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El Neotropico

* Eslaregion mas biodiversa.

* >3000 especies de aves (Newton 2003).

* Multiples factores de especiacion alopatrica: cordillera de los Andes,

rios amazonicos, etc.
* Multiples especies de amplia distribucion, donde poblaciones tienen

distintas historias evolutivas.




La ratona (Troglodytes aedon)

* Distribucién transcontinental continua (srewer 2001, eBird 21
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La ratona (Troglodytes aedon)
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La ratona (Troglodytes aedon)

* Distribucion transcontinental continua (Brewer 2001, eBird 2¢
* >30 subespecies (Johnson 2020)

e Variacion morfoldgica y comportamental:

Coloracidn (Johnson 2020)
Cantos (Kaluthota et al. 2016, Ghani et al. 2023)
Diferentes movimientos estacionales (Arguedas & Parker 2000)
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* >30 subespecies (Johnson 2020)
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Coloracidn (Johnson 2020)
Cantos (Kaluthota et al. 2016, Ghani et al. 2023)
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Distribucién actual
de Troglodytes aedon

P

 Multiples linajes genéticos:

e.g.: Klicka et al. 2023.

Klicka, J., et al. (2023). Lineage diversity in a widely distributed New World
passerine bird, the House Wren. Ornithology, ukad018.




La ratona (Troglodytes aedon)

Distribucién transcontinental continua (srewer 2001, eBiit

>30 subespecies (johnson 2020)

Variacion morfoldgica y comportamental:

Coloracion (Johnson 2020)
Cantos (Kaluthota et al. 2016, Ghani et al. 2023)

Diferentes movimientos estacionales (Arguedas & Parker 2000)

Multiples linajes genéticos:
e.g.: Klicka et al. 2023.
Especificamente en Sudamérica:
Kerr et al. 2009, Campagna et al. 2012,

Galen et al. 2015, Lijtmaer et al. in prep.

Kerr, K. C. R,, et al. (2009). Probing evolutionary patterns in neotropical birds through DNA barcodes. PLoS ONE, 4(2).
Campagna et al. (2012). Divergence between passerine populations from the Malvinas — Falkland Islands and their
continental counterparts: a comparative phylogeographical study. Biological Journal of the Linnean Society 865—-879.
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La zona de contacto

* 5 linajes mitocondriales en el sur de Sudamérica (hasta un 5% de
divergencia — separacion hace 2 millones de aios).

Red de haplotipos de parsimonia estadistica (COl; n = 112)
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La zona de contacto

* 5 linajes mitocondriales en el sur de Sudamérica (hasta un 5% de
divergencia — separacion hace 2 millones de aios).

* Presencia de flujo génico entre linajes y contenido gendmico “mezclado y
estructurado” en el centro de Argentina.
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La zona de contacto

* 5 linajes mitocondriales en el sur de Sudamérica (hasta un 5% de
divergencia — separacion hace 2 millones de aios).

* Presencia de flujo génico entre linajes y contenido gendmico “mezclado y
estructurado” en el centro de Argentina.
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Todos los individuos (14)
mostraron estructuracion
gendmica con  contribucién
similar de dos linajes especificos.
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Objetivos

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

de contacto de Uspallata.

H: las ratonas en la zona de contacto se aparean de manera selectiva con individuos de su mismo linaje.
P: > numero de parejas del mismo linaje que lo esperado por azar.

2. Estudiar si la divergencia genética entre los integrantes de la pareja afecta la
viabilidad de la progenie.

H: la divergencia genética entre los integrantes de la pareja tiene un efecto sobre la produccién de pichones en alguna de |las
etapas de nidificacion.

P: las variables asociadas a la nidificacion presentaran una asociacién negativa con la distancia genética entre los integrantes
de la pareja.




Area de estudio:

200S-
» Uspallata, Mendoza, Argentina (32°34'00”S 69°19°00”0, alt: 2039).

* Forestacion (400 x 400 m) de Populus con =50 cajas nido.
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Muestreo

» 2 temporadas reproductivas (2015 - 2016).
* Anillado y muestreo de sangre de parejas y pichones.

* Vars. de nidificacion: Numero de huevos, pichones y volantones.

X'\«

* Viabilidad de los pichones: PR R i Y
* Exito de eclosidn (pichones eclosionados / huevos); : 2o Ay DEAREAER G 1N
0 . e w138
* Exito de volantoneo (volantones / pichones eclosionados); SIS EEEE N5 ARARACHED R % €134 e

| %
204119 &116,%118 i 135136
" s P >

- x =1 — S
1451 %143 17 11'5 41

* Exito general (volantones / huevos ).

200m

Fotos: Paulo Llambias

CONICET

U.N.CUYO
GOBIERNO
DE MENDOZA

Ratona anillada ocupando caja. Nido y huevos de Ratona.



Asignacion al linaje correspondiente

Amplificacion (PCR) y secuenciacidon Sanger de fragmento de COI.
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Analisis de datos

¢Apareamiento selectivo? Viabilidad de progenie ~ distancia genética en COI?




Analisis de datos

¢Apareamiento selectivo? Viabilidad de progenie ~ distancia genética en COI?

