográfica entre 

poblaciones y el tiempo que éstas llevan en aislamiento, pero también a la variación 

ambiental.  Doricha eliza, Anthocephala floriceps y Adelomyias melanogenis son tres 

especies de la familia Trochilidae que presentan distribuciones disjuntas para las cuales 

se ha demostrado que la variación climática asociada a los ambientes ocupados por sus 

poblaciones disjuntas es un factor que contribuye a la diferenciación morfológica de los 

individuos de cada población mientras que el tiempo de separación de sus poblaciones 

ha sido el principal factor que contribuye a la divergencia en términos genéticos (Chaves 

et al, 2007, Licona-Vera y Ornelas, 2014, Lozano-Jaramillo et al, 2014) . Por lo cual 
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dentro de este proyecto se decidió contemplar el rol del tiempo de aislamiento de las 

poblaciones y de la variación climática como posibles promotores de diferenciación 

intraespecífica. 

 

En este caso se usó a Chiroxiphia lanceolata como modelo de estudio para evaluar las 

posibles consecuencias de las distribuciones disjuntas sobre las poblaciones. Ésta es 

una especie de la familia Pipridae la cual se encuentra distribuida entre Costa Rica, 

Panamá, Colombia y Venezuela, particularmente en Colombia que es donde se realizó 

este estudio se encuentra asociada a ecosistemas de bosque seco tropical (bs-T) en las 

regiones del Caribe y el Valle bajo del Magdalena. A pesar de ser una especie conspicua, 

relativamente común y con una densidad poblacional alta en las zonas donde habita 

(Birdlife, 2016), ha sido poco estudiada. La mayoría de investigaciones han sido 

enfocadas en aspectos de su biología reproductiva (Araujo–Quintero, González y 

Fernandez-Ordoñez, 2017; Doucet, 2006; Duval, 2007; Duval y Kempenaers, 2008; 

Pacheco y Laverde, 2004; Trainer y Parson, 2001), pero no sobre su distribución en el 

espacio. Además de esto, es interesante conocer un poco sobre la variación geográfica 

que puede darse dentro de las especies en términos morfológicos, ecológicos, y 

genéticos; y así explorar los posibles factores que contribuyen a ésta.  

 

Para evaluar estos efectos de las distribuciones disjuntas sobre poblaciones de C.  

lanceolata en Colombia, se planteó la siguiente pregunta: ¿Qué tan divergentes 

fenotípica y genotípicamente son  las poblaciones disjuntas de C. lanceolata en 

Colombia?.  Para responder esto se utilizaron diferentes herramientas, datos de 

secuencias de ADN de los genes mitocondriales NADH deshidrogenasa subunidad 2 

(ND2), y subunidad 4 (ND4), citocromo b (Cytb) y citocromo oxidasa subunidad 1 (COI), 

modelamiento de nicho climático y análisis morfológicos. De igual forma se plantearon 

diferentes escenarios que podrían permitir responder nuestra pregunta de investigación 

en donde se vincula el clima y el tiempo como factores importantes en los patrones de 

divergencia de esta especie. En el primero podríamos evidenciar un proceso de 

divergencia antigua o en el segundo uno de divergencia reciente. En el caso de 

divergencia antigua esperaríamos que si las poblaciones están ocupando ambientes 
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diferentes, tanto los rasgos fenotípicos como genotípicos hayan divergido entre las 

poblaciones de Caribe y Magdalena, pero si los ambientes no son diferentes, lo que 

esperaríamos es divergencia genotípica más no fenotípica. En el escenario de 

divergencia reciente lo que esperaríamos es que si ocupan ambientes distintos no exista 

divergencia genotípica pero sí fenotípica, mientras que si los ambientes son similares no 

deberíamos esperar divergencia en ninguno de los rasgos. 
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1. OBJETIVOS 

 

 

1.1 OBJETIVO GENERAL.  

 

Evaluar la existencia de diferencias genotípicas y fenotípicas entre las poblaciones 

disjuntas de Chiroxiphia lanceolata en Colombia que permitan identificar posibles 

escenarios consistentes con su distribución actual disjunta. 

 

1.2  OBJETIVOS ESPECÍFICOS. 

 Estimar el porcentaje de diferenciación genética entre las poblaciones disjuntas 

de Chiroxiphia lanceolata en Colombia, específicamente de la región Caribe y el Valle 

del Magdalena utilizando el marcador mitocondrial Cytb, ND2, ND4 y COI. 

 

 Evaluar y comparar rasgos morfométricos de los individuos de las poblaciones de 

C. lanceolata.   

 

 Modelar el nicho climático de las poblaciones disjuntas de C. lanceolata y evaluar 

su similaridad. 
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2. MARCO TEÓRICO 

 

 

2.1 DISTRIBUCIONES DISJUNTAS Y SUS POSIBLES CONSECUENCIAS. 

 

La biogeografía ecológica e histórica permiten integrar datos a diferentes escalas 

temporales y espaciales con el fin de inferir procesos que expliquen el origen y 

mantenimiento de las distribuciones geográficas actuales (Lozano-Jaramillo, Rico-

Guevara y Cadena, et al. 2014). Como se menciona anteriormente, el término 

distribución disjunta se refiere a un fenómeno biogeográfico en donde dos o más áreas 

ocupadas por un mismo taxón o taxones se encuentran separadas entre sí por una 

distancia que excede la capacidad normal de dispersión de los mismos (Crisci, 2001), 

esta disyunción geográfica puede eventualmente generar aislamiento reproductivo entre 

las poblaciones (especiación alopátrica) ya sea por la acumulación de incompatibilidades 

(deriva genética) o por adaptación local (especiación ecológica).  

 

De esta forma, se ha asociado este tipo de distribuciones con la generación de nuevas 

especies (Barrandeguy, García, Prinz, Pomar y Finkeldey, 2014; Terry, Bucciarelly y 

Bernardi, 2000), esto teniendo en cuenta que la separación de poblaciones puede 

conducir a la reducción del flujo genético, lo cual puede darse como consecuencia de la 

limitada capacidad de dispersión de las especies condicionada en muchos casos por una 

serie de barreras (i) físicas, usualmente generadas por eventos geológicos, (ii) barreras 

fisiológicas, las cuales representan condicionantes ambientales, como en el caso de la 

salinidad que limita la distribución de algunas especies de peces (Torres‐Dowdall, 

Dargent, Handelsman, Ramnarine y Ghalambor, 2013) y (iii) barreras ecológicas, ya sean 

causadas por variaciones climáticas o interacciones biológicas como la depredación, la 

competencia y/o el parasitismo (Nossil, 2008). 

 

Los límites de la distribución geográfica de las especies están determinados por procesos 

ecológicos y evolutivos que actúan sobre las poblaciones como la migración, la extinción 

y especiación (Graham, Silva, Velásquez y Tibatá, 2010). Por lo tanto, el estudio de 
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distribuciones disjuntas en taxones cercanamente relacionados o incluso poblaciones de 

la misma especie que se encuentran en regiones ampliamente separadas es 

indispensable para entender los mecanismos del origen y mantenimiento de las 

distribuciones geográficas.  

 

Se han planteado dos hipótesis principales para explicar el origen de este tipo de 

distribuciones, la dispersión de taxones y vicarianza (Losos, 2013). En el primer caso se 

asume que la población ancestral ocurrió en alguna de las áreas desde donde algunos 

de sus miembros lograron dispersarse y colonizar  otras áreas donde su descendencia 

sobrevive actualmente, ser capaces de colonizar nuevas áreas y de igual forma 

mantenerse asilados de la población original eventualmente podrá promover que se dé 

la diferenciación en un nuevo taxón. Mientras que en el segundo caso, vicarianza, se 

asume que el ancestro común tenía amplia distribución ocupando un área mayor, la cual 

quedó fragmentada a lo que conocemos hoy en día como las áreas de ocurrencia de sus 

descendientes, es decir que esta población ancestral fue dividida en subpoblaciones por 

el surgimiento de una barrera (climática, geográfica, ecológica) la cual puede conllevar a 

aislamiento geográfico, el cual si es mantenido durante periodos de tiempo prolongado 

podría promover divergencia entre estas poblaciones disjuntas (Lomolino, Riddle y 

Brown, 2006). Siendo así que los patrones de distribución disjunta pueden propiciar el 

escenario para estudiar procesos evolutivos como especiación alopátrica, deriva 

genética, y especiación ecológica (Boughman y Svanbäck, 2017; Hoorn, 2010; Sexton, 

Hangatner y Hoffman, 2014), lo que constituye a Chiroxiphia lanceolata como un buen 

sistema para evaluar patrones de divergencia entre poblaciones disjuntas y así contrastar 

esto con escenarios biogeográficos que nos ayuden a comprender un poco más sobre 

su historia evolutiva.  

