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Biogeografia cladistica de los bosques montanos
himedos de México
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Los bosques montano-himedos de México (BMH) estdn constituidos por un
mosaico de especies de afinidad neartica, neotropical y nativa, por lo que son consi-
derados uno de los ecosistemas mas complejos respecto a su origen, composicion y
fisonomia. El interés principal de este trabajo fue realizar un analisis de biogeogra-
fia cladistica para corroborar la hipdtesis de concordancia distribucional entre las
areas de BMH de México. Se llevaron a cabo tres analisis biogeograficos cladisticos
a partir de 23 cladogramas filogenéticos, repartiéndolos en tres capas temporales:
Mioceno, Plioceno y Pleistoceno. Los cladogramas obtenidos en las tres capas tem-
porales analizadas coinciden con la formacién de eventos vicariantes, que junto con
la historia climatica dinamica han promovido la diversificacion de la biota de los
BMH de México a diferentes escalas temporales.

Modificaciones a PASOS para el analisis de ontogenias
de caracteres de forma con muestreos reducidos de
individuos: uso de funciones de interpolacion
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Recientemente hemos publicado un método para el analisis filogenético de on-
togenias de caracteres de forma descriptas a partir de configuraciones de landmarks
(PASOS; Catalano, Segura & Vera Candioti 2019). El método utiliza el criterio de
parsimonia no s6lo para determinar las formas ancestrales a lo largo de la ontogenia
en cada nodo interno del arbol sino también para determinar los posibles cambios en
el tiempo de desarrollo (i.e., cambios heterocronicos). En su implementacion original,
el método requiere tomar datos a lo largo de toda la trayectoria ontogenética, lo que
impide su uso cuando el muestreo de especimenes es reducido. Presentamos aqui
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una modificacién a PASOS para poder trabajar con ontogenias con muestreos in-
completos. Para ello, las trayectorias ontogenéticas se completan interpolando formas
intermedias utilizando una aproximacion basada en promedios méviles ponderados.
El analisis de datos reales indica que la funcién de interpolacién permite el uso
de PASOS en datasets con muestreos mucho mas reducidos que los originalmente
necesarios.

Evaluacion de la utilidad de rasgos morfogeométricos
del craneo de marsupiales didélfidos (Didelphimorphia:
Didelphidae) para reconstruir su filogenia
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Analisis ecomorfoldgicos y evolutivos, utilizando morfometria geométrica en
el craneo de didélfidos, mostraron que la filogenia es el factor mas influyente en la
forma. Nuestro objetivo es evaluar la utilidad de estos datos morfogeométricos para
reconstruir la filogenia de la familia Didelphidae. Mediante MG en 2D analizamos
el craneo en vista dorsal (63 landmarks), ventral (70 landmarks) y lateral (28 land-
marks) de 200 especimenes representando 37 especies de 13 géneros. Realizamos
una basqueda con 500 RAS, seguido por TBR, guardando 10 arboles en cada RAS,
y se comparo el arbol obtenido con filogenias moleculares. Obtuvimos un arbol de
13,99681 pasos en el que se recuperaron 8 nodos de la filogenia molecular. De los
nodos recuperados solamente los de Didelphini y Metachirus como género herma-
no de Didelphini pertenecen a grandes grupos, el resto son nodos terminales que
agrupan a un par de especies. Si bien la tribu Thylamyni no resulté monofilética,
la mayoria de sus miembros se ubicaron cercanos en el arbol, y esto mismo sucedid
con Monodelphys. Caluromys, si bien tuvo una posicion basal en el arbol, forma un
clado con especies de Thylamys, Marmosa y M. (Micoureus). La vista lateral fue el
cardcter menos variable en el arbol. Si bien se recuperaron pocos nodos, y la mayoria
terminales, la ubicacién de los taxones es coherente con los cambios observados en
las configuraciones de landmarks, por ejemplo la ubicacion de Monodelphis se debe
en gran parte a una reduccion de la caja craneana, cardcter que es muy marcado en
Didelphini.



