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INTRODUCCION

El surgimiento de la biogeografia como una disciplina formal se dio durante el siglo
XVIII, para el siglo XIX y la primera mitad del XX los avances tedricos y metodoldgicos
fueron escasos. En el ultimo tercio del siglo XX, se retomaron algunas controversias
que condujeron a una revolucion conceptual, y nuevos paradigmas dieron lugar a otras
perspectivas (Espinoza et al., 2002). Este fendmeno de replanteamiento, puede
obedecer a lo propuesto por Nelson (1985) que indica que la biogeografia vino a llenar
el vacio existente entre la biologia y la geologia.

Segun Golikov et al. (1990) la biogeografia es el estudio de patrones de
distribucion de los organismos; estos patrones pueden ser explicados por cuestiones
histéricas ligadas al desarrollo geoldgico de la tierra, las cuales son estudiadas por la
biogeografia historica (Salazar Vallejo, 2000). Dentro de ella existen tres enfoques
para explicar la distribucion de los seres vivos: el dispersalismo, la panbiogeografia y
la biogeografia cladistica (Contreras Medina et al. 2001).

La biogeografia dispersalista es el mas antiguo de estos enfoques, se
considera que se origind a partir de las ideas de Darwin y Wallace en la segunda mitad
del siglo XIX (Crisci y Morrone, 1992). Este enfoque trabaja con taxones individuales,
en el sentido de que son los organismos los que se dispersan sobre una geografia
estable (Contreras Medina et al. 2001).

En segundo lugar, a mediados del siglo XX surgi6 la panbiogeografia, la cual
fue propuesta originalmente por Léon Croizat (1958), donde hace énfasis en el analisis
conjunto de diferentes taxones para buscar patrones comunes de distribucion,
evitando analizar un solo taxdon como se hacia tradicionalmente. Esto se debe a que
organismos con distintas capacidades de dispersion pueden compartir similitudes en
sus distribuciones, ya que cualquier distribucién en plantas de alguna u otra forma
tiene su contraparte en los animales (Craw et al. 1999).

A partir de la combinacion de la panbiogeografia con la sistematica filogenética

de Willi Hennig (1968), surge la biogeografia cladistica en la década de los setenta



(Espinosa y Llorente, 1993; Morrone et al. 1996); tuvo su origen entre algunos
investigadores del Museo Americano de Historia Natural de Nueva York. Sus
fundamentos se encuentran en la conjuncién del método de la sistematica filogenética
de Hennig (1968) con la panbiogeografia de Croizat (Nelson y Platnick, 1981; Wiley,
1981; Humphries y Parenti, 1986, 1999; Wiley y Lieberman, 2011). Al igual que la
panbiogeografia, parte de la suposicion general que la tierra y biota evolucionan
juntas. Esto quiere decir que es posible inferir una homologia biogeografica debida a
ansestria comun, en la reconstruccion de la historia evolutiva de las areas. Sin
embargo, existen una serie de puntos de debate entre las escuelas de panbiogeografia
y cladistica (Goyenechea et al. 2001). Cabe hacer la aclaracion que Croizat (1982) no
aceptaba que él fuera uno de los precursores de esta escuela, al igual que otros de
sus seguidores como Craw (1984).

Esta escuela, segun Goyenechea et al. (2001), busca estudiar grupos cuya
monofilia sea demostrable, de acuerdo con un analisis filogenético previo, a través de
un cladograma taxonémico. Es importante mencionar que se deben estudiar varios
grupos con diferente vagilidad, pues el analisis de un solo grupo es irrelevante, ya que
se busca encontrar congruencia entre patrones diferentes. Después se estudian las
areas geograficas habitadas por los taxones de los grupos estudiados; luego se busca
la congruencia entre la hipotesis filogenética de los grupos y las areas geograficas que
ocupan sus elementos, por medio de un cladograma general de areas. El objetivo es
encontrar la interrelacion entre las dreas de endemismo habitadas por los taxones bajo
estudio (Goyenechea et al., 2001).

Durante el periodo darwiniano-wallaceano, las explicaciones acerca de los
patrones de distribucion geografica de los taxones estuvieron basadas en la
dispersidn, que representaba el argumento mas razonable, si se considera que las
limitantes del fijismo de los continentes dominaron la geologia hasta 1960 (Espinosa et

al. 2002).



Evidencia geoldgica.

En el afio de 1912 se propone una nueva teoria llamada “la deriva continental” por un
cientifico aleman llamado Alfred Wegener, en la que propone un unico continente
hipotético llamado Pangea (Figura 1), el cual se empezé a dividir hasta llegar a la
forma como se conoce actualmente (Figura 4). Esta teoria al principio no tuvo gran
aceptacién, fue hasta después de la segunda guerra mundial cuando se hicieron
estudios y exploraciones en el fondo marino, lo que permitié proponer la expansién del
suelo marino, la cual, después de un tiempo (en los afios 70) fue aceptada a nivel
mundial y evolucioné a la teoria de la tectdnica de placas (Uyeda, 1978); en la que se
explican los rasgos tectonicos mas notables del globo terraqueo, los cuales tienen
implicaciones biogeograficas importantes: distribuciones disyuntas transatlanticas de
taxones fésiles y taxones hermanos actuales (Espinosa et.al. 2002).

En el pasado, para poder entender los patrones biogeograficos que presentan
las familias de reptiles actuales se habian restringido a una vista continental fija (Presh
1983). Sin embargo, es bien sabido que nuestro planeta ha estado en un cambio
continuo, por lo que es necesario saber cédmo llegaron a su posicion actual las masas
continentales.

Nuestro planeta desde hace mas de 400 millones de afios ha sufrido grandes
cambios. Hace aproximadamente 290 millones de afios, en el periodo Paleozoico, el
supercontinente Pangea estaba rodeado por el mar Panthalasa (Figura 1). Para el final
del Jurasico, aproximadamente 140 millones de afos atras, las placas tecténicas
estuvieron en movimiento durante 60 millones de afos. En este proceso de
movimiento Pangea empezé a fragmentarse, dando origen al mar de Tethis, el cual
dividioé a los dos supercontinentes conocidos como Laurasia y Gondwana (Figura 2).

