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Resumen 

 
La definición de áreas de endemismo y su identificación son un paso básico para los 

estudios de la biogeografía evolutiva y conservación. Un área de endemismo puede ser 

definida por la congruencia de la distribución de dos o más taxones. Así las áreas de 

endemismo son entidades históricas y ecológicas. En la identificación de las áreas de 

endemismo las distribuciones son fundamentales por ser las unidades a procesar. Los 

datos espaciales de las distribuciones de especies son puntos de localidades y mapas 

poligonales. En esta investigación se  identificaron las áreas de endemismo de los 

mamíferos de la región Neotropical utilizando el método de análisis de endemicidad 

implementado en el algoritmo de optimización (NDM). Primero se analizó la disponibilidad 

de información geográfica para los mamíferos en el neotrópico, para ello se seleccionaron 

a los murciélagos (Chiroptera) en América Latina como grupo indicador. Se consultaron 

datos geográficos de los murciélagos en el portal de internet de la Global Biodiversity 

Information Facility (GBIF). Se encontró que hay vacíos de datos con información 

geográfica en América del Sur, especialmente en la Amazonía y la Patagonia. Además, el 

número de especies obtenido de los registros disponibles en GBIF es menor a la riqueza 

actual conocida de murciélagos para los países evaluados. Por otro lado, herramientas 

estadísticas como el algoritmo de máxima entropía (Maxent) produce modelos de 

distribución de especies con datos de presencia y con ello permite asumir algunos vacíos 

de información. Con la finalidad de seleccionar las áreas de distribución que se 

analizarían en la identificación de áreas de endemismo se realizó un análisis comparativo 

de dos propuestas de trazado de distribuciones, modelos basados en máxima entropía y 

mapas de la IUCN obtenidos con el método de polígono mínimo convexo, se compararon 

las distribuciones de 11 especies de murciélagos del género Sturnira. En las áreas de 

distribución trazadas con los dos métodos hubo sobrepredicción. Adicionalmente, se 

encontró que los modelos de Maxent tuvieron sesgos por la baja disponibilidad de 

registros geográficos en América del Sur, a pesar de ello en algunos casos los modelos 

de Maxent mostraron mayor ajuste a barreras geográficas. Es necesario incrementar el 

número de localidades empleadas en el modelado considerando que más del 40% de los 

datos de GBIF carecen de datos geográficos asociados. La georreferenciación de 

localidades permitiría el incremento en el número de registros útiles y con ello se podría 

obtener modelos de distribución más confiables. La identificación de áreas de endemismo 

en la región Neotropical basada en los registros de GBIF podrían ser errados por vacíos 
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de información con datos geográficos. Aunque los mapas de la IUCN presentan 

extrapolación, sesgos en su trazado y en algunos casos desconocen barreras geográficas 

para su delimitación, tienen ventajas como la representatividad taxonómica de la riqueza 

conocida, están sujetos a revisiones y actualizaciones periódicas, además han sido 

incluidos en diversos análisis a escala grande como en esta investigación. Considerando 

esto se seleccionaron los mapas de distribuciones de la IUCN para identificar los patrones 

de distribución de mamíferos en el neotrópico. Se ejecutó el método de Análisis de 

Endemicidad (AE) a tres matrices obtenidas de la combinación de familias, género y 

especies. Las matrices fueron obtenidas traslapando los mapas de la IUCN sobre celdas 

de 4° de latitud-longitud para la identificación de los límites de la región Neotropical y 

sobre celdas de 2° de latitud-longitud para la identificación de áreas de endemismo a 

escala de subregión y provincia. El análisis AE a escala de 4° permitió la identificación de 

siete patrones con extensión similar a la región Neotropical. Los patrones fueron 

soportados en general por especies de insectívoros pequeños. Se demostró que la región 

Neotropical basada en congruencia de distribuciones es una entidad dinámica asociada 

con la latitud y extensión geográfica y con características ecológicas como la variación de 

tallas de las especies endémicas. En áreas alrededor del Ecuador, la superposición de 

patrones de endemismo decrece progresivamente hacia latitudes mayores o menores, de 

manera similar a gradientes latitudinales de riqueza de especies. Los análisis basados en 

celdas de 2° permitieron identificar 210 áreas de endemismo, el consenso estricto de 

aquellas áreas resultó en 129 áreas unidas en 89 patrones generales. Se obtuvieron 51 

áreas similares a región, subregiones, provincias o porciones de ellas. La región 

Neotropical fue identificada con nueve patrones. Las subregiones Amazónica y 

Paranaense fueron identificadas como unidades completas; las subregiones Patagónica y 

Subantártica compartieron elementos que las integraron en una sola unidad 

biogeográfica. Otros 38 patrones previamente no reportados fueron identificados. Los 

nuevos patrones corresponden a zonas de transición entre provincias, que posiblemente 

son prueba de la ausencia de jerarquización de patrones biogeográficos a esa escala. Las 

áreas de endemismo identificadas aquí pueden ser vistas como hipótesis de homología 

biogeográfica primaria, pero el avance hacia un análisis de diferentes grupos biológicos a 

la misma escala permitiría la generalización de los patrones identificados. Otros análisis 

son necesarios para la propuesta de escenarios evolutivos y explicaciones de las 

relaciones históricas y ecológicas de las especies endémicas de mamíferos, considerando 

la congruencia de las distribuciones y una historia evolutiva común entre ellas.  
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Abstract 

 
The definition of areas of endemism and their identification are a basic step in studies of 

evolutionary biogeography and conservation. An area of endemism can be defined by the 

distributional congruence of two or more taxa. Thus areas of endemism are historical and 

ecological entities. In the identification of areas of endemism the areas of distribution of the 

species are necessary, because they are the processing units. Spatial data on species 

distribution are point locations and polygonal maps. In this research areas of endemism for 

Neotropical mammals were identified using the Endemism Analysis implemented in the 

optimality criterion algorithm (NDM). First, the availability of geographical records for 

Neotropical mammals was analyzed selecting bats (Chiroptera) in Latin America as the 

indicator group. The geographical data of bats were obtained from queries in the Global 

Biodiversity Information Facility (GBIF) website. Gaps of the geographical data in South 

America, especially in the Amazonia and Patagonia were found. In addition, the number of 

species obtained from the available GBIF records is lower than the actual known bat 

richness for the countries evaluated. Moreover, statistical tools like Maximum Entropy 

Algorithm (Maxent) predicts geographic distributions models based in presence data that 

allows assuming some information gaps. With the objective of select the distribution areas 

to be analyzed in search of endemism areas, a comparison between maximum entropy-

Maxent models and distribution IUCN maps obtained with the minimum convex polygon for 

11 species of bats of genus Sturnira. Both methods showed overprediction for the areas 

obtained with Maxent and IUCN maps. Additionally, Maxent models were biased by the 

low availability of geographical records in South America; nevertheless in some cases the 

Maxent models showed greater adjustment to geographical barriers. It is necessary 

increasing the presence records in predictive modeling given the fact than more of 40% of 

GBIF data lack associated geographical information. The georeferencing of localities 

would allow increasing the number of useful records and thus could obtain more reliable 

distribution models. The identification of endemism areas in the Neotropical region based 

on GBIF records or could be biased for a lack of geographical information. Although the 

IUCN maps showed extrapolation, drawing bias and in some cases not include geographic 

barriers for their delimitation, they have advantages such as the taxonomic 

representativeness of the richness known, they are subject of revisions and periodic 

updates, also they have been included in many large-scale analysis, for example this 

research. On these bases the IUCN maps were selected to identify the distributional 
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patterns of mammals in the Neotropics. The analysis of endemicity method (AE) was 

performed for three matrices obtained of the combination of families, genera and species. 

The matrices were obtained transferring the IUCN maps of terrestrial mammals on grid-cell 

units of 4° latitude-longitude for the identification of the Neotropical region limits, and 2° 

latitude-longitude for the identification of endemism areas to subregion and province scale. 

The AE analysis based on 4° grid-cells allowed the identification of seven patterns with 

similar extension to the Neotropical region. The patterns were generally supported by 

small-sized insectivores species. It was demonstrated that the Neotropical region based 

on distributional congruence is a dynamic entity associated with the latitude and 

geographical extension, and ecological characteristics such as the body size variation of 

the endemic species. In areas around of the Ecuador, the overlapping of endemism 

patterns decrease progressively towards lower or higher latitudes, similar to species 

richness gradients. The analysis based on 2° grid-cells allowed the identification of 210 

areas of endemism, the strict consensus of these areas resulted in 129 areas united in 89 

general patterns. 51 areas similar to region, subregions, provinces or portions of them 

were obtained. The Neotropical region was identified from nine patterns. The Amazonian 

and Parana subregions were identified as complete unities; the Patagonian and 

Subantarctic subregions shared elements integrating them as single biogeographical unit. 

