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• Es la región más biodiversa.

• >3000 especies de aves (Newton 2003).

• Múltiples factores de especiación alopátrica: cordillera de los Andes, 

ríos amazónicos, etc.

• Múltiples especies de amplia distribución, donde poblaciones tienen 

distintas historias evolutivas.
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• Distribución transcontinental continua (Brewer 2001, eBird 2023)
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• Distribución transcontinental continua (Brewer 2001, eBird 2023)

• >30 subespecies (Johnson 2020)

• Variación morfológica y comportamental:

Coloración (Johnson 2020)

Cantos (Kaluthota et al. 2016, Ghani et al. 2023)

Diferentes movimientos estacionales (Arguedas & Parker 2000)
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e.g.: Klicka et al. 2023.
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Específicamente en Sudamérica: 

Kerr et al. 2009, Campagna et al. 2012, 

Galen et al. 2015, Lijtmaer et al. in prep.
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La zona de contacto
• 5 linajes mitocondriales en el sur de Sudamérica (hasta un 5% de 

divergencia – separación hace 2 millones de años).

Amplia distribución Norte de Arg

Zonas de altura 

en Bolivia

Malvinas (T. cobbi)

Patagonia

Red de haplotipos de parsimonia estadística (COI; n = 112) 



• 5 linajes mitocondriales en el sur de Sudamérica (hasta un 5% de 
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• Presencia de flujo génico entre linajes y contenido genómico “mezclado y 
estructurado” en el centro de Argentina.
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Uspallata - Mendoza 
Todos los individuos (14) 
mostraron estructuración 
genómica con contribución 
similar de dos linajes 
específicos.



1. Estudiar si existe apareamiento selectivo entre los linajes de ratona en la zona 
de contacto de Uspallata. 

Objetivos



1. Estudiar si existe apareamiento selectivo entre los linajes de ratona en la zona 
de contacto de Uspallata. 

2. Estudiar si la divergencia genética entre los integrantes de la pareja afecta la 
viabilidad de la progenie y su proporción de sexos.

Objetivos



Foto: Paulo Llambías

Área de estudio: 

• Uspallata, Mendoza, Argentina (32°34′00″S 69°19′00″O, alt: 2039).

• Forestación (400 x 400 m) de Populus con ≈50 cajas nido.



Muestreo

• 2 temporadas reproductivas (2015 - 2016). 

• Anillado y muestreo de sangre de parejas y pichones.

• Vars. de nidificación: Número de huevos, pichones y 
volantones.

• Viabilidad de los pichones:  

• Éxito de eclosión (pichones eclosionados / huevos);

• Éxito de volantoneo (volantones / pichones 
eclosionados);

• Éxito general (volantones / huevos ).

Fotos: Paulo Llambías

Ubicación de las Cajas nido.

Ratona anillada ocupando caja. Nido y huevos de Ratona.



Asignación de padres al linaje mitocondrial:

• Amplificación (PCR) y secuenciación Sanger de fragmento de COI.
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• Amplificación (PCR) y secuenciación Sanger de fragmento de COI.

• Asignación por ID engine de BOLD (Barcode Of Life Project)

Asignación de pichones a padres genéticos:

• Secuenciación ddrad ≈ 1400 loci para ambos años (n = 206 pichones)

• Asignación con Cervus (Kalinowski et al. 2007).

• 73% asignados con confianza a padre social o extrapareja (n = 150).

• 27% fue asignado a un padre extra pareja no muestreado (n = 56).

Kalinowski, S. T., Taper, M. L., & Marshall, T. C. (2007). Revising how the computer program 
CERVUS accommodates genotyping error increases success in paternity 
assignment. Molecular ecology, 16(5), 1099-1106.



Asignación de padres al linaje mitocondrial:

• Amplificación (PCR) y secuenciación Sanger de fragmento de COI.

• Asignación por ID engine de BOLD (Barcode Of Life Project)

Asignación de pichones a padres genéticos:

• Secuenciación ddrad ≈ 1400 loci para ambos años (n = 206 pichones)

• Asignación con Cervus (Kalinowski et al. 2007).

• 73% asignados con confianza a padre social o extrapareja (n = 150).

• 27% fue asignado a un padre extra pareja no muestreado (n = 56).

Asignación de pichones al sexo:

• 99% de los pichones se asignaron por amplificación de los

cromosomas sexuales

Foto: Agustín Casale

Gel de PCR revelado con cromosomas sexuales amplificados.
Foto: Romina Gallenti
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Análisis de datos

v. 4.2.1

¿Apareamiento selectivo?

Test de independencia entre parejas del 
mismo o distinto linaje (social y genético).

chisq.test()
fisher.test()

¿Aislamiento reproductivo postcigótico?

Asociación entre la viabilidad de los pichones y la 
distancia genética entre padres sociales.