Para el término del periodo Cretacico, hace aproximadamente 65 millones de
anos, el Atlantico sur se expandid y fue entonces cuando se separé Madagascar de

Africa, y el mar de Tethis se redujo formando el mar Mediterraneo. Después de 135



millones de afios de movimiento la configuracién actual de los continentes se podia
discernir, y no fue hasta hace 65 millones de afios cuando empezaron a establecerse

como los conocemos actualmente (Press y Siever 2001) (Figura 3y 4).
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Figura 1. Pangea aproximadamente hace 290 ma.
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Figura 3. Comienzo de establecimiento actual. Figura 4. La tierra en establecimiento actual.

Propuestas geoldgicas.
Craw (1983) realizé un cladograma donde resume toda la informacion de los cambios
antes mencionados (Figura 13B). Estos cambios sugieren modificaciones en las
distribuciones de algunos taxones. Otros autores como Rosen (1978), Hallam (1981),
Sanmartin 'y Ronquist (2004), también realizaron cladogramas resumiendo la
informacioén y evidencia geoldgica.

Rosen en 1978, hizo una representacion cladistica de la historia del
rompimiento de Pangea, a la cual Hallam (1981) le hizo algunas modificaciones y
Sanmartin y Ronquist (2004) presentan las relaciones que existen entre las masas de

tierra del hemisferio sur, basandose en evidencias paleograficas.



Registro fosil
Esta evidencia es una de las herramientas para apoyar la teoria de la tectonica de
placas, el cual, como ya se sabe es incompleto, asi lo hicieron notar Estes (1983) y
Presch (1983), quienes realizaron trabajos muy similares o complementarios, en los
que con base al registro fosil analizaron las distribuciones de lagartijas actuales, con el
fin de explicar las relaciones que tienen estos organismos con el movimiento
continental, y proponer la temprana distribucién de las lagartijas.

Un ejemplo de esto, es el descubrimiento de distribuciones disyuntas vy
transatlanticas de taxones fosiles, como es el caso de Mesosaurus, donde no se tenia
claro si se dispersaron desde el centro de Africa a través de toda Asia, o de Europa,

hacia América del Norte (Hallam 1972).

Patrones de distribucion
Darlington (1957), en una revision en los patrones de distribucion en lagartijas, no
tenia un gran entendimiento sobre las relaciones filogenéticas entre esos taxones,
ademas de que mantenia una posicion escéptica acerca del movimiento de los
bloques continentales. Savage (1966, 1982) mostro evidencias acerca de la dispersion
de elementos herpetoldgicos durante el Plioceno, en América del sur y la parte central
de América del Norte. Pero tiempo después, Cracraft (1974) afirmé que un elemento
necesario para el analisis de patrones biogeograficos es el entendimiento de las
relaciones filogenéticas de los taxones.

Basado en esto, surgen dos herramientas de la biogeografia, la teoria de la
vicarianza junto con la tecténica de placas, las cuales pretenden explicar que, con el
movimiento de los continentes se formaron barreras de diferentes tipos, lo cual
propicié a que las poblaciones de diferentes grupos se aislen y formen subpoblaciones

o poblaciones diferentes.



Supuestos biogeograficos
En el presente trabajo se realizé un analisis de componentes, el cual fue propuesto por
Nelson y Plantick (1981) y tiene que ver con la forma en como se tratan los problemas
derivados de las distribuciones redundantes, taxones ampliamente distribuidos y areas
faltantes. Estos problemas acarrean errores al predecir los patrones de interrelacién de
las areas, los cuales se solucionan utilizando las suposiciones metodolégicas 0
(Zandee y Ross, 1987), 1 y 2 (Neson y Plantick, 1981) y al construir un cladograma
general de areas (Goyenechea et al., 2001).

La Suposiciéon 0 (Figura 5) asume que los taxones que comparten el mismo
estado de caracter (misma area) deben de ser monofiléticos, es decir, las areas
conflictivas se resuelven como si fueran grupos hermanos o sinapomorfias
(Goyenechea et al., 2001).

De acuerdo con la Suposicién 1 (Figura 5), las relaciones de areas conflictivas
se resuelven como grupos monofiléticos o parafiléticos. Supone que lo que es
verdadero para una parte del cladograma, es verdadero para la otra parte del mismo.
En el ejemplo, la relacidon entre 3 y 4 (que esta resuelta) es la parte “verdadera” del
cladograma, y por lo tanto esta no debe modificarse. La relacion de 1 y 2 puede ser
resuelta colocando alternativamente a ambas areas como grupos hermanos del clado
que forma 3 y 4 (grupos parafiléticos) o como grupos hermanos (grupo monofilético,
equivalente a la suposicion 0) (Goyenechea et al., 2001).

De acuerdo con la Suposicion 2 (Figura 5), las relaciones de areas conflictivas
se resuelven como grupos monofiléticos, parafiléticos o polifiléticos, y por lo tanto es la
suposicion mas inclusiva. Supone que lo que es verdadero para una parte del
cladograma no necesariamente es verdadero para la otra parte del mismo cladograma.
En el ejemplo (Figura 5), si 3 y 4 estdn mas cercanamente relacionadas entre si, esta
relacién no es necesariamente cierta, por lo que al resolverse la relacién entre 1y 2, la

relacion entre 3 y 4 no es necesariamente cierta. Al resolverse la relacion de las areas



conflictivas, cada una de éstas puede colocarse como grupo hermano del clado
(grupos parafiléticos; suposicién 1), como grupos hermanos entre si (grupos
monofiléticos; suposiciéon 0) o formar el grupo hermano de cualquiera de las areas 3 y
4 (grupos polifiléticos), con lo que se incrementa el numero de lugares en el
cladograma en el que se pueden colocar dichas areas conflictivas (Goyenechea et al.,
2001).

En este método, un componente equivale a cada internodo de cada uno de los
cladogramas y se denota con un numero (o cualquier otro cddigo). Su ubicacion
representa una hipotesis de relaciéon valida para todas las areas por arriba de cada

internodo (Goyenechea et al., 2001).
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Figura 5. Suposiciones metodologicas en el analisis de componentes.

En general, el analisis de componentes (Nelson y Platnick, 1981; Nelson, 1984;
Page, 1990) deriva conjuntos de cladogramas de areas resueltos a partir de
cladogramas taxonémicos de areas bajo analisis, aplicando los supuestos 0, 1Y 2,y
después toma la interseccion de estos conjuntos para obtener un cladograma general
de areas (Morrone y Carpenter, 1994). Su objetivo es determinar una clasificacion de

areas aun cuando la informacién biogeografica disponible incluya patrones conflictivos
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y sin resolver (Nelson y Platnick, 1981; Humphries y Parenti, 1986;, Humphries et al.,
1988).