Other 38 patterns not reported previously were identified. These new patterns are 

transition zones between provinces and are evidence of the lack of hierarchical 

biogeographic patterns for that scale. The areas of endemism here identified can be seen 

as primary biogeographic hypotheses. However a further integrating analysis of endemicity 

of several biological groups using the same scale of this study may allow the 

generalization of the patterns identified here. Other analyses are necessary for the 

proposal of evolutionary scenarios and explanations about ecological and historical 

relationships of mammals endemic species, considering distributional congruency and 

common evolutionary history. 
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Introducción 

 
El enfoque histórico de la biogeografía asume una correspondencia entre las relaciones 

de parentesco de taxones y las áreas que ocupan (Roig, 1994; Espinosa et al., 2001). Los 

organismos han evolucionado en conjunto influenciados por la historia de la Tierra, 

representando endemismos y patrones como las denominadas regiones biogeográficas o, 

como lo definió Müller (1973) áreas de congruencia. La definición de áreas de endemismo 

es controversial, pero una especie puede considerarse endémica si existe otra especie 

con la misma distribución (Espinosa et al., 2001), dado que sus áreas de distribución son 

determinadas por factores históricos y actuales (Szumik et al., 2002). De esta manera un 

área de endemismo puede evaluarse mediante la congruencia de las distribuciones de 

dos o más taxones (Müller, 1973; Platnick, 1991; Morrone, 1994). La respuesta paralela y 

simultánea de esos taxones a esos factores debería reflejar concordancia en las áreas de 

distribución indicando “áreas de endemismo” (Szumik et al., 2002) y por lo tanto se 

trataría de una hipótesis de homología biogeográfica primaria (Morrone, 2001b). 

En la identificación de la región Neotropical se han propuesto diversos tipos de 

estudios. Para Sclater (1858, 1895) a partir del análisis de la distribución de aves, la 

región Neotropical se extendía desde el centro de México hasta la Patagonia, luego la 

propuesta fue aceptada por Wallace (1876) con el estudio principalmente de mamíferos; 

desde entonces la identificación de los límites y taxones que la caracterizan ha sido 

variable. Udvardy (1975) en una integración biogeográfica de distintas propuestas 

(Rapoport, 1968; Müller, 1973; Haffer, 1974) propuso que la región Neotropical se 

extiende desde Baja California y la costa de Sinaloa en el Golfo de California, hasta la 

Patagonia. Sin embargo, Cox (2001) analizando distribuciones de mamíferos sugiere 

retomar una región Suramericana que en extensión era equivalente a la región 

Neotropical de Sclater (1858, 1895) y Wallace (1876). Actualmente, se acepta que la 

región Neotropical se extiende en los trópicos americanos, desde el norte de México, las 

Antillas y el sur de la península de la Florida hasta el centro de la Argentina (Rapoport, 

1968; Fittkau, 1969; Cabrera y Willink, 1973; Smith, 1983; Kreft y Jetz, 2010; Holt et al., 

2013). Pese a ello el tema continúa en discusión.  

La región Neotropical (sensu Wallace 1876) ha sido dividida en distintas categorías 

biogeográficas dependiendo del taxón tratado (Fittkau, 1969; Müller, 1973). Actualmente, 

se cuenta con una regionalización jerárquica basada en el concepto de homología 

biogeográfica (sensu Morrone 2001) que pone en vecindad a la región Neotropical con 
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otras dos unidades biogeográficas diferentes a las tradicionales (región Neártica y región 

Andina), las denominadas zonas de transición Mexicana y Sudamericana (Morrone, 

2006). Otros enfoques como la identificación de ecoregiones, patrones de riqueza, 

recambio de especies y/o asociaciones vegetales han incliuido distintos grupos biológicos 

(Ruggiero et al., 1998; Badgley y Fox, 2000; Ojeda et al., 2000; Loyola et al., 2009; Kreft y 

Jetz, 2010; Holt 2013) y coinciden parcialmente con Morrone (2001) en la identificación 

del neotropico como una región y la diferenciación de subregiones como la Amazónica, 

Caribeña y Páramo. Sin embargo, la regionalización natural del neotropico basada en los 

patrones de endemismo, la identificación de áreas de endemismo o a la identificación de 

los taxones endémicos de mamíferos ha sido parcialmente explorada. En el neotropico la 

identificación de áreas de endemismo de mamíferos se ha realizado en Mexico con la 

inclusión del mayor número de especies; la costa Atlantica de Brasil y el centro sur de 

Argentinardenes con unos pocos órdenes como marsupiales, roedores y primates. 

Para la identificación de las áreas de endemismo y la identificación de los taxones 

endémicos, es necesario conocer las múltiples hipótesis que sobre la distribución de un 

taxón se pueden hacer. Se ha comprobado que la estimación de las áreas de distribución 

es complicada por su dinámica temporal y espacial, en algunas regiones geográficas se 

expanden mientras que en otras se contraen (Hengeveld, 1990), o los taxones ocupan 

áreas disyuntas en el territorio dentro de los límites de distribución (Burgman y Fox, 2003). 

Varias aproximaciones metodológicas se han propuesto para estimar las áreas de 

distribución geográfica de los taxones, desde aquellos de baja complejidad como los 

métodos de propincuidad media, mano alzada, gradilla y polígono convexo mínimo 

(Rapoport y Monjeau, 2001), hasta aquellos más complejos como los desarrollados en 

sistemas de información geográfica (SIG; Jacquez et al., 2000) y los modelos 

probabilísticos de nicho ecológico o distribución de especies (Soberón y Nakamura, 

2009).  

Cada una de las técnicas tienen ventajas y desventajas en su aplicación y análisis, 

como la sobrepredicción o el sobreajuste, de ahí que continúe en discusión la elección de 

una u otra (Burgman y Fox, 2003; Rapoport y Monjeau, 2001; Pliscoff y Fuentes-Castillo, 

2011; Wisz et al., 2012). Actualmente, se cuenta con una fuente digital de las 

distribuciones de especies a escala mundial, los mapas en formato vector propuestos por 

la Unión Internacional para la Conservación de la Naturaleza (IUCN; Patterson et al., 

2007). La revisión periódica de la información disponible para el trazado de los mapas y la 

responsabilidad directa e individual de investigadores sobre esos mapas, hace que las 
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distribuciones disponibles en la IUCN tengan un estado de actualización continua y mayor 

robustez taxonómica frente a otras fuentes de información (Boitani et al., 2011; Rodrigues 

et al., 2011; Rondinini et al., 2011). 

Por lo tanto, en este estudio se presenta a la región Neotropical como un área de 

endemismo, además se incluye el análisis de áreas de endemismo dentro de la región 

Neotropical y los taxones endémicos que las caracterizan, basado en la distribución de 

mamíferos de Patterson et al. (2007). Para la identificación de las áreas de endemismo se 

aplicó el método de optimización o “Análisis de Endemicidad” (método AE; Szumik et al., 

2002); el método AE se considera un método específico para la identificación de áreas de 

endemismo, en el que se tiene en cuenta el componente espacial en términos de cuantas 

especies endémicas poseen y cuan ajustadas son las distribuciones de las especies del 

área evaluada, siendo elegidas aquellas áreas de valor máximo de endemicidad (Szumik 

y Goloboff, 2004). El método AE propuesto por Szumik et al. (2002) y Szumik y Goloboff 

(2004) esta implementado en los programas de computadora NDM/VNDM ver. 3.0 

(Goloboff, 2011), permite identificar áreas de endemismo incluidas unas en otras y 

encontrar áreas de endemismo de diferente tamaño e incluso superpuestas considerando 

la congruencia en las distribución de taxones (Szumik et al., 2002; Szumik y Goloboff, 

2004; Escalante, 2009).  

En este documento se presentan cuatro capítulos que permitieron responder 

diferentes preguntas relacionadas con el objetivo de identificar los patrones 

biogeográficos de endemismo de los mamíferos de la región Neotropical utilizando el 

método de optimización.  

En el capítulo I se analiza la disponibilidad de información geográfica para los 

mamíferos neotropicales tomando como indicador a los murciélagos (Chiroptera) en 

América Latina. Con la evaluación realizada se identifican sesgos y errores vinculados a 

una fuente de datos biológicos como GBIF. El análisis permitió concluir que existen vacíos 

de información en América del Sur y una distribución concentrada en algunos países, lo 

cual dificulta hasta el momento el análisis de endemismo con registros de presencia. 