 

2.2 LAS AVES COMO MODELO DE ESTUDIO. 

 

Las aves son consideradas como un excelente modelo biológico debido a que son 

organismos conspicuos lo cual favorece su detectabilidad (Mayr, 1984), además de que 

en la actualidad existe relativamente mucha información acerca de la biología de las 
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especies, taxonomía, sistemática, etología, fisiología, etc., facilitando la evaluación de 

resultados y promoviendo la generación de nuevas investigaciones. 

 

En nuestro caso escogimos como modelo de estudio a Chiroxiphia lanceolata también 

conocida como saltarín coludo o saltarín cola de lanza. Es una especie de ave de la 

familia Pipridae, que se encuentra distribuida a través de Colombia, Costa Rica, Panamá 

y Venezuela (Figura 3).  Su longitud corporal promedio se encuentra cerca de los 13 cm, 

una de las características distintivas de la especie es que tanto machos como hembras 

tienen en su cola dos o tres plumas centrales alargadas en forma de lanza, de allí su 

nombre. Pero aun así la especie presenta dimorfismo sexual, los machos tienen en su 

estado adulto el plumaje de color negro, con las plumas alargadas de la corona, en forma 

de cresta corta, color rojo; el lomo azul celeste brillante y las partes inferiores con un tinte 

verdoso opaco. El iris es castaño, el pico negro y las patas anaranjadas. La hembra tiene 

el plumaje de las partes superiores y el pecho color verde oliva; la garganta oliva grisácea 

y el abdomen de amarillenta a blancuzco grisáceo (Hilty y Brown, 1986). Estas 

características diferenciales entre machos y hembras son importantes en estudios que 

buscan evaluar divergencia intraespecífica pues las presiones selectivas pueden actuar 

mayoritariamente sobre estos rasgos que implican consecuencias directas sobre el éxito 

reproductivo de la especie, y que pueden llegar a generar aislamiento reproductivo. A lo 

largo de su distribución ha sido reportada habitando en zonas de Bosque seco tropical 

donde se alimenta de frutos y algunos insectos (Hilty y Brown, 1986).  Dentro de este 

género se han descrito 5 especies las cuales son muy similares en términos de sus 

preferencias ecológicas pero excluyentes entre sí geográficamente lo que ha llevado a 

proponer que la diversificación dentro del género ha sido dada por procesos alopátricos 

o de aislamiento geográfico en lugar de ser producto de presiones ecológicas selectivas 

diferenciales (Agne, 2012). 
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Figura 1. Dimorfismo sexual en Chiroxiphia lanceolata. (A) Macho adulto, (B) Hembra 

adulta  

Fuente: Hugo Loaiza, autor 

  

Figura 2. Distribución geográfica del género Chiroxiphia y Antilophia. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Fuente: Agne (2012) 
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2.3  CARACTERÍSTICAS DEL BOSQUE SECO TROPICAL.  

 

El bosque seco tropical (Bs-T) es un bioma que ocurre en tierras bajas de zonas 

tropicales, entre los 0 y 1000 msnm, caracterizado por presentar una estacionalidad 

marcada de lluvias con varios meses de sequía, entre tres o más (<100 mm) (Pennington 

et al. 2009), con temperatura promedio anual igual o superior a 25°C, precipitación anual 

entre 700 y 2000 mm (Pizano & García, 2014).  

 

La estacional marcada que caracteriza al Bs-T limita la productividad primaria y la 

biodiversidad de plantas en el bioma comparado con bosques más húmedos (Pennington 

et al, 2000). Lo que ha resultado en diferentes adaptaciones morfológicas, fisiológicas y 

comportamentales tanto en plantas, animales, hongos y edafofauna, lo cual determina 

en gran parte los procesos ecosistémicos en estos bosques (Pennington et al. 2009, 

Pizano & García, 2014). Como consecuencia de estas presiones selectivas asociadas a 

la marcada estacionalidad del bioma presenta niveles muy altos de endemismo y 

diversidad beta (IAvH, 1997). Aun así, en la actualidad para el país se considera que sólo 

queda el 8% de la cobertura original, esto debido a que al ser un área estratégica con 

condiciones propicias para los asentamientos humanos, las comunidades han explotado 

los recursos que éstos bosques ofrecen generando elevados impactos en el bioma 

dentro del territorio nacional (Pizano & García, 2014). Lo que resalta la importancia de 

conocer y estudiar los fenómenos y procesos asociados a las especies y comunidades 

en este conjunto de ecosistemas. 
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3. METODOLOGÍA 

 

 

Inicialmente se definieron dos localidades de muestreo, una denominada como 

Magdalena y otra como Caribe, estas localidades representan lugares ocupados por C. 

lanceolata tanto en la región del Caribe como en la región del valle bajo del Magdalena 

más no toda la región como tal. Es preciso resaltar que las poblaciones en el Caribe 

ocupan una mayor cantidad de departamentos, osea que ocupan una mayor área 

geográfica en comparación con las poblaciones que habitan en la región del Magdalena, 

por lo cual se incluyeron más sitios de muestreos en la  localidad de Caribe comparada 

con la región del Magdalena en donde la cantidad de puntos registrados para la especie 

son muy pocos, buscando así representar de mejor manera las poblaciones. Además de 

esto para cada bloque de datos, es decir para los análisis morfológicos, genéticos y 

ambientales se utilizó un tamaño de muestra diferente.  

 

Durante este proyecto realizamos salidas de campo a diferentes zonas dentro de lo que 

previamente definimos como nuestras dos localidades de muestreo, Caribe y Magdalena 

(Tabla 1, Fig 3). En ambas localidades se visitaron fragmentos de bosque seco tropical 

el cual de acuerdo con el sistema de clasificación de zonas de vida Holdridge, se 

encuentran en áreas donde la temperatura anual es mayor a 17°C, y la 

evapotranspiración supera a la precipitación, la cual está entre 250 y 2000 mm por año 

(Pizano & García, 2014). Los muestreos en la localidad de Caribe se realizaron durante 

un mes entre Agosto y Septiembre de 2015, por otro lado en la localidad de Magdalena 

se hicieron en dos sesiones durante el año 2016, la primera entre el 19 y 27 de Enero y 

la segunda entre el 11 y el 30 de Junio de 2016. Durante las salidas se establecieron 

redes de niebla de 12 x 2.5 m entre las 5:00 AM – 5:00 PM. 

 

3.1 MEDIDAS MORFOLÓGICAS.  

 

Además de la toma de datos en campo se revisaron diferentes colecciones biológicas a 

nivel nacional buscando aumentar el tamaño de la muestra en términos de morfología  y 
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así tener más soporte durante la fase de análisis. Las colecciones visitadas se 

seleccionaron debido a que contenían al menos un especimen de C. lanceolata, éstas 

colecciones biológicas corresponden a  la colección ornitológica del Instituto de Ciencias 

Naturales de la Universidad Nacional de Colombia (ICN), colección ornitológica del 

Museo de Historia Natural de la Universidad de los Andes y la colección zoológica de la 

Universidad del Tolima. Allí se revisaron especímenes de la especie colectados en zonas 

correspondientes a nuestras localidades de muestreo. Se registraron, en los casos que 

fue posible los siguientes rasgos morfológicos: culmen expuesto, culmen total, alto del 

pico, ancho del pico, comisura, cuerda alar, diferencia entre las plumas primarias y 

secundarias, longitud del tarso, longitud del hálux, longitud de la uña del hálux, longitud 

de la cola, longitud total y peso. Estos datos se tomaron usando regla milimétrica, 

calibrador de ± 0.01mm de precisión y una balanza de ± 0.1 g de precisión.  Además de 

esto se realizó el marcaje de individuos registrados por medio de anillos de colores que 

fueron previamente codificados para evitar repeticiones. Junto con estos datos tomados 

en salidas de campo y colecciones biológicas recibimos la colaboración de diferentes 

investigadores que contribuyeron aportando datos morfológicos de la especie que habían 

tomado durante sus salidas de campo particulares (Juan Pablo Gómez, Universidad de 

la Florida; Juliana Sandoval Herrera, Universidad de los Andes;  Laboratorio de 

Ecoagricultura, Facultad de Ingeniería agronómica, Universidad del Tolima; Sergio 

Losada Prada, Proyecto PMA, Laboratorio de Investigación de Zoología, Facultad de 

Ciencias, Universidad del Tolima). 