Para ilustrar este método se muestra el ejemplo de la figura 6, donde se
observa que, en la interseccibn de los cladogramas resueltos de areas
correspondientes para los taxones analizados, se determina que el cladograma
(A,(B,(C,(D,E)))) es el cladograma general de areas, ya que es el unico cladograma
compartido en los 3 conjuntos. Si no es posible hallar este cladograma en comun en
todos los conjuntos, es posible encontrar uno compartido por al menos algunos de los
mismos o construir un cladograma de consenso (Crisci et al. 1991; Morrone vy

Carpenter, 1994).
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Figura 6. Método de analisis de componentes utilizando la Suposicién 2.

Reconciliacion de arboles
El concepto fue introducido por Goodman et al. (1979); Nelson y Platnick (1981)
tuvieron ideas similares que se podrian aplicar a la biogeografia y fue Page quien
formalizo el concepto en su trabajo de 1994.

La reconciliacion de arboles se basa en cuatro tipos posibles de eventos:
vicarianza (divergencia paralela entre las areas y los organismos), duplicacién

(especiacion independiente de la vicarianza de las areas, por ejemplo en respuesta a
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variaciones ecoldgicas locales), dispersion (ocupacion de una area nueva atravesando
una barrera ya existente) y extincion de los taxones (Page, 1994).

Permite construir cladogramas generales de area a partir de cladogramas de
areas de distintos taxones, maximizando los eventos de vicarianza (historia compartida
entre los diferentes cladogramas de areas); lo cual implica minimizar extinciones y /o
duplicaciones (Morrone y Crisci, 1995). Para poder obtener un cladogama
reconciliado, se necesita una correspondencia entre el cladograma de areas y los
taxones que las habitan (correspondencia entre las ramas terminales y los nodos
internos de ambos cladogramas), en caso de que exista una incongruencia entre las
topologias de los dos arboles que se desea reconciliar, se construye un cladograma
que a través de duplicaciones de algunos nodos internos y perdidas de ramas
terminales, nos permiten reconciliar ambos cladograma, asumiendo maxima

codivergencia (Flores-Villela y Martinez-Salazar, 2008).

COMPONENT 2.0
El programa COMPONENT es un software que permite comparar arboles
(reconciliacion de arboles), entre otras cosas. Mientras algunos sistematicos se dan
por bien servidos con una gran cantidad de programas muy sofisticados que sirven
para la busqueda de arboles 6ptimos y “mapear” caracteres en cladogramas (Farris,
1988; Felsenstein, 1989; Maddison y Maddison, 1992; Swofford, 1990), existen
algunos programas disefiados para investigar y comparar arboles. COMPONENT 2.0
se diseiid6 para tratar esta necesidad proporcionando un rango de consenso de
arboles, comparaciéon y medidas al azar (Page 1993).

El programa COMPONENT 2.0 es wuna aplicacibon estandar de
Microsofte Windows™ (Figura 7), con varios menus, cajas de didlogo y contenido en
linea para la ayuda. El programa tiene opciones de edicion de texto, asi se pueden

crear archivos de entrada y corregir los errores interactivamente. Los arboles se
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muestran graficamente, y pueden ser podados, re-enraizados, editados, borrados y

comparados (Page 1993).

% COMPONENT

Version 2.00a

Licensed to: oscar flores

unam

) Foderic I, M. Page

é b Biogeog:raphy and Conservation Laboratory
pr— Hatural History Museum

THE

MATLRAL Cronraell Foad, London 37 5ED, T.E.
HISTORY .
MUSEUM | R Page@nhum in auk

& 1933, The Matural History Museum, London

v o

Figura 7.COMPONENT version 2.0.

Los arboles pueden abrirse desde cualquier dispositivo de almacenamiento, en
una variedad de formatos, o pueden generarse desde el programa (Figura 8). Se

pueden extraer los arboles y almacenarlos o imprimirlos en una variedad de estilos.

frieoon

Filename: [*.nex] |
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algol_nex B

[
[-a-]
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brem50_nex [-d-]
[-e-]
[-F
[-o

bremcon.nex  —
cladol _nex
cont.nex
ducks_nex
epi216.nex
epib_nex -

Figura 8. Ventana para seleccionar los archivos que se deseen abrir.

Los resultados de los analisis se pueden almacenar, imprimir o editar. Ademas
COMPONENT 2.0 cuenta con WYSIWYG (What You See Is What You Get) en sus
siglas en inglés o bien, en espanol, “lo que ves es lo que obtienes”, refiriéndose a las
impresiones que se hagan de cualquier pantalla en la que se esté trabajando. También
se puede copiar las imagenes de los arboles a otras aplicaciones de Windows (Page

1993).
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OBJETIVOS

Encontrar el cladograma general de areas que mejor se ajuste al modelo de
separacion de los continentes, con base en la distribucion actual conocida de las
diferentes familias de reptiles, a través del método de reconciliacién de arboles

mediante el programa COMPONENT 2.0.

e Comparar los cladogramas (geoldgicos) propuestos por Craw (1983) (Figura
12B), Hallam (1981) (Figura 13B) y Sanmartin y Ronquist (2004) (Figura 14B),
con los cladogramas generales de area bioldgicos, y se discutiran y explicaran
las diferencias y similitudes, proponiendo un cladograma 6ptimo para explicar

la distribucion temprana de los reptiles.

e Buscar la mejor explicacion de los patrones observados haciendo un analisis

de duplicaciones y pérdidas, utilizando COMPONENT 2.0

e Diferenciar los patrones de distribucion basados en la dispersion, de los

patrones basados en la vicarianza.

MATERIAL Y METODOS

Se realizé una busqueda bibliografica para encontrar las filogenias lo mas resueltas
posible de las familias de reptiles (cladogramas biolégicos), para un mejor manejo del
software  COMPONENT 2.0. Los cladogramas taxondmicos utilizados son los

siguientes:

1. Filogenia que muestra las relaciones existentes entre las familias de tortugas,
basadas en caracteres morfolégicos y moleculares [Shaffer et al., 1997,

Gaffney y Meyland 1988. (En Pough et al, 2004)] (Figura 9).
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2. Relaciones filogenéticas que existen entre las familias de serpientes. Esta
compuesta por diferentes fuentes (Cundall et all. (1993), Kluge (1991), Cadle
(1988), Wallach y Glinther (1998). Sinapormofias adicionales de Cundall e Irish
(1989), Frazzetta (1999), Groombridge (1979a, b, c), Kochva (1978), McDowell
(1987), Mosauer (1935), Rieppel (1979, 1988), Savitzky (1981), Undergood y

Kochva (1993)). En Pough et al. (2004) (Figura 10).