Con el segundo capítulo se buscó probar si la depuración de información obtenida 

de fuentes de datos como GBIF permitiría la realización de modelos de distribución que 

pudieran ser empleados en el análisis de endemismo. Se realizó una comparación de 

algunos polígonos propuestos por la IUCN (Patterson et al., 2007) y modelos de 

distribución obtenidos con el algoritmo de Máxima Entropía (Maxent; Philips et al. 2006); a 

partir de ello se concluyó que la propuesta de Patterson et al. (2007) presentaba mayores 
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ventajas como robustez y representatividad taxonómica. Ademas, que con la combinación 

de los polígonos de Patterson et al. (2007) y los modelos de distribución como los 

obtenidos de Maxent se podrían tener hipótesis de distribución más exactas. Sin embargo 

por la escala de análisis empleada en este estudio los mapas de la IUCN son una buena 

fuente de información, tal como se ha comprobado en estudios recientes (Boitani et al., 

2011; Rodríguez et al., 2011; Rondinini et al., 2011; Kreft y Jetz, 2010; Holt et al., 2013).  

En el capítulo III se presenta el análisis de endemismo de la región Neotropical, se 

caracterizan las especies endémicas y se describen relaciones entre características 

ecológicas de las especies endémicas y características geográficas como amplitud 

latitudinal y tamaño del área. Se concluye que la región Neotropical es una entidad 

dinámica compuesta por varios patrones que varían en amplitud latitudinal, tamaño de 

área y riqueza de especies endémicas. 

En el capítulo final se describen las áreas de endemismo que componen a la región 

Neotropical, además se incluyen algunas que son vecinas a la región Neotropical 

identificada y se discute sobre la correspondencia con regionalizaciones previamente 

propuestas. 

 
Literatura Citada 

 
Badgley, C. y Fox, D. 2000. Ecological biogeography of North American mammals: 

Species density and ecological structure in relation to environmental gradients. 

Journal of Biogeography 27 (6):1437-1467. 

Boitani, L., Maiorano, L., Baisero, D., Falcucci, A., Visconti, P. y Rondinini, C. 2011. What 

spatial data do we need to develop global mammal conservation strategies? 

Philosophical Transactions of the Royal Society B: Biological Sciences 366: 2623-

2632. 

Burgman, M.A. y Fox, J. 2003. Bias in species range estimates from minimum convex 

polygons: implications for conservation and options for improved planning. Animal 

Conservation 6: 19-28. 

Cabrera, A. L. y Willink, A. 1973. Biogeografía de América Latina. Monografía 13, Serie de 

Biología, OEA, Washington, D.C. 

Cox, C.B. 2001. The biogeographic regions reconsidered. Journal of Biogeography 28: 

511-523. 



9 
 

Escalante T., Szumik C. y Morrone, J.J. 2009. Areas of endemism of Mexican mammals: 

Reanalysis applying the optimality criterion. Biological Journal of the Linnean Society 

98: 468-478. 

Espinosa D., Aguilar C. y Escalante, T. 2001. Endemismo, áreas de endemismo y 

regionalización biogeográfica. En: Llorente J. y J.J. Morrone (eds.). Introducción a la 

biogeografía en Latinoamérica: Teorías, conceptos, métodos y aplicaciones. Las 

Prensas de Ciencias, México. D.F. pp. 31-37. 

Fittkau, E.J. 1969. The fauna of South America. In: Fittkau, E. J., J. Illies, H. Klinge, G. H. 

Schwabe y H. Sioli (eds.), Biogeography and ecology in South América, 2, Junk, The 

Hague, pp. 624-650. Citado por Udvardy, M.D. 1975. A classification of the 

biogeographical provinces of the world. Contribution to UNESCO´s. International 

Union for Conservation of Nature and Natural Resources. IUCN Occasional Paper 

18: 1- 50. 

Goloboff, P. 2011. NDM/VNDM, versión 3.0. Programa para la identificación de áreas de 

endemismo. Programa y documentación, disponible en: 

www.zmuc.dk/public/phylogeny/endemism. 

Haffer, J. 1974. Avian Speciation in Tropical South America. Nuttall Ornithological Club, 

Harvard University, Cambridge. 

Hengeveld, R. 1990. Dynamic biogeography. Cambridge Univ. Press. 

Holt B.G., Lessard J.-P., Borregaard M.K., Fritz S.A., Araújo M.B., Dimitrov D., Fabre P.-

H., Graham C.H., Graves G.R., Jønsson K.A., Nogués-Bravo D., Wang, Z., 

Whittaker R.J., Fjeldså J. y Rahbek, C. 2013. An update of Wallace's zoogeographic 

regions of the world. Science 339: 74-78. 

Jacquez, G. M., Maruca, S. y Fortin, M.J. 2000. From fields to objects: A review of 

geographic boundary analysis. Journal of Geographical Systems 2(3):221─241. 

Kreft, H. y Jetz, W. 2010. A framework for delineating biogeographical regions based on 

species distributions. Journal of Biogeography 37: 2029-2053. 

Loyola, R. D., Kubota, U., da Fonseca, G. y Lewinsohn, T. 2009. Key Neotropical 

ecoregions for conservation of terrestrial vertebrates. Biodiversity and Conservation 

18: 2017-2031. 

Morrone, J. J. 1994. On the identification of areas of endemism. Systematic Biology 43: 

438-441. 

Morrone, J.J. 2001. Homology, biogeography and areas of endemism. Diversity and 

Distributions 7: 297- 300. 



10 
 

Morrone, J.J. 2006. Biogeographic areas and transition zones of Latin America and the 

Caribbean Islands based on panbiogeographic and cladistic analyses of the 

entomofauna. Annu. Rev. Entomol. 51:467-94. 

Müller, P. 1973. The dispersal centers of terrestrial vertebrates in the neotropical realm. A 

study in the evolution of the Neotropical biota and its native landscapes. Dr.W. Junk 

Publishers, The Haya. 

Ojeda, R., Blendinger, P., y Brandley, R. 2000. Mammals in South American drylands: 

Faunal similarity and trophic structure. Global Ecology and Biogeography 9 (2): 115-

123. 

Patterson, B. D., Ceballos, G., Sechrest, W., Tognelli, M. F., Brooks, T., Luna, L., Ortega, 

P., Salazar, I. y Young, B.E. 2007. Digital distribution maps of the mammals of the 

western hemisphere, version 3.0. NatureServe, Arlington, Virginia. 

Phillips, S.J., Anderson, R.P. y Schapire, R.E. 2006. Maximum entropy modeling of 

species geographic distributions. Ecological Modelling 190: 231-59. 

Platnick, N.I., 1991. On areas of endemism. Australian Systematic Botany 4, xi-xii 

[Commentary]. 

Pliscoff, P. y Fuentes-Castillo, T. 2011. Modelación de la distribución de especies y 

ecosistemas en el tiempo y en el espacio: Una revisión de las nuevas herramientas 

y enfoques disponibles. Revista de Geografía Norte Grande 48: 61-79. 

Rapoport , E.H. 1968. Algunos problemas biogeográficos del nuevo mundo con especial 

referencia a la región Neotropical. In: D. Debouteville y E. H. Rapoport (eds.), 

Biologie de l'Amerique Australe, 4, CNRS, Paris, pp. 55-110. citado por Udvardy 

M.D. 1975. A Classification of the Biogeographical Provinces of the World. 

Controbution to UNESCO´s. International union for conservation of nature and 

natural resources. IUCN Occasional Paper 18: 1- 50. 

Rapoport, E.H. y Monjeau, J.A. 2001. Aerografía. En: Introducción a la biogeografía en 

Latinoamérica: Teorías, conceptos, métodos y aplicaciones. Llorente, J. y Morrone, 

J. (eds.) UNAM México. pp. 23-30. 

Rodríguez, A. S., Grenyer, R., Baillie, J. E., Bininda-Emonds, O. R., Gittlemann, J. L., 

Hoffmann, M. y Brooks, T. 2011. Complete, accurate, mammalian phylogenies aid 

conservation planning, but not much. Philosophical Transactions of the Royal 

Society B: Biological Sciences 366(1578): 2652-2660. 

Roig, S. 1994. Historia biogeográfica de América Sur Austral. Multequina 3: 167-203. 