 

Con todo esto fue posible medir un total de 14 rasgos morfológicos además del peso 

para 138 individuos. Buscando mejorar la calidad de los datos se realizó un filtro de estos 

a través de histogramas múltiples por localidad para identificar datos que se encontraran 

muy alejados de la distribución normal, además de filtrar visualmente cada una de las 

medidas por individuo y de esta forma eliminar individuos que no contaran con todas las 

medidas morfológicas para cada localidad. Con esto, obtuvimos una muestra final de 5 

rasgos funcionales para 100 individuos, 67 de la localidad definida como Magdalena y 

33 de la localidad de Caribe.  Para poder obtener una visión general sobre la distribución 

de los datos utilizamos diagramas de cajas y finalmente para determinar si las 
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poblaciones disjuntas eran diferenciables morfológicamente utilizamos un análisis de 

regresión logística binaria multivariada la cual se realizó usando la función gml del 

programa R (R Development Core Team, 2008, Harrell, 2015). Cabe aclarar que nuestros 

análisis se hicieron basados en localidades y no teniendo en cuenta sexos o edades 

dentro de cada localidad. 

 

Tabla 1. Medidas de los rasgos morfológicos de cada individuo utilizado dentro del 

estudio por localidad. Las abreviaciones de la fuente corresponden a: ICN (Instituto 

Ciencies Naturales, Universidad Nacional de Colombia), ANDES (Museo ornitológico, 

Universidad de los Andes), JPG/JSH (Juan Pablo Gómez, Juliana Sandoval Hernandez), 

ECOLAB (Laboratorio de ecoagricultura, Universidad del Tolima). 
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ICN Caribe 8.5 4.6 18 73 34 N. Santander. Mpio San Cayetano. Vda. San isidro. 

Predio Corponor 

ICN Caribe 7.7 4.3 18 74 49 Magdalena, Santa Marta. Pnn Tayrona "Cerro el cielo" 

ICN Caribe 7.9 3.9 18 75 54 Bolivar, 20k east of Retiro San jacinto 

ICN Caribe 7.2 3.9 18 75 53 Guajira, Tomarrosón 

ICN Caribe 8.2 3.8 19 76 52 Magdalena, Bauda 

ICN Caribe 7.7 3.7 18 75 53 Magdalena, Caracolicito 

ICN Caribe 8 3.8 18 76 55 Magdalena, Santa Marta, PNN Tayrona, Cabaña 

cañaveral 

ICN Caribe 7.3 3.9 19 73 56 Magdalena, Santa Marta, PNN Tayrona, Cabaña el 

cedro 

ICN Caribe 7.3 4.2 20 81 51 Guajira, Uribia, PNN "Macuira", Serranía del Macuira 

ICN Caribe 8.5 4.1 18 76 53 Magdalena, Santa Marta, PNN Tayrona, Cabaña el 

cedro 

ICN Caribe 8.1 3.8 17 74 50 Atlántico, los pendales 

ICN Caribe 7.8 4 18 73 49 Magdalena, Bauda 
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ICN Caribe 7.3 3.9 17 75 52 Magdalena, Santa Marta, PNN Tayrona, Sierra de los 

muertos 

ICN Caribe 8.4 4.1 19 76 47 Guajira, Uribia, PNN "Macuira", Serranía del Macuira 

ICN Caribe 7.7 3.9 18 76 47 Magdalena, Santa Marta, PNN Tayrona, Cerro el cielo 

ICN Caribe 8.3 3.6 19 73 48 Magdalena, Santa Marta, PNN Tayrona, Cabaña 

cañaveral 

ANDES Caribe 8.8 4 20 71 47 Cesar, Valledupar, RN Los besotes 

ICN Caribe 7.7 3.9 17 73 44 Magdalena, Santa Marta, PNN Tayrona, Cabaña el 

cedro 

ICN Caribe 8.3 4 15 73 43 Atlántico, los pendales 

ICN Caribe 8.9 3.7 16 72 47 Bolivar, Simití, Vereda Sabanitas 

ICN Caribe 7.1 3.6 17 74 47 N. Santander, Cúcuta, San Pedro, Río Pamplonita, 

Mina los moros 

ICN Caribe 8 4.2 18 77 46 Guajira, Uribia, PNN "Macuira", Serranía del Macuira 

ICN Caribe 8.7 4.1 18 74 45 Magdalena, Santa Marta, PNN Tayrona, Cabaña 

cañaveral 

ICN Caribe 8.4 4 18 74 46 Magdalena, Santa Marta, PNN Tayrona, Cabaña 

cañaveral 

ICN Caribe 8.3 3.9 18 72 41 Magdalena, Santa Marta, PNN Tayrona, Sierra de los 

muertos 

ICN Caribe 8.7 4.2 18 73 43 Magdalena, Bonda 

ICN Caribe 8.2 3.9 17 74 46 Magdalena, Santa Marta, PNN Tayrona, Cabaña el 

cedro 

ICN Caribe 9.1 4.1 17 71 45 Magdalena, Santa Marta, PNN Tayrona, Cabaña 

cañaveral 

ICN Caribe 8.5 4 16 75 48 N. Santander, Los patios, La garita, vereda de Mutis, 

qubrada La garcia 

ICN Caribe 8.6 4.4 17 74 44 N. Santander. Mpio San Cayetano. Vda. San isidro. 

Predio Corponor 

ICN Caribe 9.2 3.8 17 75 44 Magdalena, Santa Marta, PNN Tayrona, Cabaña el 

cedro 

ICN Caribe 8.1 3.8 17 75 47 Magdalena, Santa Marta, PNN Tayrona, Cerro el cielo 
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ICN Caribe 8.7 4.4 17 74 46 Magdalena, Bouda 

JPG/JS

H 

Magdalen

a 

6.6 3.7 18.

5 

71 49 Tolima, Venadillo, vereda Limones, Bosque limones 

JPG/JS

H 

Magdalen

a 

6.6 3.9 18 68 46 Tolima, Venadillo, vereda Limones, Bosque limones 

JPG/JS

H 

Magdalen

a 

8.4 4.1 18.

9 

72 46 Tolima, Venadillo, vereda Limones, Bosque limones 

JPG/JS

H 

Magdalen

a 

8.8 3.9 18.

2 

66 39 Tolima, Armero, vereda El Hato, Reserva de la 

Sociedad civil Jabirú 

JPG/JS

H 

Magdalen

a 

9.8 4.4 19.

5 

71 48 Tolima, Armero, vereda El Hato, Reserva de la 

Sociedad civil Jabirú 

JPG/JS

H 

Magdalen

a 

9.3 4.2 19.

1 

71 48 Tolima, Armero, vereda El Hato, Reserva de la 

Sociedad civil Jabirú 

JPG/JS

H 

Magdalen

a 

9.3 3.9 19.

5 

71 50 Tolima, Armero, vereda El Hato, Reserva de la 

Sociedad civil Jabirú 

JPG/JS

H 

Magdalen

a 

9.2 4 19.

6 

79 56 Tolima, Armero, vereda El Hato, Reserva de la 

Sociedad civil Jabirú 

JPG/JS

H 

Magdalen

a 

7 4.1 19.

1 

83 41 Cundinamarca, Agua de Dios, Parque Natural Maná 

Dulce 

JPG/JS

H 

Magdalen

a 

8.2 4 18.

7 

67 42 Cundinamarca, Agua de Dios, Parque Natural Maná 

Dulce 

JPG/JS

H 

Magdalen

a 

7.9 3.9 19.

6 

70 44 Cundinamarca, Agua de Dios, Parque Natural Maná 

Dulce 

JPG/JS

H 

Magdalen

a 

9.1 3.9 18.

2 

66 41 Tolima, Armero, vereda El Hato, Reserva de la 

Sociedad civil Jabirú 

JPG/JS

H 

Magdalen

a 

9.1 3.8 19.

3 

70 50 Tolima, Armero, vereda El Hato, Reserva de la 

Sociedad civil Jabirú 

JPG/JS

H 

Magdalen

a 

8.2 3.6 18.