3. Relaciones filogenéticas que existen entre las familias de cocodrilos basada en
caracteres moleculares y morfolégicos (Poe 1996. Sinapomorfias de Poe
(1996), Norrel (1989), y Clark (1994) En Pough et al., 2004) (Figura 11).

L

Emydidae

|—Tryonichidae
I—Carettochelyidae

|—Dermatemydidae

— Kinosternidae

l—CheIoniidae

I—Dermochelyidae

Chelydridae

Cheliidae
Pelomedusidae
{Podocnemidae
Figura 9. Relaciones filogenéticas entre las familias de tortugas, basadas en caracteres
morfolégicos y moleculares (Pough, 2004).

Sphenodontidae
Corytophanidae
Crotaphytidae
Hoplocercidae
Iguanidae
Opluridae
Phrynosomatidae
Polychrotidae
Tropiduridae

~— Agamidae

b= Chamaleonidae
- Gekkonidae

Gymnophthalmidae
'_ETeiidae

Lacertidae
| I Xantusiidae
— Scincidae

|_E Cordylidae
Gerrhosauridae
Anguidae
_E Xenosauridae
Shinisauridae
Varanidae
_E Lanthanotidae
Helodermatidae

Fig 10. Relaciones filogenéticas entre las familias de lepidosaurios (Modificado de Pough et. al., 2004).
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= Leptotyphlopidae

Typhlopid

Anomalepididae
Anomochilidae

Uropeltidae
Aniliidae

] Xenopeltidae

Loxocemidae

Boidae

Bolyeriidae

Xenophidiidae

Tropidophiidae

Acrochordidae

Viperidae

— pr——— Colubridae

Elapidae

Atractaspidae
Figura 11. Relaciones filogenéticas entre las familias de serpientes (Pough et. al., 200

Crocodylidae

Gavialidae

Alligatoridae

Figura 12. Relaciones filogenéticas entre las familias de cocodrilos basada en caracteres
moleculares y morfolégicos. (Pough et. al.,2004)

Eleccion y modificacién de los cladogramas geolégicos
Se realizd una busqueda bibliografia, para encontrar los cladogramas geoldgicos que
muestren un resumen de los cambios tecténicos y movimientos continentales que han
ocurrido en nuestro planeta, los cuales se modificaron de acuerdo con las restricciones
de este estudio y las distribuciones de los taxones, por lo que a los cladogramas se les
quitaron algunas masas continentales (Groenlandia, Antartida), se dividieron otras
como Laurasia, tomando en cuenta los demas cladogramas y se agregé a Madagascar

y Nueva Zelanda debido a sus endemismos (Pough et. al. 2004). Estas modificaciones
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se mostraran en la eleccion de las areas de distribuciéon. El cladograma geolégico

utilizado en este trabajo es el siguiente:

1. Cladograma propuesto por Craw (1983), mostrando su opinion acerca del
rompimiento de Pangea (Figura 13).
1.1. Cladograma propuesto por Craw (1983), modificado para este estudio

(Figura 13B).

Ameérica del
Norte (NA)

b E | 13513 (EUA)

e |1l ()

b fifrica (AF)

Nueva Zelanda(NZ)

Ameérica del
Sur (SA)

Australia (Aust)
Figura 13. Cladograma original propuesto por Craw (1983).

América del
Norte (NA)
Eurasia (EUA)

India (1)

— Africa (AF)

b M adlagascar (MG)

Nueva Zelanda (NZ)
América del

Sur (SA)
b Australia (Aust)
Figura 13B. Cladograma modificado de Craw (1983), agregando a Madagascar (MG).
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Eleccion de las areas de distribucion o areas de endemismo
Las areas de distribucion empleadas, y que fueron capturadas en el archivo Nexus
para este trabajo, son las distribuciones por continente de cada familia de reptiles. Se

seleccionaron 8 masas continentales:

1. NA (América del Norte), esta integrada por los elementos continentales e
insulares que en la actualidad conforman desde Canada, hasta la frontera de
Panama con Colombia.

2. SA (América del Sur), integrada por los elementos continentales e insulares
que actualmente conforman América del Sur, desde la frontera de Panama
con Colombia, hasta el extremo sur de Argentina.

3. EUA (Eurasia), esta conformada por los elementos continentales e insulares
que actualmente incluyen los continentes de Asia y Europa, desde la
peninsula ibérica hasta el extremo este de Rusia, China y Corea (incluyendo la
region Malaya, Filipinas y Japon), con excepcion de la regién indica.

4. AF (Africa), integrada por los elementos continentales e insulares que en la
actualidad conforman Africa, desde la frontera egipcia con lIsrael, hasta el
extremo sur del continente, con excepcion de Madagascar y las islas
Seychelles.

5. MG (Madagascar), integrada por la isla de Madagascar y las islas Seychelles.

6. | (India), integrada por los elementos continentales e insulares que en la
actualidad conforman a la India.

7. Aust (Australia), integrada por los elementos insulares que en la actualidad
conforman Australia, incluyendo las pequenas islas adyacentes a la gran isla
australiana, asi como la region insular de Papua Nueva Guinea-Indonesia,
excluyendo las islas de Nueva Zelanda.

8. NZ (Nueva Zelanda).
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Las masas continentales mencionadas anteriormente estan, basadas en la
propuesta de Bossuyt et al. (2006), donde se establece que Africa, Madagascar, India
(incluyendo Sri Lanka), Australia-Nueva Guinea, Eurasia, América del Norte y América
del Sur son areas que corresponden a masas terrestres histéricamente consistentes.

Por otro lado, el area de Nueva Zelanda fue separada de Australia-Nueva Guinea,
debido a la diferencia bidtica presente entre estas dos regiones identificada por Craw
(1988.).

Una vez elegidos los cladogramas biolégicos a utilizar y las areas de distribucion
de cada familia, se realizaron los analisis de componentes y reconciliacion de arboles.
Para esto, se capturaron los 4 cladogramas taxonémicos de las familias con sus
respectivas areas de distribucion, y los cladogramas geoldgicos en el programa
COMPONENT 2.0.