11 
 

Rondinini, C. Boitani, L. Rodrigues, A.S. Brooks, T.M. Pressey, R.L. Visconti, P. y Wilson, 

K.A. 2011. Reconciling global mammal prioritization schemes into a 

strategy. Philosophical Transactions of the Royal Society B: Biological 

Sciences 366(1578): 2722-2728. 

Ruggiero, A. Lawton J.H. y Blackburn T.M. 1998. The geographic ranges of mammalian 

species in South America: Spatial patterns in environmental resistance and 

anisotropy. Journal of Biogeography 25(6): 1093-1103. 

Sclater, P. L. 1858. On the general geographical distribution of the members of the class 

Aves. Journal of the Proceedings of the Linnean Society: Zoology 2: 130-145. 

Sclater, P.L. 1895. The Geography of Mammals: No. III. The Neotropical Region. The 

Geographical Journal 5(5): 471-483. 

Smith, C.H. 1983. A system of world mammal faunal regions. I. Logical and statistical 

derivation of the regions. Journal of Biogeography 10: 455-466. 

Soberón, J. y Nakamura, M. 2009. Niches and distributional areas: Concepts, methods 

and assumptions. Proceedings of the National Academy of Sciences USA. 

106(suppl. 2): 19644-19650 

Szumik, C.A. y Goloboff, P.A. 2004. Areas of endemism: An improved optimality criterion. 

Systematic Biology 53 (6): 968-977. 

Szumik, C. Cuezzo, F. Goloboff, P. y Chalup, A. 2002. An optimality criterion to determine 

areas of endemism. Systematic Biology 51: 806-816. 

Udvardy, M.D. 1975. A Classification of the Biogeographical Provinces of the World. 

Contribution to UNESCO´s. International Union for Conservation of Nature and 

Natural Resources. IUCN Occasional Paper 18: 1- 50. 

Wallace, A. R. 1876. The geographical distribution of animals. Vol 2. McMillan. Londres. 

pp. 503. 

Wisz, M.S. Pottier, J. Kissling, W.D. Pellissier, L. Lenoir, J. Damgaard, C.F. Dormann, 

C.F.Forchhammer, M.C.Grytnes, J-A.Guisan, A.Heikkinen, R.K. Høye, T.T. Kühn, 

I.Luoto, M. Maiorano, L. Nilsson, M-Ch. Normand, S. Ockinger, E. Schmidt, N.M. 

Termansen, M. Timmermann, A. Wardle, D.A. Aastrup, P. y Svenning, J.C. 2013. 

The role of biotic interactions in shaping distributions and realised assemblages of 

species: implications for species distribution modelling. Biological Reviews 88(1): 15-

30.  

  



12 
 

Capítulo I. Disponibilidad de datos geográficos de los murciélagos 

(Orden: Chiroptera) en el Neotrópico 

 
Introducción 

 
La liberación de la información curatorial, taxonómica y geográfica de las bases de 

datos de las colecciones biológicas disponibles en internet (Escalante, 2005), han abierto 

un nuevo enfoque para los análisis espaciales y la conservación de la biodiversidad 

(Gaubert et al., 2006). Una de las más grandes fuentes de consulta sobre información en 

biodiversidad es el portal de GBIF “Global Biodiversity Information Facility”, el cual provee 

acceso libre a más de 383 millones de registros, a partir de datos contenidos en 9 962 

bases de datos y 456 organizaciones y museos alrededor del mundo (http://www.gbif.org/ 

visitado 25 de enero de 2013). Algunos beneficios del portal de GBIF son permitir el 

acceso a un alto número de registros y la repatriación de la información (Edwards, 2004).  

Sin embargo, pueden encontrarse diferentes problemas y errores en las bases de 

datos asociadas a GBIF (Meier y Dikow, 2004; Chapman, 2005; Yesson et al., 2007; 

Costello et al., 2012), algunos de estos son la presencia de sinonimias, errores 

tipográficos y referencias geográficas incorrectamente relacionadas (Yesson et al., 2007; 

Costello et al., 2012). Así, una gran cantidad de datos disponibles en las bases de datos 

consultadas a través de la red, pueden no tener referencia geográfica o si la hay es 

imprecisa (Soberon y Peterson, 2009); en muchos casos, los registros representan a 

algunos taxones y se concentran en unas pocas regiones (Yesson et al., 2007).  

No obstante a los problemas que traen consigo el manejo de grandes bases de 

datos, en años recientes los avances tecnológicos y la liberación de registros a través de 

internet, han permitido el desarrollo de enfoques múltiples basados en su procesamiento. 

Algunas aplicaciones van desde análisis evolutivos (Kozak et al., 2008), función 

ecosistémica, cambio climático global, epidemiología, análisis taxonómicos, selección de 

áreas de conservación, hasta el diseño e implementación de políticas ambientales 

(Shaffer et al., 1998; Ponder et al., 2001; Lane, 2007; Boitani et al., 2012).  

Hacia el año 2010, la Red Latinoamericana y el Caribe para la Conservación de los 

Murciélagos formalizó una estrategia para la conservación de los murciélagos de América 

Latina y el Caribe, en el cual una de las metas es implementar un sistema de áreas de 

protección de los murciélagos de América Latina (AICOMs) y sus hábitats (RELCOM, 

2010). Por lo tanto, se hace necesaria la evaluación de la información disponible en GBIF, 
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considerando que podría ser una fuente potencial de datos para la conservación de los 

murciélagos en América Latina.  

Aquí se propone abordar de una manera sistemática la revisión de información 

disponible en GBIF para los registros de murciélagos (Chiroptera) de 21 países 

neotropicales. Las interrogantes que se platean son: ¿Cómo se distribuyen los registros 

en los países latinoamericanos? ¿Cuáles y cuántas especies están representadas en 

dicha base de datos? ¿Cuáles países tienen la mayor cantidad de datos disponible? 

¿Cuáles son las áreas con la mayor o menor cantidad posible de información sobre 

murciélagos neotropicales disponible en GBIF? 

Los registros facilitados por GBIF principalmente proveen información taxonómica y 

geográfica de los ejemplares que representan, por lo tanto se exploran los dos tipos de 

validez, errores y aciertos del tipo nomenclatural en cuanto al nombre científico y errores 

geográficos de relación o no relación a escala de país, empleando listas de especies y 

polígonos de los países para realizar las validaciones. 

 
Materiales y métodos 

 
Captura de información Se realizaron consultas en el portal de GBIF 

(http://www.gbif.org)  para compilar la información sobre datos espaciales de murciélagos 

(Chiroptera) del Neotrópico, considerando como criterios de búsqueda principal el orden 

“Chiroptera” y el país (Fecha de acceso 20-21/07/2012). Se restringió la búsqueda a 21 

países que hacen parte del Neotrópico continental americano, incluyendo a Argentina, 

Belice, Bolivia, Brasil, Chile, Colombia, Costa Rica, Ecuador, El Salvador, Guyana 

Francesa, Guatemala, Guyana, Honduras, México, Nicaragua, Panamá, Paraguay, Perú, 

Suriname, Uruguay y Venezuela. Se descargaron datos para cada país que incluyeron los 

siguientes campos en la base de datos: Nombre científico, nombre científico interpretado, 

orden, familia, género, país, país interpretado, latitud y longitud. A partir de la base de 

datos obtenida se cuantificó el número de registros georreferidos y sin georreferir por país 

y total, así como también el número de variaciones en los nombres científicos 

interpretados (Scientific name [interpreted]) de los ejemplares de los registros. En los 

campos intepretados se encuentran los nombres científicos o países que son el resultado 

de un proceso automatizado de corrección implementado por GBIF. La corrección se hace 

comparando los nombres científicos con listados taxonómicos y los países con 

diccionarios digitales. Aquellas interpretaciones presentan menores sesgos, errores y 

homogeneidad gramatical en los términos (Kusber et al., 2009).  
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Evaluación del nombre Considerando que las interpretaciones de nombre científico y 

país presentan menores sesgos y variaciones gramaticales (Kusber et al., 2009) se 

realizó la evaluación considerando el campo “Nombre científico interpretado”. Aunque 

algunos registros presentaron la categoría taxonómica de subespecie y otros en el mismo 

campo incluyeron el autor de la especie, todos fueron tratados como especies (género + 

epíteto específico). La evaluación fue realizada comparando los nombres científicos de los 

murciélagos descargados de GBIF, con una lista de referencia que incluyó las propuestas 

de Wilson y Reeder (2005), Simmons (2005) y Gardner (2008). Además, se consideraron 

modificaciones realizadas por Solari et al. (2009) para Dermanura; Solari y Baker (2006) y 

Zurc y Velazco (2010) para Carollia; Velazco (2005), Velazco y Gardner (2009) y Velazco 

et al. (2010) para Platyrrhinus, y Velazco y Simmons (2011) para Vampyrodes. Se 

extrajeron y almacenaron en una nueva base de datos aquellos registros con nombres 

coincidentes con la lista de referencia. La nueva base de datos fue visualizada como 

vector de puntos en ArcGIS® 9.3 (ESRI 2008). Se contabilizaron los nombres de las 

especies antes y después del proceso. El manejo de los datos se realizó en 

Microsoft Excel 2007 y herramientas del complemento de Excel “ddTraDa Básico” Versión 

libre 1.54 (de Diego, 2010).  