4 

71 56 Tolima, Armero, vereda El Hato, Reserva de la 

Sociedad civil Jabirú 

JPG/JS

H 

Magdalen

a 

8 3.7 18.

1 

71 46 Tolima, Armero, vereda El Hato, Reserva de la 

Sociedad civil Jabirú 
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JPG/JS

H 

Magdalen

a 

9.5 4 17.

7 

66 39 Tolima, Armero, vereda El Hato, Reserva de la 

Sociedad civil Jabirú 

JPG/JS

H 

Magdalen

a 

8.2 3.7 18.

8 

71 50 Tolima, Armero, vereda El Hato, Reserva de la 

Sociedad civil Jabirú 

JPG/JS

H 

Magdalen

a 

8.4 3.8 19 69 48 Tolima, Armero, vereda El Hato, Reserva de la 

Sociedad civil Jabirú 

JPG/JS

H 

Magdalen

a 

8.3 3.8 19.

2 

72 51 Tolima, Armero, vereda El Hato, Reserva de la 

Sociedad civil Jabirú 

JPG/JS

H 

Magdalen

a 

8.2 3.8 18.

8 

70 43 Tolima, Armero, vereda El Hato, Reserva de la 

Sociedad civil Jabirú 

JPG/JS

H 

Magdalen

a 

8.8 3.7 17.

9 

69 48 Tolima, Armero, vereda El Hato, Reserva de la 

Sociedad civil Jabirú 

JPG/JS

H 

Magdalen

a 

8.9 3.9 18.

5 

71 45 Cundinamarca, Agua de Dios, Parque Natural Maná 

Dulce 

JPG/JS

H 

Magdalen

a 

10.

2 

5 19.

6 

72 46 Cundinamarca, Agua de Dios, Parque Natural Maná 

Dulce 

JPG/JS

H 

Magdalen

a 

9.5 3.9 17.

7 

66 41 Cundinamarca, Agua de Dios, Parque Natural Maná 

Dulce 

JPG/JS

H 

Magdalen

a 

10.

2 

3.8 18.

5 

69 44 Cundinamarca, Agua de Dios, Parque Natural Maná 

Dulce 

JPG/JS

H 

Magdalen

a 

9.2 3.7 17.

5 

68 42 Tolima, Venadillo, vereda Limones, Bosque limones 

JPG/JS

H 

Magdalen

a 

10.

2 

3.8 18.

4 

69 44 Tolima, Venadillo, vereda Limones, Bosque limones 

JPG/JS

H 

Magdalen

a 

9.3 3.9 17.

1 

69 39 Tolima, Venadillo, vereda Limones, Bosque limones 

ECOLA

B 

Magdalen

a 

10.

3 

4.5 19 69 62 Tolima, Venadillo, vereda Limones, Bosque limones 

ECOLA

B 

Magdalen

a 

10.

1 

5.7 23 70 NA Tolima, Venadillo, vereda Limones, Bosque limones 

ECOLA

B 

Magdalen

a 

8.7 3.6 19 71 49 Tolima, Venadillo, vereda Limones, Bosque limones 



28 
 

F
u

e
n

te
 

L
o

c
a
lid

a
d
 

C
u

lm
e
n

 e
x
p

u
e
s
to

 (
m

m
) 

A
lt
o

 d
e
l 
P

ic
o

 (
n

a
ri

n
a

s
) 

(m
m

) 

T
a

rs
o

 (
m

m
) 

c
u

e
rd

a
 a

la
r 

(m
m

) 

R
e

c
tr

iz
 c

e
n

tr
a
l 
(m

m
) 

U
b

ic
a
c
ió

n
  

ECOLA

B 

Magdalen

a 

9.2 4 17 72 55 Tolima, Venadillo, vereda Limones, Bosque limones 

ECOLA

B 

Magdalen

a 

8.8 3.7 20 69 50 Tolima, Venadillo, vereda Limones, Bosque limones 

ECOLA

B 

Magdalen

a 

10.

6 

4 22 71 50 Tolima, Venadillo, vereda Limones, Bosque limones 

ECOLA

B 

Magdalen

a 

10.

9 

3.7 20 71 51 Tolima, Venadillo, vereda Limones, Bosque limones 

ECOLA

B 

Magdalen

a 

9.6 3.7 19 71 48 Tolima, Venadillo, vereda Limones, Bosque limones 

ECOLA

B 

Magdalen

a 

11 3.8 19 72 53 Tolima, Venadillo, vereda Limones, Bosque limones 

ECOLA

B 

Magdalen

a 

10.

2 

3.8 17 70 ## Tolima, Venadillo, vereda Limones, Bosque limones 

ECOLA

B 

Magdalen

a 

9.8 4.1 17 71 48 Tolima, Venadillo, vereda Limones, Bosque limones 

ECOLA

B 

Magdalen

a 

10.

3 

3.2 18 73 50 Tolima, Venadillo, vereda Limones, Bosque limones 

ECOLA

B 

Magdalen

a 

10.

2 

4 17 70 45 Tolima, Venadillo, vereda Limones, Bosque limones 

ECOLA

B 

Magdalen

a 

11.

4 

3.7 18 71 45 Tolima, Venadillo, vereda Limones, Bosque limones 

ECOLA

B 

Magdalen

a 

10.

3 

3.5 17 71 47 Tolima, Venadillo, vereda Limones, Bosque limones 

ECOLA

B 

Magdalen

a 

10.

5 

3.7 19 71 50 Tolima, Venadillo, vereda Limones, Bosque limones 

ECOLA

B 

Magdalen

a 

10.

2 

3.6 18 71 45 Tolima, Venadillo, vereda Limones, Bosque limones 

ECOLA

B 

Magdalen

a 

11.

4 

3.7 17 71 40 Tolima, Venadillo, vereda Limones, Bosque limones 

ECOLA

B 

Magdalen

a 

10.

3 

3.6 17 71 48 Tolima, Venadillo, vereda Limones, Bosque limones 
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ECOLA

B 

Magdalen

a 

10.

4 

4.1 19 71 47 Tolima, Venadillo, vereda Limones, Bosque limones 

ECOLA

B 

Magdalen

a 

10.

6 

4 18 67 42 Tolima, Venadillo, vereda Limones, Bosque limones 

ECOLA

B 

Magdalen

a 

10.

7 

4 18 69 46 Tolima, Venadillo, vereda Limones, Bosque limones 

ECOLA

B 

Magdalen

a 

10.

2 

3.6 18 70 47 Tolima, Venadillo, vereda Limones, Bosque limones 

ECOLA

B 

Magdalen

a 

10.

8 

3.8 19 71 50 Tolima, Venadillo, vereda Limones, Bosque limones 

ECOLA

B 

Magdalen

a 

11.

4 

3.8 18 70 51 Tolima, Venadillo, vereda Limones, Bosque limones 

ECOLA

B 

Magdalen

a 

9.2 3.6 18 70 47 Tolima, Venadillo, vereda Limones, Bosque limones 

ECOLA

B 

Magdalen

a 

10.

7 

3.6 15 72 50 Tolima, Venadillo, vereda Limones, Bosque limones 

ECOLA

B 

Magdalen

a 

10 3.6 18 68 33 Tolima, Venadillo, vereda Limones, Bosque limones 

ECOLA

B 

Magdalen

a 

8.6 3.8 19 69 46 Tolima, Venadillo, vereda Limones, Bosque limones 

ECOLA

B 

Magdalen

a 

11 3.6 18 67 45 Tolima, Venadillo, vereda Limones, Bosque limones 

ECOLA

B 

Magdalen

a 

9.5 4 17 69 48 Tolima, Venadillo, vereda Limones, Bosque limones 

ECOLA

B 

Magdalen

a 

10.