El formato que se debe seguir es el siguiente:

#nexus Comando de inicio.
begin taxa;
dimensions ntax=8; Numero de areas
taxlabels
NA EUA | AF MG NZ Aust SA; Areas
endblock;
begin distribution;
title = 'Chelonia’;
ntax=12; Numero de taxones
range ™
testudinidae :NA SAAF EUAI,
bataguridae :NA SA AF EUA I, D Taxones y distribuciones
pelomedusidae : AF MG,
podocnemidae : SAMG -
; ~

tree tortugas=((pelomedusidae,cheliidae),
(chelydridae,((cheloniidae,dermochelyidae),
(((tryonichidae,carettochelyidae), p gl e— Arbol (filogenia)
(dermatemydidae,kinosternidae)),
(emydidae, (bataguridae,testudinidae))))));
endblock;

Comando de término

El ejemplo anterior, con base en la filogenia de las tortugas, se repitié para las

filogenias restantes (serpientes, lagartijas y cocodrilos). Una vez que se capturan las
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cuatro filogenias en el programa, se guardaron con el formato correspondiente
(*.NEX), para poder ejecutar el archivo y poder ver y utilizar las filogenias dibujadas, ya

que de lo contrario, no se podran correr los siguientes analisis.

SUPUESTOS BIOGEOGRAFICOS
Supuesto biogeografico 0

En el menu del programa se encuentra una pestana que dice “TREES”, la cual al ser
seleccionada despliega una serie de opciones, de las cuales se tiene que elegir la que
diga “MAP TREES” (Figura 14), aqui aparecen un submenu con diferentes opciones,
de las cuales se seleccioné “HEURISTIC SEARCH”, y aparece otra ventana, en esta
se encuentran 8 opciones de las cuales tienen que estar seleccionadas 3 (Figura 15),
“Nearest-neighbor interchange”, “Leaves added’ y “All blocks” para poder ejecutar y

obtener el supuesto 0.

1 COMPONENT 2.0 !EE

File Edit Generate Window  Help
About. ..
Save tofile...
Sho,
Prink. .

Skatistics
Select. ..
Femove duplicate trees

Prune or graft leaves. ..
COrder...

Cukgroup. ..
Rooting

Compare kree with, .,
Consensus. ..

Tree-to-tree distances

Reconcile with tree

Map onto all trees

c ith...
OMpare wi Prune each leaf

Options, ..

Heuristic search...

Tree mapping routines

Figura 14. Ventana que muestra las pestafias para ejecutar las opciones de los supuestos 0 Y 1,
del programa COMPONENT 2.0.
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Heuristic Search Options E

Branch swapping options

+ Nearest-neighbor interchanges v »

» Subtree pruning-regrafting

> No swapping

Criterion to mimmize

“ Leaves added
C |
 Losses x Anee

» Duplications

Include

“ All blocks
? Help
» Current block only

Figura 15. Ventana que muestra las opciones a seleccionar para ejecutar el supuesto 07,
del programa COMPONENT 2.0.

Supuesto biogeografico 1
Para implementar este supuesto, se deben repetir algunos pasos del supuesto 0. Se
hace clic en “TREE”, después en “MAP TREES”, aqui es donde aparecen varias
opciones, pero ahora se selecciona “OPTIONS”, y aparece otra ventana con 3
opciones de las cuales tienen que estar seleccionadas 2 (Figura 16), “Missing
information” y “Map widespread Associates” , al ejecutar estos pasos, se obtiene el

supuesto biogeografico 1.

Map Trees Options X

Interpretation of hozst without azzociates:

< Mizzing information:

> Absent azsociate

| Map widespread azsociates

Vx| (M| (2

Figura 16. Ventana que muestra las opciones a seleccionar para ejecutar el supuesto 1,
del programa COMPONENT 2.0.
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Supuesto biogeogréfico 2
Este supuesto no fue utilizado en este trabajo debido a que no puede implementarse
directamente en el programa Component 2.0 (Page, 1993; Flores y Goyenechea,
2001.), por lo que Flores-Villela y Goyenechea (2001) no recomiendan la utilizacion de

éste.

Consensos
Una vez obtenidos los supuestos biogeograficos 0 Y 1, si se decide realizar este
consenso, se pueden tomar en cuenta los siguientes consensos: estricto, semiestricto
y de Nelson para obtener un cladograma general de area para cada uno de ellos.
Estos consensos se realizan para cada uno de los supuestos en el caso de que se
obtenga mas de un cladograma (Flores-Villela y Goyenechea, 2001).

Para poder obtener dichos consensos, se selecciond la opcion “consensus...”
de la pestafia “trees”, y aparece una ventana en la cual se tienen que seleccionar los
tipos de consensos a utilizar, en la misma ventana esta la opcidn de guardar los
arboles resultantes (Figura 17), los cuales se guardaron en un archivo de imagen para

poder ser utilizados después.

d Trees Consensus E

Cluster Intersection
v | Adams

| Majority rule

| Sem strict

_ | Helzon | Saye trees
V 0K anncel ? Help

Figura 17. Ventana que muestra los tipos de consensos,
del programa COMPONENT 2.0.

Después de obtener los consensos, se realizaron modificaciones a estos,

cuando presentaron alguna politomia Posteriormente se seleccioné el mas
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parsimonioso, para poder acoplarlo con las teorias geoldgicas, y poder realizar una
comparacion menos subjetiva de los cladogramas (Bioldgico vs Geolégico).

Al tener los cladograma resultantes de los 3 consensos, se haria una
comparacion entre ellos para ver si existian diferencias; cuando no se encontraron
diferencias, el cladograma resultante del consenso de Nelson se seleccioné como el
mejor cladograma bioldgico (Nelson, 1979; Flores Villela y Goyenechea, 2001; Flores
Villela y Martinez Salazar, 2009) y este se comparé con los cladogramas geologicos
antes mencionados.

Cuando no fue posible realizar este analisis, los arboles resultantes de los
supuestos biogeograficos, fueron analizados directamente con un analisis de

reconciliacion de arboles.