 

Evaluación geográfica  

La base de datos obtenida en la evaluación de nombre fue subdividida por países 

considerando como filtro el campo de GBIF “País interpretado”, esto con el objetivo de 

obtener una aproximación de la correspondencia espacial de cada registro a escala de 

país. La validación se realizó con polígonos administrativos de cada país, obtenidos de la 

base de datos mundial sobre áreas administrativas (GADM 2.0 2011). Cada subconjunto 

de datos conformado por los registros de murciélagos (Chiroptera) en archivo shapefile 

fue superpuesto sobre el polígono del país correspondiente. Se almacenaron en una 

nueva base de datos aquellos registros coincidentes con los polígonos administrativos 

(Escalante et al., 2002; Chapman, 2005). El número de registros anterior y posterior a la 

evaluación geográfica fue representado en diagramas de frecuencias. Los análisis de 

superposición y proyección de mapas se realizaron en ArcGIS® 9.3 (ESRI, 2008). Los 

nombres obtenidos fueron comparados con la riqueza de murciélagos en cada país y 

otros recursos geográficos disponibles como los mapas de la Unión Internacional para la 

Conservación de la Naturaleza (IUCN). 

 



15 
 

Análisis espacial de registros y especies Se realizó un análisis exploratorio del número 

de especies y registros sobre una cuadrícula de 1° de latitud x 1° de longitud (Petersen et 

al., 2003; Yesson et al., 2007) para determinar áreas con concentración de registros y 

especies. Se consideraron únicamente los datos obtenidos luego de la validación de 

nombre y relación geográfica. La creación de la cuadrícula y el análisis de número de 

registros y especies sobre la cuadrícula, fueron realizados empleando las herramientas de 

DIVA-GIS Versión 7.5 (Hijmans et al., 2004) y ArcGIS 9.3® (ESRI, 2008). Se proyectaron 

los resultados como mapas (Crisp et al., 2001) reclasificados con intervalos de clases 

iguales. Se obtuvo un análisis de correlación de Spearman (Sokal y Rohlf, 1995), para 

evaluar la relación entre número de especies y registros. La prueba estadística se realizó 

en el programa R versión 2.14.1 (2011), paquete Raster (Hijmans y van Etten, 2012). 

 

Resultados 

 
Captura de información  

La búsqueda en GBIF resultó en 449 371 registros de murciélagos con distribución en 21 

países del Neotrópico de 40 instituciones fuente (Anexo I). Del total de registros, el 58.5% 

(262 889 registros) estuvieron georreferidos (Fig. 1), mientras que el 41.5% (186 482 

registros) no presentaron georreferencia. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 1. Distribución espacial de los registros de GBIF georreferidos obtenidos en la 

consulta de los murciélagos (Chiroptera) en los 21 países de América Latina analizados y 

número de registros georreferidos y sin georreferir.  
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Se presentaron grandes diferencias con respecto al número de registros totales, sin 

georreferir y georreferido entre países (Fig. 2A; Cuadro 1).  

 

A  

 

B  

 

Figura 2. Número de registros de murciélagos (Chiroptera) para cada país obtenidos 

durante la consulta en GBIF. (A) Relación de registros totales, con o sin georreferencia. 

(B) Número de variaciones de nombres científicos por país. 
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El mayor porcentaje de registros (66%) se encontró para cuatro países: México tuvo el 

mayor número de registros (166 391 registros totales / 123 950 registros georreferidos), 

seguido por Colombia (48 362 / 14 899), Venezuela (43 915 / 37 832) y Panamá (38 270 / 

9 412). Suriname tuvo el menor número de registros (1 482 / 695), seguido por Chile (520 

/ 356) y Uruguay (514 / 138). 

Se obtuvieron 2 976 nombres de especies en el área analizada, que incluyeron 

tanto nombres actualmente aceptados, con errores tipográficos, sinónimos y 

determinaciones hasta taxones supraespecíficos diferentes. El número total de nombres 

en cada país fue variable (Cuadro 1), en los registros de México estuvo el mayor número 

de variaciones de nombres con 1 087 (Fig. 2B), seguido por Perú (368) y Colombia (323). 

Los registros de cinco países (Brasil, Costa Rica, Ecuador, Guyana y Venezuela) 

presentaron entre 202 y 260 nombres de especies; mientras que ocho países (Argentina, 

Belice, Bolivia, Guatemala, Nicaragua, Panamá, Paraguay, Suriname) presentaron entre 

102 y 180 nombres; solo El Salvador y Honduras presentaron 98 y 99 nombres de 

especies respectivamente (Cuadro 1). Los países con los valores más bajos de nombres 

fueron Guyana Francesa (41), Chile (19) y Uruguay (18) (Fig. 2B). 

 

Evaluación del nombre  

Por inspección y comparación de las listas de GBIF y de referencia, se detectaron cinco 

categorías que indicaron problemas en la correspondencia de los nombres: (1) nombre 

con escritura incorrecta, por ejemplo para Carollia perspicillata se encontraron registros 

con nombre Carollia perpicillata o para Antrozous pallidus registros con nombre Antrozous 

palliduds; (2) sinónimos o nombres sin actualizar como en el caso de Artibeus fuliginosus, 

considerado una sinonimia de Artibeus obscurus (Haynes y Lee 2004, Gardner 2008); (3) 

especie con distribución fuera del continente por ejemplo los registros de Miniopterus 

schreibersii sin distribución en América; (4) fósiles como Desmodus draculae y (5) 

ejemplar identificado taxonómicamente hasta familia o género como Sturnira sp o Sturnira 

specie.  

Los registros definidos por las cinco categorías fueron excluidos del analisis; los de 

la categoría 1 considerando que al momento de realizar una consulta por especie estos 

registros son omitidos. Los de la categoría 2 tomando como supuesto que para la 

actualización del nombre científico de cualquier tipo de ejemplar es necesaria su revisión 

directa o una revisión detallada de cada especie. Los registros con categoría 3 y 4 se 

excluyeron por no hacer parte del objetivo de este estudio. Finalmente, aquellos registros 
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denominados con categoría 5 fueron descartados al ser considerados ambiguos dentro de 

un análisis a nivel de especie.  

 
Cuadro 1. Número total de registros y especies obtenidos de GBIF, números de registros 

y porcentajes (%) antes y después de cada evaluación  

 

País 

Registros 

obtenidos 

de GBIF 

Registros georreferidos Validación de nombre Validación geográfica 

Registros (%) Especies Registros (%) Especies  Registros (%) Especies  

Argentina 9 610 6 948 72 173 5 617 58 72 5 535 58 71 

Belice 3 715 3 016 81 124 2 774 75 62 2 494 67 60 

Bolivia 14 301 2 797 20 169 2 651 19 83 2 595 18 83 

Brasil 21 770 4 350 20 202 4136 19 114 4 041 19 109 

Chile 520 356 68 19 356 68 9 346 67 8 

Colombia 48 362 14 899 31 323 14 223 29 173 14 082 29 172 

Costa Rica 15 970 10 618 66 244 10 039 63 117 9 379 59 115 

Ecuador 10 562 4 413 42 223 4 162 39 110 3 968 38 109 

El 

Salvador 
6 694 3 685 55 98 3 511 52 60 3 404 51 59 

Guatemala 7 907 3 071 39 174 2 797 35 84 2 793 35 84 

Guyana 16 758 14 369 86 260 13 542 81 112 13 302 79 112 

Guyana 

Francesa 
2 033 227 11 41 219 11 32 219 11 32 

Honduras 7 245 1 099 15 99 1 044 14 64 901 12 60 

México 166 391 123 950 74 1 087 110 199 66 155 109 155 66 154 

Nicaragua 6 501 3 989 61 113 3 806 59 76 3 770 58 74 

Panamá 38 270 9 412 25 180 9 223 24 98 7 213 19 95 

Paraguay 5 555 3 281 59 102 2 942 53 47 2 899 52 47 

Perú 21 296 13 744 65 368 13 217 62 161 12 945 61 159 

Suriname 1 482 695 47 142 680 46 64 679 46 64 

Uruguay 514 138 27 18 138 27 13 130 25 13 

Venezuela 43 915 37 832 86 245 37 730 86 148 36 248 83 148 

Total área 

de estudio 
449 371 262 889   2 796 243 006   311 236 096   304 

 