8 

4 17 69 44 Tolima, Venadillo, vereda Limones, Bosque limones 

ECOLA

B 

Magdalen

a 

8.9 3.6 18 71 48 Tolima, Venadillo, vereda Limones, Bosque limones 

ECOLA

B 

Magdalen

a 

10 3.9 18 71 33 Tolima, Venadillo, vereda Limones, Bosque limones 

ECOLA

B 

Magdalen

a 

9.5 4.1 17 69 43 Tolima, Venadillo, vereda Limones, Bosque limones 
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ECOLA

B 

Magdalen

a 

9.3 3.7 17 71 38 Tolima, Venadillo, vereda Limones, Bosque limones 

ECOLA

B 

Magdalen

a 

9.2 3.8 16 68 35 Tolima, Venadillo, vereda Limones, Bosque limones 

ECOLA

B 

Magdalen

a 

10 3.9 18 69 49 Tolima, Venadillo, vereda Limones, Bosque limones 

ECOLA

B 

Magdalen

a 

9.5 3.9 16 67 42 Tolima, Venadillo, vereda Limones, Bosque limones 

 

3.2 ANÁLISIS MOLECULARES.  

 

Durante las salidas de campo a los individuos en los que fue posible hacerlo se realizó 

la extracción de muestras de sangre para ambos sexos y todas las edades, junto con la 

colecta de algunos especimenes los cuales se recolectaron bajo el permiso marco de 

colecta 0524. Las muestras de sangre se tomaron de la zona del ala de los individuos 

utilizando agujas de insulina para liberar el sangrado y capilares para colectar la muestra 

que posteriormente fue depositada en solución amortiguadora o buffer. A parte de esto, 

se incluyeron 8 muestras de la colección de tejidos del Instituto Alexander Von Humboldt 

para que de igual forma pudieramos aumentar el número de muestras usadas para los 

análisis genéticos, de esta forma obtuvimos tanto muestras de sangre como de tejido 

para individuos en cada localidad. 
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Tabla 2. Muestras de tejido y sangre utilizadas para los análisis genéticos por localidad. 

Los marcadores mitocondriales amplificados para cada muestra están representados por 

una X. 

 Marcador mitocondrial 

Muestra Tipo 
Localidad 

Punto de 

muestreo 
ND2 ND4 COI Cytb 

MCE2 Tejido Caribe Atlántico, Piojó, 

Hibácharo, 

Reserva el 

Palomar 

 X X X 

MCE3 Tejido Caribe Atlántico, Piojó, 

Hibácharo, 

Reserva el 

Palomar 

 X X  

MCE4 Tejido Caribe Bolivar San Juan 

Nepomuceno, El 

páramo, Finca 

Grano de Oro 

 X X  

MCE6 Tejido Caribe Guajira, 

Barrancas, 

Resguardo Zaíno 

 X X  

MCL1 Sangre Magdalena Tolima, 

Venadillo, 

Vereda limones, 

Bosque 

Limones 

 X X X 

MCL4 Sangre Magdalena Tolima, 

Venadillo, 

Vereda limones, 

Bosque 

Limones 

X X X X 

MCL7 Sangre Magdalena Tolima, 

Venadillo, 

Vereda limones, 

X  X X 



32 
 

 Marcador mitocondrial 

Muestra Tipo 
Localidad 

Punto de 

muestreo 
ND2 ND4 COI Cytb 

Bosque 

Limones 

MCL8 Sangre Magdalena Tolima, 

Venadillo, 

Vereda limones, 

Bosque 

Limones 

X X X X 

MCL10 Sangre Magdalena Tolima, 

Venadillo, 

Vereda limones, 

Bosque 

Limones 

X X X X 

MCL11 Sangre Magdalena Tolima, 

Venadillo, 

Vereda limones, 

Bosque 

Limones 

X  X X 

MCL13 Sangre Magdalena Tolima, 

Venadillo, 

Vereda limones, 

Bosque 

Limones 

X  X X 

MCL19 Sangre Magdalena Tolima, 

Venadillo, 

Vereda limones, 

Bosque 

Limones 

 X X X 

MCL22 Tejido Magdalena Tolima, 

Venadillo, 

Vereda limones, 

 X X X 
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 Marcador mitocondrial 

Muestra Tipo 
Localidad 

Punto de 

muestreo 
ND2 ND4 COI Cytb 

Bosque 

Limones 

MCL23 Tejido Magdalena Tolima, 

Venadillo, 

Vereda limones, 

Bosque 

Limones 

 X X X 

IAvH12856 Tejido Caribe Cesar, 

Valledupar, 

Reserva Natural 

Los Besotes 

X X X X 

IAvH12913 Tejido Caribe Cesar, 

Valledupar, 

Reserva Natural 

Los Besotes 

X X X  

IAvH12931 Tejido Caribe Sucre, Colosó, 

Estación 

primatológica 

Montes de María 

X X X X 

IAvH12932 Tejido Caribe Sucre, Colosó, 

Estación 

primatológica 

Montes de María 

 X X X 

IAvH12939 Tejido Caribe Sucre, Colosó, 

Estación 

primatológica 

Montes de María 

X X X X 

IAvH 12954  Caribe Sucre, Colosó, 

Estación 

primatológica 

Montes de María 

 X X X 

IAvH12955  Caribe Sucre, Colosó, 

Estación 

 X X  
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 Marcador mitocondrial 

Muestra Tipo 
Localidad 

Punto de 

muestreo 
ND2 ND4 COI Cytb 

primatológica 

Montes de María 

IAvH12956  Caribe Sucre, Colosó, 

Estación 

primatológica 

Montes de María 

X X X  

Sucre5  Caribe Sucre, Colosó, 

Estación 

primatológica 

Montes de María 

  X X 

Sucre8  Caribe Sucre, Colosó, 

Estación 

primatológica 

Montes de María 

  X X 

Sucre9  Caribe Sucre, Colosó, 

Estación 

primatológica 

Montes de María 

  X X 

Total  -  11 19 25 19 

 

Para la extracción de ADN de muestras de tejido se usó el kit de extracción para tejidos 

“UltraClean Tissue & Cells DNA Isolation Kit” de MO BIO, mientras que para las muestras 

de sangre se siguió el protocolo de extracción por precipitación con cloruro de sodio. 

Además, para algunas muestras tanto de sangre como de tejido en las cuales se 

presentaron inconvenientes durante la extracción con los métodos anteriores se  utilizó 

el protocolo de extracción con fenol-cloroformo.  

 

Es importante aclarar que posterior a la extracción, para el caso de las muestras de tejido 

obtenidas de la colección de tejidos del IavH con el fin de verificar la calidad del ADN se 

realizó la cuantificación correspondiente. Una vez obtenido el ADN se amplificaron los 

genes NADH deshidrogenasa subunidad 2 (ND2), y subunidad 4 (ND4), citocromo b 

(Cytb) y citocromo oxidasa subunidad 1 (COI) usando los cebadores, protocolos y 
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condiciones establecidas durante el proceso de laboratorio (Tabla 3, Tabla 4). Los 

amplificados se enviaron a secuenciar a Macrogen Inc. Para los cuatro genes utilizados 

se obtuvieron un total de 74 secuencias (Tabla 2), las secuencias de COI fueron 

obtenidas por medio del método de secuenciamiento “Difficult Template Sequencing”.  

 

Dentro de las secuencias obtenidas, las correspondientes de los genes ND2, ND4 y Cytb 

presentaron dobles picos en los cromatogramas de forma persistente  por lo cual se 

decidió descartar los otros tres marcadores  y seguir evaluando sólo COI, para el que 

obtuvimos un total de 25 secuencias, 15 de la localidad del Caribe y 10 de la localidad 

del Magdalena. Para la edición de las secuencias de este marcador se definió una 

secuencia patrón  (IAvH 12856)  la cual fue elegida según la calidad del cromatograma 

asociado a ésta. Inicialmente se realizó un BLAST para corroborar que no existieran gaps 

dentro de la misma encontrando un 96% de coincidencia con la secuencia EF111030.1 

correspondiente a Chiroxiphia linearis, una especie cercana a C. lanceolata, pues en la 

base de datos del GenBank no se cuentan con secuencias de la especie como tal , y se 

realizó  la traducción a la secuencia de aminoácidos correspondiente buscando verificar 

que no existieran codones de parada dentro de ella por medio del recurso en línea 

Expasy.org (Artimo et al, 2012). Tanto la edición como el alineamiento fueron realizados 

en el programa BioEdit utilizando el algoritmo ClustalW (Hall, 1999), de igual forma se 

utilizó la herramienta en línea GUIDANCE2 para verificar el alineamiento utilizando el 

algoritmo MAFFT (Sela et al, 2015). Se estimaron los haplotipos por gen y sus 

frecuencias por localidad utilizando los programas DNAsp y Arlequin y se construyeron 

redes haplotípicas de tipo Median-Joining en el programa PopArt (Librado y Rozas, 2009; 

Excoffier et al, 2005; Leigh & Bryant, 2015).  