Reconciliacion de arboles
Para poder correr este analisis, es necesario que los cladogramas estén
completamente resueltos, porque el programa COMPONENT 2.0 no puede reconciliar
cladogramas que no estén resueltos; por lo que se decidié no tomar en cuenta los
consensos ya que presentaban una politomia muy grande, debido a esto los CGA
resultantes de los supuestos biogeograficos fueron tomados como los CGA bioldgicos,
tomando en cuenta esto, se realizé una reconciliacion de arboles con todos los CGA
resultantes de los supuestos biogeograficos contra los CGA geolégicos. Para poder
realizar esta reconciliacibn en el programa antes mencionado, se realizaron los
siguientes pasos: seleccionar la opcion “reconcile with tree” del submenu “map trees”
del menu “trees” del programa COMPONENT 2.0, como se muestra en la figura 18,
para todos los cladogramas geoldgicos contra los cladogramas biolégicos. Con este
analisis se logré obtener la cantidad de hojas duplicadas, adicionadas y pérdidas de
todos los CGA bioldgicos vs geoldgicos, el cladograma que presentd una mayor

parsimonia fue elegido como posible mejor hipotesis biogeografica.
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COMPONENT 2.0
File Edit Generate BEE=-8 Window Help

About...
Save to file...
Show...
Print...

Statistics

Prune or graftleaves...
Order...

Qutgroup...
Rooting

Prune each leaf
Options. ..

Heuristic search. ..

Reconcile curment associate tree with cunent host tree

Figura 18. Se muestra la opcion “Reconcile whith tree” del submenu “Map trees”,
del programa COMPONENT 2.0

Andlisis de dispersion
Para poder comprobar si la distribucion de algunos de los taxones se debe a eventos
de dispersion, fue necesario hacer un analisis mas. Dicho analisis consistid en un
podado de hojas, el cual, se realizé sobre el archivo que se obtuvo de la reconciliacién
entre los cladogramas bioldgicos y el geoldgico (Craw, 1983); para poder realizar este
analisis se selecciona la opcion “Prune each leaf’ del submenu “Map trees” del menu
“Trees” del programa Component 2.0.

Una vez que se efectud el analisis mencionado, se cred un archivo en donde se
muestran las hojas duplicadas, adicionadas y pérdidas para los CGA, que deben
presentar reducciones en comparacion al archivo donde se muestran las mismas
(duplicaciones, adiciones y pérdidas) en la reconciliacién entre los cladogramas
biolégicos y geoldgicos (Hallam 1981). Estas al ser compradas, si se encuentran
reducciones considerables, se toma como si fuera evento de dispersion, Page (1993),
aclara que si la poda de un taxdn en el analisis de reconciliacion resulta en una
reduccion considerable en el numero de duplicaciones, adiciones y pérdidas, significa
que el taxdn tiene la posibilidad de haber estado implicado en un evento de dispersion

en algun momento de su historia evolutiva (Page, 1993; Flores y Goyenechea, 2001.).
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RESULTADOS

Una vez realizados los supuesto biogeograficos 0 y 1, se obtuvieron 18 CGA (Figura
19) para el supuesto 0 y solo un CGA para el supuesto 1 (Figura 21); para el supuesto
0 se realizaron los consensos de Nelson, Estricto y Semiestricto, todos los consensos
resultaron ser iguales. El cladograma resultante de los consensos arrojé una politomia
en sus ramas centrales (Figura 20), debido a esto se decidié reconciliar uno a uno, los
cladogramas bioldgicos del supuesto 0 (Figura 19) contra el CGA geoldgico propuesto
por Craw (1983) (Figura13B), con el objetivo de ver cual de los 18 CGA presentaba

una mayor parsimonia, la cual se present6 en el CGA biolégico #2 (Tabla 1).
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EL cladograma resultante del supuesto 1 al igual que los CGA biolégicos del
supuesto 0 fueron reconciliados con el CGA geolégico propuesto por Craw (1983)
(Figura 13B), del cual se muestran sus atributos en la tabla 2.

Cabe aclarar que se realizaron reconciliaciones con diferentes propuestas
geoldgicas como por ejemplo la de Hallam (1981), y la de Sanmartin y Ronquist
(2004), pero se eligio hacer las reconciliaciones con el cladograma geoldgico de Craw

(1983) (Figura 13b) ya que es el que propone una secuencia de hechos de separacion



25

de las placas tecténicas mas cercana a lo que se registra en la paleogeografia mas

aceptada (Scotese, 2002).

Ameérica del Norte (NA)
America del Sur (SA)
Eurasia (EUA)

India (1)
Africa (AF)

Madagascar (MG)

Australia (Aust)
Nueva Zelanda [NZ)

Figura 20. Consensos Estricto, Semiestricto y de Nelson

Reconciliacién de arboles

Ameérica del Norte [NA)
Ameérica del Sur (SA)
Australia (Aust)

Eurasia (EUA)

Africa (AF)

Madagascar (MG)

India (1)

Nueva Zelanda (N2)

Figura 21. CGA resultante del supuesto 1

Los CGA resultantes de los supuestos biogeograficos 0 y 1 al ser reconciliados con el

CGA geolégico propuestos por Craw (1983) (Figura 13b), arrojaron los siguientes

resultados:

Tabla 1. Datos de la reconciliacion con el cladograma geolégico de Craw (1983), para el Supuesto 0, donde se observa

que el CGA bioldgico #2 presenta los valores mas bajos de reconciliacion.

Craw (Sup 0) Duplicacidnes Adicidnes Pérdidas Total
Bioldgico 1 3 20 12 28
Bioldgico 2 2 14 10 22
Bioldgico 3 3 20 12 28
Bioldgico 4 4 26 15 34
Biolégico 5 4 26 15 34
Bioldgico 6 3 20 13 28
Bioldgico 7 3 20 13 28
Bioldgico 8 4 26 15 34
Bioldgico 9 4 26 15 34
Bioldgico 10 3 20 13 28
Bioldgico 11 3 20 13 28
Bioldgico 12 4 26 15 34
Bioldgico 13 4 26 15 34
Bioldgico 14 3 20 13 28
Bioldgico 15 3 20 13 28
Bioldgico 16 3 22 13 30
Bioldgico 17 4 28 16 36
Bioldgico 18 4 28 16 36
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Tabla 2. Datos de la reconciliacién con el cladograma geoldgico de Craw (1983), para el Supuesto 1, donde se

observan los valores resultantes del consenso.

Craw (Sup 1) Duplicacidnes Adicidnes Pérdidas Total
Bioldgico 1 4 30 17 38

Como se muestra en la tabla numero 1, el numero de hojas totales, hojas
duplicadas, hojas adicionadas y hojas pérdidas, es menor para el CGA Bioldgico #2.
Esto significa que este CGA es el que presenta mayor parsimonia, y por lo tanto es la
mejor hipotesis biogeografica resultante del supuesto 0

El consenso de los 18 CGA's bioldgicos resultantes del supuesto 0 arroja una
politomia, la cual se resuelve arbitrariamente en este programa al ser reconciliada con
el CGA geoldgico (Figura 13B), y arroja los mismos valores que el CGA biolégico #2,

por lo que se decidié utilizar este como el cladograma resuelto de los consensos.