Con la evaluación de nombres se obtuvo una lista de 313 especies y 243 006 

registros con nombres coincidentes entre las dos listas (lista GBIF y referencia) para los 

21 países. Los registros obtenidos representaron el 54% del total de registros consultados 

en GBIF (449 371 reg.) y el 92 % de los registros con georreferencia (262 889 reg.). Los 

países con el mayor número de especies disponibles fueron: Colombia (173 especies - 14 

223 reg.), Perú (161 especies - 13 217 reg.), México (155 especies - 110 199 reg.) y 

Venezuela (148 especies- 37 730 reg.), mientras Guyana Francesa (32 especies - 219 

reg.), Chile (9 especies - 356 reg.) y Uruguay (13 especies - 138 reg.) tuvieron el menor 

número (Figs. 3A y B). 



19 
 

Evaluación geográfica  

Se eliminaron 26 793 registros en esta etapa y se conservaron 236 096 registros de 304 

especies. La mayor reducción de especies fue para Brasil (cinco especies) considerando 

que después de la evaluación de nombres presentaba 114 y luego de la evaluación 

geográfica tuvo 109 especies (Cuadro 1, Fig. 3B). Países como Bolivia, Guatemala, 

Guyana, Guyana Francesa, Paraguay, Suriname, Uruguay y Venezuela no sufrieron 

reducciones de especies en este paso. Los valores finales obtenidos representaron el 

52% del total de registros descargados de GBIF (449 371) (Cuadro 1).  

 
Cuadro 2. Información geográfica y riqueza disponible para los murciélagos (Chiroptera) 

en 21 países de América Latina obtenidos en este estudio y en otras fuentes. 

País 

Mapas de 

murciélagos 

(IUCN 

2010) 

# Especies 

(Hutson et al. 

2001) 

# Especies 

obtenidas 

en este 

estudio 

Riqueza de murciélagos  

Argentina 63 57 71 60 Barquez et al., 2006. 

Belice 78 69 60 70 Fenton et al., 2001.  

Bolivia 131 107 83 132 Aguirre et al., 2010. 

Brasil 174 137 109 174 Paglia et al., 2012. 

Chile 14 10 8 11 Palma, 2007.  

Colombia 187 170 172 198 Solari et al. “en imprenta” 

Costa Rica 106 103 115 112 Rodríguez-Herrera y Chavarría, 2010. 

Ecuador 152 105 109 167 Tirira, 2012.  

El Salvador 67 58 59 63 Gallo, 2005.  

Guatemala 99 94 84 105 Pérez S. 2012 com. pers. 

Guyana 132 107 112 121 Lim et al., 2005.  

Guyana 

Francesa 
111 102 32 100 Lim et al., 2005.  

Honduras 100 98 60 106 Portillo-Reyes, 2007.   

México 136 137 154 138 Ceballos et al., 2002.  

Nicaragua 101 88 74 98 Medina-Fitoria et al., 2010.  

Panamá 124 111 95 117 Samudio Jr. R., 2012 com. pers. 

Paraguay 61 49 47 54 López-González, 2004.  

Perú 163 152 159 165  Pacheco et.al., 2009.  

Suriname 119 61 64 106 Lim et al., 2005.  

Uruguay 24 15 13 23 Botto et.al., 2008.  

Venezuela 163 154 148 165 Sánchez y Lew, 2012.  
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Los valores de especies obtenidos después de las dos evaluaciones distan de la riqueza 

reportada actual conocida para los 21 países analizados y en otras fuentes de datos 

geográficos (Cuadro 2).  

El país con el mayor número de especies luego de las evaluaciones fue Colombia 

y con el menor número fue Chile (Cuadro 1). Como se muestra en la Fig. 3B el mayor 

número de registros finales los presentó México (109.155 reg.), mientras que Uruguay 

presentó el menor (130 reg.). 

 
A 

 
 

B 
 

Figura 3. Número de especies (A) y registros (B) de los murciélagos de los 21 países 

latinoamericanos luego de la evaluación de nombres científicos. 

Para Argentina, México y Costa Rica el número de especies obtenidas sobrepasó 

la riqueza conocida, para los 18 países restantes la riqueza conocida sobrepasó el 
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número de especies con registros validados. Las diferencias de riqueza conocida menos 

especies con registros validados para cada país se presentaron en un intervalo de 4 

especies (Perú) hasta 68 especies (Guyana Francesa). 

 

Análisis espacial de registros y especies  

Se obtuvieron en total 1 756 celdas con registros para los 21 países latinoamericanos. En 

América del Sur, áreas amplias de la Amazonia Colombiana, el sur de Venezuela, el sur 

de Argentina, casi todo Brasil y Chile no tienen registros georreferidos (955 celdas; 54%). 

El rango de 1 a 8 especies, integrado por 409 celdas (23%) se presentó principalmente en 

Argentina – Bolivia y Paraguay; mientras que el rango de 9 a 19 especies suma 171 

celdas (9.7%), con mayor número en México (Fig. 4). Pocas celdas tienen rangos altos en 

el número de especies y registros. El 4.4% (79 celdas) están en el rango de entre 20 y 29 

especies, concentrados en Colombia y Ecuador. Se encontraron 30 a 38 especies para el 

3% del área (53 celdas) en países como Guatemala – Ecuador – México¬ y Colombia. El 

3.8% (69 celdas) de celdas presentan el rango 39 a 58 especies, la mayoría de celdas 

están en México. Únicamente en 21 celdas (0.011% del área total; Fig. 4) se sobrepasan 

las 59 especies (59 a 85 especies), esas celdas se concentraron en Colombia, Costa 

Rica, Guyana, México y Venezuela (Fig. 4). El 27% de celdas (477) representaron el 

menor intervalo de registros (1- 69 registros). Se encontraron siete celdas con el mayor 

número de registros (3 253 a 6 959), que apenas representan el 0.39% del área 

analizada. Los mayores valores de registros están en México, Venezuela y una celda 

entre Guyana y Suriname (Fig. 5). El análisis de correlación de Spearman indicó una 

correlación positiva (ρ= 0.99; p<0.05) entre el número de registros y especies, esto implica 

que el número de especies depende del número de registros disponibles.   

 

Discusión 

El portal de GBIF provee libremente 449 371 registros de los murciélagos (Chiroptera) con 

distribución en el Neotrópico, que pueden ser consultados alrededor del mundo. Del total 

de registros analizados, el 58.5% están georreferidos, pero se debe considerar que dentro 

de estos, generalmente otra cantidad de registros pueden presentar referencia geográfica 

imprecisa (Soberón y Peterson 2009), lo cual disminuirá aún más el porcentaje obtenido.  
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Figura 4. Número de especies de murciélagos obtenido después de la evaluación de 

nombre y geográfica en 21 países latinoamericanos, representado en celdas de 1° latitud 

x 1° longitud. 
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Fig. 5. Número de registros de murciélagos obtenidos después de la evaluación de 

nombre y geográfica en 21 países latinoamericanos, representada en celdas de 1° latitud 

x 1° longitud.  
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La mayoría (66%) de registros de murciélagos están concentrados en cuatro países 

(Colombia, México, Panamá y Venezuela). México tiene el mayor porcentaje de registros 

(37%), esto sin ser el país con la mayor diversidad de murciélagos, posiblemente los 

esfuerzos importantes realizados y lo pionero del trabajo de la Comisión Nacional para el 

Conocimiento y Uso de la Biodiversidad (CONABIO) para concentrar y proveer 

información de la biodiversidad Mexicana a través de la REMIB 

(http://www.conabio.gob.mx/remib/remib.html) sea la razón de esto. 