Asimetría de sexo en pichones (regla de Haldane).

glmmTMB() – package (glmmTMB)

gamlss() – package (gamlss)

p = 0,05

R Core Team (2022). R: A language and environment for statistical computing. R Foundation for Statistical Computing, Vienna, Austria. URL: 
https://www.R-project.org/.
Mollie E. Brooks, et al. (2017). glmmTMB Balances Speed and Flexibility Among Packages for Zero-inflated Generalized Linear Mixed Modeling. The R Journal, 9(2), 
378-400. doi: 10.32614/RJ-2017-066.
Rigby R.A. and Stasinopoulos D.M. (2005). Generalized additive models for location, scale and shape,(with discussion), Appl. Statist., 54, part 3, pp   507-554.

https://www.r-project.org/
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¿Apareamiento selectivo?

Test de independencia entre parejas del 
mismo o distinto linaje (social y genético).

chisq.test()
fisher.test()

¿Aislamiento reproductivo postcigótico?

Asociación entre la viabilidad de los pichones y la 
distancia genética entre padres sociales.

Asimetría de sexo en pichones (regla de Haldane).
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Análisis de datos

https://www.r-project.org/


RESULTS



¿Apareamiento selectivo?
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¿Apareamiento selectivo?

• n = 43 parejas
• PExP: 75% 2015 - 53% 2016 (37% de pichones).
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Fisher y χ²
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No hay 
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selectivo

¿Apareamiento selectivo?

• n = 43 parejas
• PExP: 75% 2015 - 53% 2016 (37% de pichones)
• Ningún patrón de preferencia aparente
• La probabilidad de que una pareja esté 

compuesta por individuos del mismo o distinto 
linaje no fue distinta de lo esperado por azar.



• En la mayoría de los nidos, la mayoría de los pichones alcanzan a abandonar el nido.
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• En la mayoría de los nidos, la mayoría de los pichones alcanzan a abandonar el nido.
• Las fallas completas ocurrieron solo por predación.
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• En la mayoría de los nidos, la mayoría de los pichones son exitosos.
• Las fallas completas ocurrieron solo por predación.
• El éxito máximo del nido se logró en 50% de las parejas del mismo linaje, y 63% para 

parejas de linajes diferentes.
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• En la mayoría de los nidos, la mayoría de los pichones son exiosos.
• Las fallas completas ocurrieron solo por predación.
• El éxito máximo del nido se logró en 50% de las parejas del mismo linaje, y 63% para 

parejas de linajes diferentes.

No hay asociación significativa entre variables de nidificación y distancia genética
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MAGUS BI1
T = -0.30
p = 0.77
GL = 35

MAGUS BI
T = -0.86
p = 0.40
GL = 34

MAGUS BI
T = -1.37
p = 0.18
GL = 34



¿Asimetría en el sexo de los pichones?

2015 2016

Regla de Haldane: “Cuando en la descendencia F1 de dos 
animales de razas o especies diferentes, un sexo está ausente, 
es raro o esteril, ese sexo es el heterogamético” (las hembras)



● 149 eventos 
reproductivos.

● Test binomial a dos 
colas (p = 0,5).
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● 149 eventos 
reproductivos.

● Test binomial a dos 
colas (p = 0,5).
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1. No se encontró apareamiento selectivo:
A pesar de la separación ~ 2 millones de años, no hay patrón de 
preferencia por aparearse con individuos del mismo o distinto linaje.

No habría barreras precigóticas al flujo génico actuando, tales como las 
diferencias en los cantos o en la coloración.



Discusión

201
5

201
6

Buena representación de ambos linajes.
La falla en la nidificación dependió exclusivamente de la predación.

1. No se encontró apareamiento selectivo:
A pesar de la separación ~ 2 millones de años, no hay patrón de 
preferencia por aparearse con individuos del mismo o distinto linaje.

No habría barreras precigóticas al flujo génico actuando, tales como las 
diferencias en los cantos o en la coloración.

2. No hay asociación entre las variables de viabilidad de la 
progenie o la proporción de machos con la distancia genética 
mitocondrial:
A pesar del ~ 5% de divergencia entre linajes en el gen COI, no 
encontramos evidencia de un efecto en la viabilidad de los huevos o 
pichones (i.e., no hay evidencia de aislamiento reproductivo 
postcigótico).



¿Cómo seguimos?

Estudiar cómo los genes nucleares que interactúan con la mitocondria, 
pueden hacerlo sin importar el linaje.

 



Estudiar cómo los genes nucleares que interactúan con la mitocondria, 
pueden hacerlo sin importar el linaje.

 
Analisis de cantos de la zona de contacto vs. areas alopátricas de cada 
linaje para ver si ha ocurrido el desplazamiento de caracteres vocales (no 
divirgieron, divirgieron y se homogeneizaron en contacto secundario o son 
irrelevantes para la obtención de parejas).

¿Cómo seguimos?
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Breeding 
season

2015 2016

Independence 
test

χ² Fisher 
test

χ² Fisher 
test

Estimate 0.0
4

0.93 0.0
4

0.81

P value ≈1 ≈1 ≈1 ≈1
DF 1 - 1 -

Significance NS NS NS NS

• n = 43 couples
• Both years had good representation of males 

and females from both lineages. 
• No pattern of preference of mates from their 

own vs. the other lineage.
• The chance for a couple of being composed 

by individuals of the same or different 
lineages did not differ from random 
expectations.

Assortative mating?

NO ASSORTATIVE 
MATING