DISCUSION

El presente trabajo solo es una aproximacion de los posibles eventos por los que
pasaron los reptiles desde el rompimiento de Pangea; se encontraron 2 posibles
hipotesis biogeograficas (Figura 21 y 22) para los 8 continentes y subcontinentes
utilizados en este estudio, la primera con el supuesto 0 (Figura 21) y la segunda con el
supuesto 17 (Figura 22). Para ambas suposiciones se encontraron varias
incongruencias que se muestran en las figuras 20 y 21, cada una de estas hipétesis
pueden explicar una parte del por qué la distribucién actual de las familias existentes

de reptiles.

Primera hipotesis (Supuesto 0)
Para el supuesto 0 las incongruencias encontradas muestran una hipétesis
biogeografica de las familias actuales de reptiles totalmente diferente a como se
esperaria, ya que el rompimiento de Pangea y los movimientos continentales deberian

llevar la pauta para el desplazamiento de la fauna que en ellas se encuentra, por lo
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que se esperaria una mayor congruencia con respecto a la propuesta realizada por
Craw (1983). Estas incongruencias se muestran en la figura 20, donde el cladograma

A corresponde al CGA resultante del supuesto 0 y el cladograma B es la propuesta de

Craw (1983):
A) América del Norte (NA) B 2 i
América del Norte (NA)
Ameérica del Sur (SA) Eurasia (EUA)
Eurasia (EUA) India (1)
India (1) Africa (AF)
Australia (Aust) Madagascar (MG)
Africa (AF) América del Sur (SA)
Madagascar (MG) Australia (Aust)
Nueva Zelanda (NZ) Nueva Zelanda (NZ)

Figura 20. A) CGA #2 del supuesto 0 y B) Propuesta geoldgica de Craw (1983)

En la figura 20 se puede apreciar que hay tres incongruencias muy claras, América del
Sur (SA) queda como grupo hermano de América del Norte (NA) y no de Australia
(Aust); Eurasia (EUA) queda como grupo hermano de la India (I) y no de América del
Norte (NA) y estas a su vez se relacionan con Australia (Aust); y por ultimo Nueva
Zelanda queda como el grupo mas externo.

La primera incongruencia puede deberse a un evento de extinciones, en el cual
la posicion de Nueva Zelanda en el CGA (Fig. 20), posiblemente esté determinada por
la distribucién de las familias que ahi se encuentran, ya que sus distribuciones son
cosmopolitas o endémicas como la familia Sphenodontidae (Briggs, 1987; Pough, et
al. 2004; Goldberg et al. 2008; Vitt y Caldwell, 2014) que su distribucion fue muy
amplia pero se extinguié de las demas masas continentales (Hitchmough et. al. 2009;
Jones et. al, 2009; Tennyson, 2010; Martinez et. al. 2013; Behrensmeyer y
Turner, 2013), por lo que la distribucion actual de esta familia y su posicién en la base
de los Lepidosauria, puede estar determinando la posicidon de esta rama (NZ), como la

rama mas basal.
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La segunda incongruencia puede deberse a un evento de dispersion, donde
posiblemente las distribuciones actuales de las familias de reptiles estan determinando
la relacion entre América del Norte (NA) y América del Sur (SA), esta relacién puede
ser explicada por la cantidad de familias que comparten entre ellas (Pough, et al.,
2004; Vitt y Caldwell, 2014) y el “Gran Intercambio Biético Americano” que se presento
a través de puentes intercontinentales formados entre estas dos masas continentales
(Savage, 1982; Estes y Baez, 1985; Vanzolini y Heyer, 1985; Cody, et al., 2010; Head
et al., 2012).

La tercera incongruencia es la mas compleja de las tres, ya que incluye tres
masas continentales en una parte del cladograma que es totalmente diferente a la
propuesta hecha por Craw (1983), la cual presenta una relacion directa entre Eurasia
(EUA) e India (l), y estas dos a su vez se relacionan con Australia (Aust). Esta
incongruencia al igual que la mencionada anteriormente, puede estar relacionada con
las distribuciones actuales (Pough, et al. 2004; Vitt y Caldwell, 2014) y el intercambio
que puede presentarse entre estas dos masas continentales. Se han realizado
estudios donde se establecen intercambio bidticos entre Eurasia (EUA) e India (l)
(Karanth, 2006; Rust et. al., 2010; Schneider y Mastrandreas, 2011), ademas de una
dispersion con origen en india (I) (Krauss y Mass, 1990; Boyer et al., 2010; Rana et al.,
2013). Con respecto a Australia (Aust), también puede presentar una dispersion o un
intercambio bidtico entre esta masa continental y Eurasia (EUA) ya que no se aisl6
completamente de las Indias (Briggs, 1987) lo cual pudo permitir un intercambio bidtico

entre estas masas continentales a través de Islas o archipiélagos.

Segunda hipétesis (Supuesto 1)
Para el supuesto 1 las incongruencias resultantes muestran una hipodtesis que
tampoco concuerda completamente con la propuesta realizada por Craw (1983). Estas
incongruencias se muestran en la figura 21, donde el cladograma A corresponde al

CGA resultante del supuesto 1y el cladograma B es la propuesta de Craw (1983):
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A) América del Norte (NA) B) América del Norte (NA)
Ameérica del Sur (SA) Eurasia (EUA)
Australia (Aust) India (I}
Eurasia (EUA) Africa (AF)
Africa (AF) Madagascar (MG)
Madagascar (MG) Ameérica del Sur (5A)
India (1) Australia (Aust)
Nueva Zelanda (NZ) Nueva Zelanda (NZ)

Figura 21. A) CGA #2 del supuesto 1y B) Propuesta geoldgica de Craw (1983)

En la figura 21 A. Se puede apreciar que hay cuatro incongruencias muy claras,
América del Sur (SA) queda como grupo hermano de América del Norte (NA) y no de
Australia (Aust); Eurasia (EUA) queda como grupo hermano de Africa (AF) y
Madagascar (MG); la India (I) queda como la segunda rama mas externa después de
Nueva Zelanda (NZ) la cual es la ultima incongruencia en esta hipoétesis biogeografica.
B) Cladograma geoldgico propuesto por Craw en 1983.