El número de nombres científicos interpretados obtenido inicialmente de GBIF (2 

796 nombres) dista de la riqueza de murciélagos (288 especies) reportada para el 

neotrópico (Hutson et al., 2001), aun si se consideran otras especies descubiertas en la 

pasada década (31 especies; Reeder et al., 2007). Dentro de las inconsistencias propias 

de las bases de datos están los errores en los nombres de las especies, su 

desactualización, los sesgos espaciales de la disponibilidad de datos y la referencia 

geográfica incorrectamente relacionada (Chapman, 2005; Yesson et al., 2007), lo cual 

posiblemente aumentó sustancialmente el número de nombres asociados a los registros 

analizados. México y Colombia fueron los países con los más altos valores en variaciones 

de nombres científicos y registros geográficamente erróneos; por lo tanto, es necesaria 

una revisión más detallada de los registros para los estos y otros países identificando las 

colecciones y los errores que contienen en sus bases de datos. En la literatura se ha 

comentado sobre la importancia de la validación nomenclatural de los registros 

disponibles en base de datos en red, para evitar errores en los análisis de biodiversidad 

(Chapman, 2005; Yesson et al., 2007;  Guralnick y Hill, 2009). Sin embargo es difícil 

controlar los errores, ya que la función recae directamente en las instituciones que 

proveen los datos.  

La disminución en los porcentajes de nombres después de la evaluación del 

nombre científico, evidencia la necesidad de continuar el desarrollo de métodos y 

sistemas que consoliden, organicen y categoricen la información disponible (Neil, 2007; 

Chapman, 2005; Guralnick y Hill, 2009), así como también que se disminuya la 

incorporación de información geográfica incompleta o taxonómicamente no válida 

ocasionada por errores de transcripción de los datos. Además, a nivel local y regional es 

necesaria la inversión en los museos de historia natural y colecciones biológicas de 

América Latina para disminuir el impedimento taxonómico (Anon, 1998). Así, los datos 

disponibles en colecciones de América Latina posiblemente ingresarán con menos sesgos 

y errores.  
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Por otra parte, mas del 40% de los datos obtenidos de GBIF no tuvieron datos geográficos 

asociados, esto indica que dentro de un análisis exhaustivo los investigadores tienen 

muchos mas datos para sus análisis si se considera que uno de los primeros pasos dentro 

del aprovechamiento de ese tipo de información puede ser la georreferenciación de 

aquellos registros. La ausencia de datos geográficos asociados a los registros no limita su 

inclusión en los análisis de la biodiversidad, ya que actualmente se cuenta con gaceteros 

de localidades que incluyen aquellas visitadas por exploradores en siglos pasados y 

tambien localidades conocidas actualmente.  

El uso de información de colecciones biológicas, en algunos casos, se restringe 

por la ausencia de información asociada a cada ejemplar o por el detalle de la información 

(Murphey et al., 2004). En este estudio se consideró que el campo denominado “País 

interpretado” en los datos descargados de GBIF, representa una correcta relación 

geográfica de los registros con cada uno de los países. Bajo el anterior supuesto, se 

obtuvieron 304 nombres de especies válidas que corresponden a 236 096 registros, es 

decir, al finalizar las dos etapas de evaluación, el 52% del total de registros descargados 

de GBIF podrían eventualmente ser utilizados para análisis espaciales. Sin embargo, se 

debe considerar que para una correcta utilización de cualquier dato es necesaria una 

evaluación más estricta y a menor escala que la validación geográfica aquí realizada. Por 

otra parte, la calidad de la información condiciona los análisis que se podrían realizar 

(Meier y Dikow, 2004; Yesson et al., 2007; Guo et al., 2011), pero la inclusión de aquellos 

datos sin referencias geográficas tras un proceso de georreferenciación podrían aportar 

en la obtención de una imagen mas homogénea de la biodiversidad.  

Las números validados de nombres sobrepasaron la riqueza reportada de países 

como Argentina, Costa Rica y México; se ha sugerido que errores ocasionados durante la 

transferencia de los datos de campo a las bases de datos, errores en el datum geográfico 

e imprecisión en las descripciones de la localidad (Wieczorek et al., 2004) y la 

actualización de los listados de especies (Escalante et al., 2000; Chapman, 2005) 

ocasionan malas representaciones de la riqueza de especies en las bases de datos. Para 

los 18 países restantes la riqueza conocida de especies de murciélagos sobrepasó a la  

obtenida con la validación de registros de GBIF. 

México y Colombia conservaron el mayor número de especies y registros luego de 

las dos evaluaciones, mientras que Chile y Uruguay tienen los menores números, sin 

embargo esos valores tampoco reflejan las riquezas de murciélagos en los cuatro países, 

aunque estos representen los extremos conocidos de diversidad en el neotrópico (Hutson 
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et al., 2001). El país que redujo el mayor número de especies de murciélagos (cinco) con 

la evaluación geográfica fue Brasil, donde se han reportado problemas similares con 

plantas, causados por deficiencias en los datos de referencia geográfica como la 

asignación de coordenadas, el sistema de proyección de los datos, ausencia en los 

metadatos de los registros, entre otros (Barros et al., 2012). La disminución en el número 

de especies indicaría que hay errores precisión y/o transcripción en el campo “País 

interpretado” para algunos registros y especies, o que hubo errores entre los sistemas de 

proyección geográfica del polígono utilizado para la evaluación y los sistemas de 

georreferencia de los registros (Wieczorek et al., 2004).  

Los cambios taxonómicos y las descripciones de nuevas especies ocurren 

continuamente, por lo tanto tener un número definitivo actual de la riqueza es complejo y 

sería necesaria la consulta de otras fuentes de información dentro de una revisión más 

extensa. Los registros geográficos de las 304 especies obtenidas en este estudio, no 

reflejan la riqueza de murciélagos existente en el Neotrópico, casos similares ocurren con 

archivos SIG en forma de puntos inicialmente disponibles a través de InfoNatura de 

NatureServe (Patterson et al., 2007) o los más de 341 mapas poligonales de especies de 

murciélagos disponibles en la IUCN (2010). En la mayoría de países la riqueza conocida 

está poco representada en GBIF, como en el caso extremo de Guyana Francesa (100 

especies; Lim et al., 2005), para el cual se obtuvieron registros válidos tan solo de 32 

especies. Otros países como  Uruguay (23 especies; Botto et al., 2008) y chile (11 

especies; Palma, 2007) que tiene baja riqueza de murciélagos, la información también es 

escasa, por efecto de la poca representatividad de la información georreferida en la fuente 

de consulta, los sesgos de colecta y la liberación de la información. 

Al realizar el análisis por celdas y no por países, desde el centro de México hasta 

Panamá, el Chocó y el norte de la zona Andina se encontraron celdas con valores 

intermedios de registros y especies; lo cual no se acerca a la riqueza de especies de cada 

país, sino se relaciona con la disponibilidad de registros analizados luego de las 

evaluaciones. Por otra parte, el 54% de las celdas analizadas presentan vacíos de 

información, principalmente en territorios con alta diversidad de especies de murciélagos y 

de difícil acceso como la Amazonía Colombiana, el sur de Venezuela y el occidente de 

Brasil (Hutson et al., 2001; Villalobos y Arita, 2010), o en zonas con menor diversidad por 

sus condiciones climáticas extremas como la puna de Chile y la Patagonia central en 

Argentina. Tan solo el 0.011% de las celdas presentaron altos valores de especies (59 a 
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85 especies), las cuales se concentraron en América Central, concordando con uno de los 

sitios de alta riqueza de especies de murciélagos identificado por  Hutson et al. (2001).  

La correlación directa y positiva entre el número de registros y especies explica 

que la sistematización correcta de información sobre biodiversidad permitirá en algún 

momento reflejar la diversidad de murciélagos; con una mayor cantidad de registros de 

buena calidad y heterogéneamente distribuidos en el espacio geográfico podrían disminuir 

los vacíos de información encontrados. Los registros de murciélagos para el Neotrópico 

en GBIF aún distan de representar la diversidad y cobertura geográfica del grupo. Por lo 

tanto, para considerar los registros de GBIF en posibles análisis espaciales de diversidad, 

como es el caso de la implementación de AICOMs, sería necesaria una revisión más 

detallada, curación precisa de los datos y mayor cooperación de los países 

latinoamericanos para la liberación de información sobre biodiversidad. Considerando que 

un alto volumen de la información disponible en GBIF esta sn georreferir, en el caso 

preciso de América del Sur, los vacíos de información pueden ser disminuidos con el 

incremento en el número de fuentes e instituciones que digitalicen y publiquen datos 

desde América Latina y con la goerreferenciación de los registros disponibles. El 

incremento de la información con calidad permitirá avanzar en el procesamiento y análisis 

de información para el entendimiento de los patrones espaciales de la diversidad de 

murciélagos.  