 

Posterior a esto, con el fin de evaluar la proporción de diferencias nucleotídicas entre 

secuencias se estimaron las distancias genéticas dentro y entre poblaciones. Las 

poblaciones para la matriz de distancias genéticas se definieron según nuestras 

localidades de muestreo, es decir, Caribe y Magdalena. La estimación de las distancias 

genéticas entre y dentro de las poblaciones se hizo utilizando el modelo de Kimura 2 – 

parámetros en el programa MEGA 6.06 (Tamura et al, 2011).  
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Tabla 3. Concentraciones y volúmenes añadidos de cada componente empleado durante 

la reacción de la PCR considerando un volumen total de 30 µl.   

Reactivo/Locus Concentración 

inicial 

ND2 ND4 CytB COI 

dNTPs  2mM 3 3 3 3 

Buffer PCR  10X 3 3 3 3 

MgCl2  25 mM 2.4 2.4 2.4 2.4 

Primer  10 µM 1.2 1.5 1.5 0.6 

Primer  10 µM 1.2 1.5 1.5 0.6 

Taq (Thermo 

Fisher) 

5 unidades/µl 0.45 0.45 0.45 0.45 

BSA 7.5% 1.5 - - - 

Agua - 14.24 15.15 15.15 16.95 

ADN ~50 ng/µl 3 3 3 3 

Temperatura - 66°C 60°C 60°C 60°C 

 

 

Tabla 4. Descripción de cebadores utilizados para los cuatro genes empleados (ND2, 

ND4, Cytb, COI). 

Locus Primer Fuente Secuencia 

ND2 H6313 Sorenson et al, 

1999 

5’-CTCTTATTTAAGGCTTTGAAGGC-3’ 

L5216 Sorenson et al, 

1999 

5’-CCCATACCCCGAAAATGATG-3’ 

ND4 LEU Babik et al, 2005 CATTACTTTTACTTGGATTTGCACCA 

 

ND4 Babik et al, 2005 CACCTATGACTACCAAAAGCTCATGTAGAAGC 

Cytb H16065 Bickowsky y 

Cracraft, 1993 

5’-GGAGTCTTCAGTCTCTGGTTTACAAGAC-3’ 

L14990 Bickowsky y 

Cracraft, 1993 

5‘-CCATCCAACATCTCAGCATGATGAAA-3’ 
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COI COI9079 

H2 

Tavares y Baker, 

2008 

5’-GTRGCNGAYGTRAARTATGCTCG-3’ 

 

LTYR Tavares y Baker, 

2008 

5’-TGTAAAAAGGWCTACAGCCTAACGC-3’ 

 

 

3.3. MODELAMIENTO DE NICHO ECOLÓGICO Y SOLAPAMIENTO AMBIENTAL.  

 

Anexo a los datos morfológicos y genéticos se decidió utilizar el modelamiento de nicho 

como una herramienta que complemente los análisis desde una perspectiva ecológica. 

Cabe aclarar, que aunque el enfoque del estudio es en poblaciones que ocupan el 

territorio colombiano para este bloque de datos se tuvieron en cuenta registros de toda 

su distribución la cual incluye también a Panamá y Venezuela, esto debido a que para 

evaluar preferencias ambientales no podríamos hacerlo sólo con registros dentro de 

Colombia.  

 

De esta forma entonces se obtuvieron los registros de ocurrencias de la especie a partir 

de las bases de datos de GBIF (GBIF: http://www.gbif.org),  posteriormente también se 

realizaron pruebas de similitud y equivalencia de estos nichos (Warren et al. 2008 & 

Broenimann et al. 2012). Los datos fueron filtrados por la correspondencia de las 

coordenadas con la localidad registrada y la altura (0-1500 msnm), la cual se delimitó 

con base en la literatura (Hilty & Brown, 1986) y conocimiento obtenido del modelo de 

estudio. El área de accesibilidad o ambientes disponibles para las poblaciones 

equivalente al denominado como subconjunto M en el diagrama de BAM (Soberón, 

2007), fue definida como el conjunto de eco regiones (Olson et al. 2001) que incluía la 

totalidad de los puntos de ocurrencia para cada población. Esto se llevó a cabo usando 

el programa QGIS en donde se generó el polígono que incluía todas las eco regiones 

que eran ocupadas por los individuos de las poblaciones de Caribe y Magdalena. 

Además, dentro de este polígono se agregaron dos eco regiones que aunque no 

presentaban registros de la especie asociados a ellas fueron incluidas debido a que por 

su ubicación y características ambientales  podrían llegar a ser una potencial área de 
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ocupación de la especie la cual tal vez aún no ha sido muestreada. Éstas eco regiones 

corresponden a “Apure/Villavicencio Dryforests” (Apure/Bosques secos de Villavicencio) 

y “Paraguana xeric scrublands (Matorrales xéricos de paraguana)”. Posterior a esto se 

generó un segundo polígono el cual incluye la eco región de “Magdalena Uraba Mois 

Forest” (Bosques húmedos del Urabá) el cual fue denominado como “Barrera”, esto con 

el fin de evaluar si los ambientes que se encuentran justo entre las localidades de Caribe 

y Magdalena donde habita C. lanceolata pueden implicar una barrera climática para que 

haya flujo entre los individuos de la especie que habitan hacia la región del norte y centro 

del país.  

 

Figura 3. Mapa representando los puntos de ocurrencia de C. lanceolata utilizados en 

los análisis de nicho climático (naranja), el polígono definido como nuestro M (verde 

claro) y el polígono que representa los bosques húmedos del Urabá denominado como 

Barrera (verde oscuro).

 

Fuente: Autor 

 

Inicialmente, para modelar el nicho ambiental de las poblaciones disjuntas y cuantificar 

el solapamiento entre los mismos, se evaluó la posible correlación entre las 19 variables 

climáticas disponibles en WorldClim (Hijmans et al, 2005) con el fin de aumentar la 

precisión los análisis y no sobre estimar o subestimar las preferencias climáticas de las 
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poblaciones. Luego de esto, se eligieron cinco variables que no estaban correlacionadas, 

tres del conjunto de datos de temperatura y dos del conjunto de datos de precipitación. 

También, se agregaron 2 capas de nubosidad disponibles en EarthEnv (Wilson & Jetz, 

2016) para las cuales se verificó que a su vez no estuvieran correlacionadas con las 

demás variables climáticas previamente seleccionadas (Tabla 5). Tanto de cada punto 

de ocurrencia registrado para la especie, como para los ambientes disponibles, se realizó 

la extracción de la información ambiental asociada correspondiente a estas 7 variables. 

 

Tabla 5. Variables predictoras utilizadas dentro del modelo de nicho climático realizado 

para cada población de C. lanceolata. 

 

Fuente Nombre de la variable Interpretación de la variable 

WorldClim 

database 

Bio1 Temperatura media anual 

Bio4 Estacionalidad de la temperatura 

Bio7 Rango de temperatura anual 

Bio12 Precipitación anual 

Bio15 Estacionalidad de la precipitación 

EarthEnv 

project 

MODCF_interannual Variabilidad interanual de la 

nubosidad 

MODCF_intraannual Variabilidad intraanual de la 

nubosidad 

 

El modelo de nicho se realizó comparando la densidad de ocurrencias en cada posible 

combinación de ambientes, determinado a partir de un análisis de componentes 

principales, frente a la disponibilidad de cada una de esas combinaciones en el espacio 

climático accesible para las poblaciones.  A partir de esos datos se estimó para cada 

población y para lo que definimos como posible barrera climática una superficie de 

densidad de ocurrencias en el espacio ambiental mediante un análisis de densidades de 

Kernel en la librería ecospat (Broenniman et al. 2012) del programa R (R Development 

Core Team, 2008).  



40 
 

Una vez caracterizado el espacio ambiental se procedió a medir el solapamiento de los 

nichos de las poblaciones disjuntas. Posterior a esto, partiendo de las superficies de 

ocurrencia en el espacio ambiental (los modelos de nicho de cada población) se 

cuantificó el solapamiento entre nichos mediante dos métricos, la distancia de Hellinger 

(I) y la D propuesta por Schoener (1968). Se empleó un test de similaridad y uno de 

equivalencia de nichos para evaluar las hipótesis de qué tan similares son los nichos de 

las poblaciones disjuntas.  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



41 
 

4. RESULTADOS 

 

 

4.1. MEDIDAS MORFOLÓGICAS. Tres de los cinco rasgos morfológicos evaluados para 

los 100 individuos (67 de Magdalena, 33 de Caribe) presentaron diferencias significativas 

entre las poblaciones del Caribe y Magdalena: el culmen expuesto, el tarso y la cuerda 

alar (p < 0.005) (Fig. 4). La población de la localidad Caribe presenta en promedio tarsos 

y picos más cortos y alas más largas en comparación con la población del Magdalena. 