La primera incongruencia al igual que en la primera hipotesis, muestra a Nueva
Zelanda (NZ) como la rama mas basal del cladograma, lo cual se puede explicar de la
misma manera que en la primera hipotesis, donde las distribuciones de las familias
presentes en esta masa continental determinan la posicion de ésta en el cladograma
de la figura 21, ya que presentan una distribucion cosmopolita 0 son endémicas a esta
masa continental (Briggs, 1987; Pough, et al., 2004; Trewick, 2008; Hitchmough et. al.,
2009; Jones et. al., 2009; Tennyson, 2010; Martinez et. al., 2013; Goldberg et al., 2008
y Vitt y Caldwell, 2014).

En la segunda incongruencia India (I) queda como la segunda rama mas basal,
esto puede deberse a las distribuciones actuales de algunas familias que ahi se
encuentran, ya que a pesar de que no estén tan ampliamente distribuidas como lo
demostraria el CGA (Fig. 21 cladograma A), tiene relaciones directas con algunas
masas continentales como por ejemplo, las familias Agamidae, Lacertidae, Varanidae,

Uropeltidae y Achrocordidae, que se distribuyen en India, Eurasia y Africa (Pough, et
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al. 2004; Vitt y Caldwell, 2014), lo cual puede ser la razén por lo que India (I) quede en
la posicion mostrada en la imagen 21.

La tercera incongruencia se observa en la relacion que presenta Eurasia
(EUA), donde se relaciona con Africa (AF) y Madagascar (MG) pero no con América
del Norte (NA) como en el cladograma geolégico (Craw, 1983). Esto puede deberse a
la misma razon que se ha estado mencionando durante este trabajo, la cual es que las
distribuciones actuales estén influyendo en los resultados de las reconciliaciones, ya
que las familias Pelomedusidae, Agamidae, Chamaleonidae, Lacertidae,
Gerrhosauridae, Anguidae, Varanidae, ademas de distribuirse en Eurasia, también se
encuentran en Africa y/o Madagascar (Pough, et al., 2004; Vitt y Caldwell, 2014).

La ultima incongruencia al igual que en la primera hipotesis se presenta en la
relacion que presentan América del Norte (NA) y América del Sur (SA), la cual, al igual
que la mayoria de las incongruencias que se presentaron, puede estar determinada
por la distribucion actual de las familias de reptiles(Pough, et al., 2004; Vitt y Caldwell,
2014), las cuales, como se menciond en la primera hipétesis puede ser explicada por
un “gran intercambio bidtico americano” que se presentdé a través de puentes
intercontinentales formados entre estas dos masas continentales (Savage, 1982; Estes
y Baez, 1985; Vanzolini y Heyer, 1985; Cody et. al., 2010; Head et. al., 2012).

Como se mostré anteriormente las distribuciones actuales de las familias de
reptiles son las que estan determinando los resultados de este trabajo, por lo que es
dificil decidir cual de estas dos hipétesis biogeograficas es la que podria explicar mejor
los patrones de distribucidn histérica de las familias de reptiles. Varios autores han
tenido este mismo problema (Cracraft, 1988; Morrone y Carpenter, 1994; Flores-Villela
y Goyenechea, 2001).

Morrone y Carpenter en su ftrabajo de 1994 compararon todas las
implementaciones de analisis de componentes de las dos versiones de COMPONENT

(1.5Y 2.0) y se dieron cuenta de que ningun método era mas eficiente que los demas,
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por lo que en este caso no se puede afirmar si este método con este programa es el
mejor.

Para poder obtener mejores resultados e hipétesis con mayor soporte, se
deberian realizar estos analisis a una escala mas fina, por ejemplo a nivel de género,
ya que las distribuciones presentarian una mejor resoluciéon y una mayor delimitacion
de areas, que ayudarian a este tipo de estudio (Goyenechea et al. 2001).

Para poder apoyar las hipotesis realizadas es necesario agregar datos del
registro fosil, ya que este podria ayudar a comprender mejor y a corroborar las
hipdtesis realizadas; también se deberian tomar en cuenta otras variables, como
paleoclimas, registros botanicos o paleobotanicos para todas las regiones, por
mencionar algunas, para aportar un mayor sustento.

Uno de los mayores problemas que se presentd durante la realizacion de este
trabajo, fue la falta de informacién filogenética, ya que varias familias no tienen una
filogenia resuelta y presentan varias politomias (Pough, et al. 2004; Vitt y Caldwell,
2014). Pero con ayuda de nuevas técnicas moleculares (Vidal y Hedges, 2005; Guillon
et. al. 2012; Hedges, 2012; Wiens et al. 2012; Pyron et. al. 2013) y con mejores
programas computacionales (Doyan et. al. 2011) estos problemas se estan
resolviendo.

Estas hipdtesis resultaron de la reconciliacion con la propuesta geoldgica
realizada por Craw (1983) (Figura 13b); a pesar de que los trabajos de Hallam (1981) y
Sanmartin y Ronquist (2004), también proponen secuencias similares, los resultados
difirieron en la cantidad de hojas totales, adicionadas, duplicadas y perdidas, por lo
que se optd trabajar con los resultados mas parsimoniosos, ademas de que la
propuesta de Craw (1983) se asimila mas a la paleografia mejor aceptada (Scotes,
2002) si se contara con una propuesta geoldgica mas detallada, posiblemente se

podrian obtener mejores resultados a los obtenidos en este trabajo.
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CONCLUSIONES

A pesar de que existan varias propuestas geologicas (Hallam, 1981; Craw, 1983;
Sanmartin y Ronquist, 2004), en estre trabajo se utilizd la de Craw (1983), ya que se
acerca mas a la geologia conocida del movimiento de las placas tectonicas.

Con los datos obtenidos en este trabajo se encontraron 2 hipétesis de la
relacion de areas, ambas difieren en la relacién que se encuentran entre alguna de sus
ramas, ya que en la primera hipétesis se forma un clado con Eurasia, India y Australia,
mientras que en la segunda hipotesis estas masas continentales se anidan en
diferentes partes del CGA.

Con estos resultados es dificil decidir que hipoétesis es la que mas se asemeja a
algun esquema geoldgico reconocido, porque cada hipdtesis presenta una parte que
concuerda y otra parte que no concuerda con ellos.

Es necesario estudios mas a fondo y con mayor detalle como se menciona en
la discusion, y con la implementacion de programas nuevos y filogenias mas

actualizadas.
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