Pruebas de independencia en parejas de MLGMs y MAGUSs entre variables de viabilidad y
distinto y mismo linaje. la distancia genética mitocondrial entre
miembros de la pareja.

chisq.test() glmmTMB() — package (glmmTMB)

f fisher.test()
: v.4.2.1 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.

gamlss() — package (gamlss)



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

Resultados
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Variables de nidificacidon

Las parejas de ambas composiciones
sufrieron pérdidas entre etapas.

Fallas completas en de

pichones por predacion.

etapa

No hubo asociacion significativa con
la distancia genética mitocondrial
entre miembros de la pareja.

Viabilidad de la progenie

Parejas completamente exitosas:
50% mismo linaje;
63% mixtas.
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Variables de nidificacion
* Las parejas de ambas composiciones
sufrieron pérdidas entre etapas.

 Fallas completas en de

pichones por predacion.

etapa

* No hubo asociacion significativa con
la distancia genética mitocondrial
entre miembros de la pareja.

Viabilidad de la progenie

* Parejas completamente exitosas:
50% mismo linaje;
63% mixtas.

* No hubo asociacion significativa con
la distancia genética mitocondrial
entre miembros de la pareja.

Numero de huevos

Exito de eclosion (pichones/huevos)

1.0

0.8

0.6

0.4

0.2

0.0

Numero de huevos Numero de pichones Numero de volantones

- ~ - N~ —
L L] = L ] o — * @ [ L © — * @ L ] L ]
n
8 2
L ] = L ] L] EE L ] (@) 0w - e - [ ] L N ] &= L ] -09 0 — e - L] = L ]
= c
9 ®©
a o
L N L1 *e "o e &8 () <t | » Wes L N "o e e ; <t —|eo® @ L ] [ ] L1} L ] *e
° T
g N — e L g (Sl B BN ] L L
MLGM CMP = MLGM CMP E MLGM CMP
Wald y2= 0.17 T~ Wald x?= 0.002 Z o Wald x?= 0.18
p = 0.68 p=0.96 p =0.67
GL=35 A GL=35 A GL=35
Mismo L. Mismo L. Mismo L.
Mixta o - Mixta o — . . = Mixta
T T T T T T T T T T T T T T T
0 1 2 3 4 0 1 2 3 4 0 1 2 3 4

Distancia genética en el gen COI entre comparieros (%)

Exito de eclosién Exito de volantoneo Exito general

2B & *e [Sici = S S = L 76\ 3—.-- L ] tEEms o ooooag L] 3—..“ L] _-re & B L
S
.. - 6 ’(‘8\ .
. . % g - . . <]>‘) g — . L .
L ] L O * @ L L] =} * @ L =
c e
S z .
C
5 3- S 2-
> c
= @
8 o
MAGUS BI1 5 pg MAGUS BI < 3 - MAGUS BI
T=-0.30 "%' T=-0.86 g T=-1.37
p=0.77 ° p=0.40 5 p=0.18
GL=35 o - GL=34 O o GL=34
o) 2
o =
Mismo L. b Mismo L. ‘L Mismo L.
Mixta ‘w 24 . . . Mixta 24 . . . Mixta
I I I I I I I I I I I I I I I
0 1 2 3 4 0 1 2 3 4 0 1 2 3 4

Distancia genética en el gen COI entre compafieros (%)






[ ] [ I 4
Discusion
Buena representacion de ambos linajes.
La falla en la nidificacion dependio exclusivamente de la predacion.
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Buena representacion de ambos linajes.
La falla en la nidificacion dependio exclusivamente de la predacion.

1.

No se encontré apareamiento selectivo:

A pesar de la separacion ~ 2 millones de afios, no hay patron de preferencia

por aparearse con individuos del mismo o distinto linaje.
No habria barreras precigoticas al flujo génico como las diferencias en los

cantos o en la coloracidon en accion.
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Discusion
Buena representacion de ambos linajes.
La falla en la nidificacion dependio exclusivamente de la predacion.

1.

No se encontré apareamiento selectivo:

. A pesar de la separacion ~ 2 millones de afios, no hay patron de preferencia
por aparearse con individuos del mismo o distinto linaje.

. No habria barreras precigoticas al flujo génico como las diferencias en los
cantos o en la coloracion en accion.

No hay asociacion entre las variables de viabilidad de la progenie y la
distancia genética mitocondrial:
. A pesar del ~ 5% de divergencia entre linajes en el gen COIl, no

encontramos evidencia de un efecto en la viabilidad de los huevos o
pichones (i.e., no hay evidencia de aislamiento reproductivo postcigotico).
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¢Como seguimos?

Analisis genomico de datos de radseq de los adultos y sus pichones:
e ¢Copula extra pareja?
* ¢Regla de Haldane?
* Estudio del mecanismo mediante el cual los genes nucleares pueden interactuar con
los productos mitocondriales sin importar el linaje.




¢Como seguimos?

Analisis genomico de datos de radseq de los adultos y sus pichones:
e ¢Copula extra pareja?
* ¢Regla de Haldane?
* Estudio del mecanismo mediante el cual los genes nucleares pueden interactuar con
los productos mitocondriales sin importar el linaje.

Analisis de los cantos en la zona de contacto vs. las areas en alopatria de cada linaje.
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