El modelo de regresión nos permite predecir con una certeza del 93% la localidad a la 

que pertenece un individuo de la muestra a partir de estos tres caracteres morfológicos 

en conjunto con un R2 de Nagelkerke igual a 0.73 (Tabla 6).   

 

Tabla 6. (Descripción de características de las variables evaluadas dentro del modelo de 

regresión logística binaria multivariada para los datos morfológicos. 

 

 Estimado Error 

estándar 

Valor z Pr(>|z|) 

Intercepto 15.9715 13.1787 1.212 0.2255 

Culmen expuesto 1.4293 0.4308 3.317 0.0009 

Alto del pico -2.5010 1.6740 -1.494 0.1351 

Tarso 1.1445 0.4032 2.838 0.0045 

Cuerda alar -0.5323 0.1676 -3.175 0.0014 

Rectríz central -0.002778 0.088579 -0.031 0.9749 
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Figura 4. Diagrama de cajas de las tres variables morfológicas que mostraron diferencias 

significativas entre los individuos evaluados en cada localidad. El eje Y de la izquierda 

representa la longitud (mm) del culmen expuesto y el tarso mientras que el eje Y derecho 

lo es para la cuerda alar.  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Fuente: Autor 

 

4.2. ANÁLISIS MOLECULARES.  

 

A partir de las redes de haplotipos construidas para COI fue posible evidenciar que la 

población del Magdalena representa un subconjunto de los haplotipos presentes en el 

Caribe y con frecuencias contrastantes (Fig. 5). En total se identificaron 8 haplotipos, 6 

de estos sólo fueron encontrados en la localidad de Caribe, 1 sólo en la del Magdalena 

y 1 en ambas localidades pero con mayor frecuencia en la del Magdalena. Entre las 25 

secuencias utilizadas, 15 del Caribe y 10 del Magdalena, se identificaron un total de 10 

sitios variables (S). La distancia genética estimada entre individuos de cada población 

(0.4% ± 0.002 (SD)) fue mayor que dentro de éstas (0.1% ± 0.001 (SD) y 0.2% ± 

0.001(SD)) para Magdalena y Caribe respectivamente. 
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Figura 5.  (a) Red de haplotipos generada para el gen mitocondrial COI. Los colores 

indican la localidad. El tamaño del círculo indica el tamaño de la muestra, las líneas en 

la red son indicadoras del número de pasos mutacionales entre haplotipos. (b) 

Distribución de haplotipos en el espacio geográfico. El tamaño de cada sección del 

círculo indica la frecuencia del haplotipo en las poblaciones de cada localidad. 

Fuente: Autor. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Fuente: autor 

 

4.3. MODELAMIENTO DE NICHO ECOLÓGICO Y SOLAPAMIENTO AMBIENTAL.   

 

Los dos primeros componentes del análisis de componentes principales explicaron el 

47.2% y el 15.8% del total de variación ambiental presente en el área accesible (Tabla 

7). El primer componente principal estuvo positivamente correlacionado con la 

estacionalidad de la precipitación y de la temperatura, la variación de la nubosidad 

interanual e intra-anual y el rango de temperatura anual, mientras que el segundo 

componente principal estuvo correlacionado positivamente con las variables de 
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temperatura media anual y precipitación anual. La densidad de ocurrencias de la 

población del Caribe en relación con la del Magdalena indica que la población del Caribe 

ocurre principalmente en ambientes más calientes y húmedos, con mayor estacionalidad 

tanto en la temperatura como en la precipitación y mayor variación en la nubosidad en 

términos interanuales e intra-anuales. Por el contrario, las poblaciones del Magdalena 

ocurren en ambientes con menores temperaturas,  más secos, y menos estacionales. Y 

aunque pareciera que los ambientes ocupados por las poblaciones Magdalena son un 

subconjunto de los que ocupan las poblaciones de Caribe, la mayor densidad de 

ocurrencias para esta poblaciones se encuentra en ambientes distintos, es decir que las 

poblaciones de C. lanceolata en las localidades del Caribe y del Magdalena en su 

mayoría ocurren en espacios climáticos diferentes a pesar de que ambas poblaciones 

pueden acceder a los mismos ambientes. Además de esto, los espacios climáticos 

encontrados entre las poblaciones disjuntas son diferentes a los ocupados por las 

mismas, indicando quizás que en esta región las características ambientales no son 

propicias para el establecimiento de esta especie (Figura 8) pero al parecer si lo son para 

el establecimiento de otras especies de pipridos (e.g., Manacus manacus). 

 

Tabla 7. Coeficientes de correlación para cada una de las variables evaluadas dentro 

del análisis de componentes principales ambiental. 

 

Variable PC1 PC2 

bio1 0.5854615 0.7026597 

Bio12 -0.5916616 -0.5877316 

Bio15 0.8482212 0.1999035 

Bio4 0.6483570  -0.0115981 

Bio7 0.7162188   0.3163809 

Inter 0.7315669  -0.3274979 

Intra 0.6492620  -0.1315525 

 

En cuanto a las pruebas de similaridad ambiental, el preciso aclarar que tanto el test de 

equivalencia como el de similaridad de nichos arrojan un valor I y un valor D observados 
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que son métricos de solapamiento de nicho. Estos valores de I y D varían entre 0 y 1, 

siendo 1 un sobrelape total de los nichos. El test de equivalencia de nicho entre las 

poblaciones de Caribe y Magdalena arrojó un valor D=0.05 con un valor p de 0.02. Lo 

que indica que los nichos de estas poblaciones no son idénticos. Los resultados del test 

de similaridad de nicho entre las dos poblaciones sugieren que el sobrelape de nicho 

observado logra ser recreado por el modelo nulo evaluado durante la prueba (p >= 0.5 

en ambas direcciones).  

 

Figura 6. Superficies de densidad de ocurrencias de las poblaciones disjuntas en 

Colombia de C. lanceolata (a,c) dentro del espacio ambiental disponible y espacios 

ambientales presentes en la región intermedia entre las dos poblaciones (b). Los tonos 

de gris a negro representan la densidad de ocurrencias para cada combinación de 

ambientes, donde el color negro equivale a una mayor densidad de ocurrencias. Para las 

dos poblaciones la línea punteada y la línea continua representan el 50 y 100% 

respectivamente, de todos los ambientes disponibles para la especie. 

Fuente: Autor. 

 

 

a b

) 

c 
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5. DISCUSIÓN 

 

 

Las poblaciones disjuntas ocurren con gran frecuencia en aves neotropicales y su posible 

rol en la diversificación de éstas es un tema de gran interés (Fok et al, 2002, Shipley et 

al, 2013, Maijer & Fjelda, 1997, Lozano-Jaramillo et al, 2014, Vera & Ornelas, 2014, 

Habel et al, 2014, Arnoux et al, 2014). Aunque muchos estudios han demostrado que 

estas poblaciones pueden representar linajes que han evolucionado en aislamiento 

durante largos periodos de tiempo (Mairal, Pokorny, Aldasoro, Alarcón y Sanmartín, 

2015; Moyle, Chesser, Prum, Schikler, y Cracraft, 2006; Robin, Vishnudas, Gupta y 

Ramakrishnan, 2015;), este trabajo presenta un sistema donde las poblaciones parecen 

estar aisladas desde hace poco tiempo pero están bajo diferentes regímenes selectivos 

climáticos, y presentan diferenciación morfológica, un resultado consistente con la idea 

de evolución rápida por selección local (Thompson, 1998). Además de esto, se ha 

propuesto que uno de los escenarios más probables para explicar la diversificación en 

aves neotropicales de tierras bajas está asociado con la dispersión y diferenciación de 

los organismos en una matriz de paisaje previamente formada (Smith et al., 2014), similar 

a lo encontrado en este caso para C. lanceolata, en donde su distribución actual podría 

ser resultado de un proceso de colonización reciente pero que bajo ambientes con 

características diferentes ha promovido divergencia fenotípica entre las poblaciones. De 

igual forma la existencia de ambientes que no son idóneos para la especie en áreas 

intermedias de su distribución puede implicar una barrera para el flujo genético entre las 

poblaciones al Norte y centro del País reforzando la separación de éstas (Lozano-

Jaramillo et al., 2014).  

 

El clima ha sido determinante en establecer la densidad y distribución de las poblaciones, 

por lo tanto es un elemento que debe ser reconocido a la hora de evaluar procesos de 

divergencia y especiación (Riveiro et al, 2014, Kozak & Wiens, 2016). Aunque ambas 

poblaciones de C. lanceolata ocurren dentro de lo que se considera como ecosistemas 

de Bosque seco tropical (Pizano & García, 2014), encontramos que tanto los individuos 

ubicados en el Caribe como en el Magdalena utilizan espacios climáticos con diferencias 
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sutiles pero importantes; las poblaciones del Caribe en su mayoría se establecen en 

ambientes más calientes y húmedos, al igual que más estacionales tanto en temperatura 

como en precipitación y con mayores variaciones de nubosidad en términos intra e inter 

anuales comparadas con las poblaciones del Magdalena (Fig. 6).  Es interesante 

evidenciar cómo dentro de un mismo ecosistema pueden darse variaciones climáticas 

con estructuración espacial que podrían propiciar eventos de divergencia entre 

poblaciones, resaltando así el rol de los factores ecológicos como posibles determinantes 

de diferenciación intraespecífica, pues se ha encontrado que variación en caracteres 

morfológicos puede ser explicada en muchos casos por variación climática 

independientemente de la distancia geográfica (Baldassare et al, 2013, Franssen et al, 

2013, Benham & Witt, 2016). En el caso particular de Chiroxiphia, la distancia entre las 

dos poblaciones es relativamente pequeña, aproximadamente 500 km lineales entre sí. 

Sin embargo, esta franja angosta entre las poblaciones de Chiroxiphia se caracteriza por 

comprender áreas de bosque húmedo (Bosques húmedos de Urabá- Magdalena, Olson 

et al, 2001) bajo un espacio ambiental particular y diferente al ocupado por ambas 

poblaciones de Chiroxiphia. Ambientalmente ésta región húmeda podría implicar una 

barrera climática para las poblaciones de C. lanceolata en Caribe y Magdalena, pues los 

ambientes presentes a lo largo de esta denominada “Barrera” son diferentes a los 

ocupados por las poblaciones de la especie  pues el valor D del sobrelapamiento de 

nicho entre los ambientes de la localidad del Caribe y la Barrera es de 0.13, y entre 

Magdalena y la Barrera de 0.08. 

 

Las variaciones en rasgos morfológicos pueden surgir como consecuencia de 

adaptaciones fisiológicas frente a la variación climática sujeta al rango de distribución de 

las especies o como adaptaciones a cambios en la estructura del hábitat. En nuestro 

caso, encontramos individuos que presentan picos y tarsos más pequeños en ambientes 

más calientes lo que concuerda con la propuesto por la regla de Bergmann (Blackburn 

et al, 1999), en donde organismos de rasgos más pequeños suelen encontrarse en 

ambientes más calientes favoreciendo la capacidad de termorregular debido a una 

disminución en la relación superficie área volumen (Baldassare et al, 2013). De igual 

forma, encontramos individuos con alas más  largas  en la localidad del Caribe que en la 
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del Magdalena, en este caso, podría estar más relacionado con variaciones asociadas a 

la estructura del paisaje, teniendo en cuenta que tanto las alas como la cola son 

importantes dentro de comportamientos de forrajeo y vuelo en aves (Norberg, 1995; 

Kennedy et al, 2016). Variaciones estructurales del hábitat como la cobertura o la 

composición del sotobosque podrían actuar como presiones que favorezcan la 

divergencia en estos rasgos (Baldassare et al, 2013). Todo esto también es consistente 

con el concepto de evolución rápida, en donde caracteres de los individuos de una 

especie pueden variar dentro de pocas generaciones al encontrarse bajo presiones de 

selección diferenciales, que en este caso podrían estar relacionados con las diferencias 

climáticas entre los ambientes que ocupa cada población (Salvidio et al, 2015, 

Thompson, 1998). Junto con todo esto, cabe la posibilidad de que ésta variación 

intraespecífica en los rasgos morfológicos de los individuos pueda ser debido a 

plasticidad fenotípica, sin embargo no fue evaluado dentro de este proyecto. 

 

De igual forma, aunque la divergencia fenotípica es mucho más evidente que la 

divergencia genotípica, es posible observar que el porcentaje de diferencias genéticas 

entre poblaciones es mayor que dentro de ellas, algo que se espera en poblaciones de 

una especie que se han separado hace poco tiempo (Nosil & Crespi, 2004). Es 

importante también resaltar lo sucedido con los marcadores que decidimos utilizar 

inicialmente, pues en tres de los cuatro genes mitocondriales elegidos encontramos 

claros picos dobles en las secuencias lo cual podría ser producto de una amplificación 

inespecífica como por ejemplo la amplificación de pseudogenes (Fig. 7) (Sorenson y 

Quinn 1998, Song et al. 2008), algo que se ha reportado anteriormente para la familia 

Pipridae (Brumfield, Liu, Lum, y Edwards, 2008). Esto ocurrió de igual manera en 

secuencias obtenidas a partir de muestras de sangre y de tejido, lo cual en este caso 

podría ser resultado del uso de cebadores universales  pues aunque son usados 

regularmente en otras investigaciones con grupos de aves y linajes cercanamente 

relacionados (Bensasson et al, 2001, Marini & Hackett, 2002, McKay et al, 2010, 

Capurucho et al, 2013, Agne, 2012, Cicero & Johnson, 1992, Sue et al, 2011, Milá et al, 

2009, Joseph & Wilke, 2007) podrían dar lugar a este tipo de inconvenientes, por lo que 

se recomienda a futuro diseñar cebadores particulares para la especie.  



49 
 

Figura 7. Cromatograma del marcador Cytb, presencia de dobles picos característicos 

de pseudogenes nucleares. 

 

Fuente: Autor. 

 

De igual forma, es interesante cómo las poblaciones del Magdalena parecieran ser en 

términos de sus haplotipos un subconjunto de las poblaciones del Caribe, siendo posible 

que las poblaciones ubicadas más hacia el centro del país se hayan originado como 

resultado de una colonización reciente por parte de individuos que habitan en regiones 

del norte que lograron desplazarse hasta allí y permanecer en el tiempo, pero que bajo 

presiones ambientales diferentes y quizás tamaños de población efectiva pequeños, han 

divergido en su fenotipo (Boughman y Svanbäck, 2016), lo que contrasta con uno de los 

escenarios propuestos inicialmente, en donde bajo un evento de divergencia reciente en 

ambientes con características ambientales distintas encontraríamos divergencia 

fenotípica más no genotípica entre los individuos de las localidades.  
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6. CONCLUSIONES 

 

 

Posterior al análisis del conjunto de datos morfológicos, genéticos y ecológicos 

asociados a las poblaciones disjuntas de Chiroxiphia lanceolata en Colombia, es posible 

concluir que existe divergencia fenotípica en términos de los rasgos morfológicos 

asociados al conjunto de pico, patas y alas entre individuos de cada localidad, además 

que las poblaciones en cada sitio están prefiriendo espacios ambientales diferentes, más 

aun así no son divergentes genotípicamente entre ellos. Por lo que Chiroxiphia lanceolata 

podría representar un interesante ejemplo de especiación incipiente, propiciado por un 

evento de colonización reciente en la región del Valle del Magdalena a partir de 

poblaciones más antiguas establecidas en la región Caribe, siendo también un modelo 

biológico que resalta el rol de la variación climática como promotor de diversificación en 

poblaciones de aves neotropicales. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



51 
 

RECOMENDACIONES 

 

 

A futuro sería de utilidad aumentar el número de muestras colectadas en las localidades 

de Caribe y Magdalena, pero además lograr incluir poblaciones de otras localidades 

dentro de su distribución como son Panamá y Venezuela. De igual forma en términos del 

muestreo de datos genéticos sería interesante diseñar cebadores particulares para la 

especie, lo cual podría reducir el número de secuencias con amplificaciones 

inespecificas. También se recomienda modelar la distribución de C. lanceolata y 

proyectarla hacia el pasado para evaluar cambios en la distribución geográfica de la 

especie a lo largo del tiempo.  
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