Las bases de datos asociadas a GBIF y en si el portal de GBIF son herramientas 

que han permitido la centralización y difusión de la información a través del mundo, con 

ello se ha repatriado datos a los cuales en el pasado era difícil de acceder y se ha dado 

apertura a la información a través de la red. Las bases de datos como GBIF han venido 

optimizando sus protocolos de procesamiento de la información para disminuir los errores 

y homogenizar la información y con ello le están apuntando a la disminución de la 

incertidumbre para su uso (Kusber et al., 2009). Por otra parte, Es posible que esfuerzos 

mayores, tanto regionales como locales en América del Sur, dirigidos al desarrollo de las 

capacidades humanas en áreas como sistemática, taxonomía y análisis espacial, junto al 

fortalecimiento científico y técnico de las colecciones biológicas, permitirían el desarrollo 

de sistemas para la evaluación y validación de la información. La eficiencia en el uso de la 

información libre sobre biodiversidad depende de la calidad de los datos, por lo tanto, 

proveedores y usuarios deben unir esfuerzos para lograr una alta consistencia taxonómica 

y geográfica antes de suministrar o analizar los datos; pero finalmente es responsabilidad 

de aquellos que utilizan la información desarrollar protocolos para su validación y 



28 
 

verificación. Las bases de datos ponen a disposición del mundo entero los datos y la 

información, pero los investigadores son los responsables de su uso y verificación. 
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Capítulo II. Comparando dos métodos para estimar la distribución de especies 

 
Introducción 

 
La distribución geográfica de una especie es el conjunto de localidades donde ha sido 

registrada ya sea de manera directa o indirecta. Así, los únicos datos disponibles para la 

estimación de las distribuciones son los registros de presencia (Burgman y Fox, 2003) y 

en muy pocos casos los de ausencia. Los registros son los resultados de muestreos, 

colecciones biológicas y/o reportes de avistamientos, entre otros y son la fuente básica 

para las hipótesis de distribuciones o áreas de distribución. 

El área de distribución geográfica es la estimación del área donde hay una mayor 

probabilidad de presencia de la especie (Espinosa et al., 2001), es el espacio en donde 

las condiciones ecológicas actuales o potenciales favorecen las interacciones no efímeras 

de la especie con el entorno (Mota-Vargas y Rojas-Soto, 2012). Las áreas de distribución 

de las especies muestran deformaciones que obedecen a respuestas biológicas de los 

organismos a factores ambientales. Las áreas de distribución se alargan o acortan 

dependiendo de barreras climáticas, topográficas, edáficas y biológicas. Ademas, las 

áreas de distribución pueden ser continuas o disyuntas y regulares o irregulares tambien 

dependiendo del tipo de técnica empleada para su trazado (Rapoport y Monjeau, 2001). 

 La implementación de métodos estadísticos y otros basados en mecanismos 

fisiologicos han abierto nuevas posibilidades para el modelamiento de distribuciones de la 

especies (Svenning et al., 2011), esto se debe a que los modelos de este tipo representan 

una información que sintetiza relaciones ecológicas e históricas entre especies y variables 

ambientales que serían difíciles de interpretar o apreciar (Mateo et al., 2011).  

Los modelos de distribución de especies (MDE) se han transformado en uno de los 

campos de investigación con mayor desarrollo en la ecología y biogeografía (Richardson y 

Whittaker, 2010), esto se debe a que los conceptos y aplicaciones permiten responder 

diferentes tipos de preguntas (Araujo y Peterson, 2012; Peterson y Soberon, 2012). En los 

MDE la definición de relaciones entre la presencia y las condiciones ambientales bajo las 

cuales las especies mantienen poblaciones viables (Araujo y Peterson, 2012), permiten 

obtener representaciones espaciales de las probabilidades de presencia de una especie y 

con ello su analisis en el pasado, presente y futuro o la inferencia de patrones y 

asociaciones filogenéticas, geográficas y/o ecologicas (Araujo y Peterson, 2012). 

Dentro de los métodos estadísticos para la inferencia de los MDE sobresalen las 

técnicas basadas en algoritmos específicos como Maxent (Pliscoff y Fuentes-Castillo, 
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2011). El algoritmo de Maxent (Máxima Entropía), describe la probabilidad de ocurrencia 

de una especie basada en la teoría de nicho ecológico (Philips et al., 2006) con la 

aplicación de la máxima entropía (ajuste de los datos a una distribución uniforme hasta 

encontrar la distribución más probable cumpliendo las restricciones de las variables).  

Desde el punto de vista práctico, Maxent calcula probabilidades de la distribución o 

distribución potencial, basándose en la argumentación dada sobre los pixeles o celdas de 

una retícula geográfica y sobre capas ambientales principalmente (Elith y Leathwick, 

2009). En la realidad posiblemente la distribución de una especie se debe a la interacción 

de los factores abióticos, factores bióticos, una región de dispersión o movilidad y las 

capacidades evolutivas de las poblaciones. En MDE se esperaría que la interacción de al 

menos tres componentes (abiótico, biótico y movilidad) definan una región equivalente al 

área de distribución de la especie (Soberón y Peterson, 2005). El cuarto factor es de dificil 

inclusión directa en los modelos ya que los MDE pueden llegar a ser imágenes fijas de un 

instante y reflejar parcialmente los procesos históricos como cambio geológicos, 

formaciones de ríos, entre otros, básicamente dejan sin contemplar la historia evolutiva en 

sus reglas o en sus clasificadores (Guisan y Zimmermann, 2000; Mateo et al., 2011). 

Las diferentes métodos para la propuesta de distribuciones geográficas tienen 

ventajas y desventajas en su aplicación e interpretación, como la sobrepredicción o el 

sobreajuste, de ahí que continúe en discusión la elección de una u otra técnica (Burgman 

y Fox, 2003; Rapoport y Monjeau, 2001; Piscoff y Fuentes-Castillo, 2011; Wisz et al., 

2012). La sobrepredicción consiste en la identificación de áreas en donde la especie no 

esta presente, puede ser causada por errores en las localidades empleadas para la 

hipótesis de distribución o por desconocer barreras a la dispersión e interacciones bióticas 

(Raxworthy et al., 2007).   Por otra parte, el sobreajuste consiste en la obtención de áreas 

de distribución dejando por fuera localidades donde la especie ha sido registrada 

(Soberón y Peterson, 2005),  eso es provocado por la baja representatividad de los 

registros que representan parcialmente las condiciones ambientales ocupadas por la 

especie (Raxworthy et al., 2007). 

En la actualidad, la fuente digital disponible más completa sobre distribución de 

especies a gran escala son los mapas en formato vector, propuestos por la Unión 

Internacional para la Conservación de la Naturaleza (IUCN), los cuales muestran un 

estado de actualización continuo, robustez taxonómica  y representatividad de la riqueza 

conocida (Boitani et al., 2011; Rodrigues et al., 2011; Rondinini et al., 2011).  
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Los mapas de la IUCN se proponen bajo los criterios del polígono convexo mínimo y la 

posterior corrección por especialistas considerando información sobre barreras 

geográficas y biológicas (Boitani et al., 2011; IUCN, 2012). Sin embargo, existen 

problemas en la aplicación del polígono convexo mínimo asociados a errores de 

localización en los puntos de referencia para el trazado, con ello se podrían sesgar las 

distribuciones estimadas (Burgman y Fox, 2003). Otra desventaja de los mapas de la 

IUCN, es que la poca resolución de los mapas y la ausente transparencia en cuanto a la 

liberación de las localides que sirvieron de soporte para el trazado de los mapas (Boitani 

et al., 2011). 

En este documento se presentan los resultados obtenidos a partir de la comparación 

de mapas de distribución de 11 especies de murciélagos del género Sturnira (Chiroptera: 

Phyllosthomidae), realizados bajo los criterios de dos técnicas de delimitación de áreas de 

distribución de especies: polígono convexo mínimo de la IUCN y modelos potenciales de 

distribución obtenidos con Maxent; con el fin de analizar la disponibilidad taxonómica de la 

información para el género y discutir sobre las ventajas y desventajas de cada propuesta.  

 
Materiales y métodos 

 
Para la comparación de los mapas de distribución se optó por considerar a los propuestos 

por la IUCN (2012) realizados con polígono convexo mínimo y otros obtenidos con el 

algoritmo de máxima entropía (Maxent), seleccionando 11 especies del género de 

murciélagos Sturnira con distribución amplia en el Neotrópico (Gardner, 2008).  

 

Obtención de mapas poligonales  

Este tipo de mapas fueron descargados de la Unión Internacional para la Conservación de 

la Naturaleza IUCN (http://www.iucnredlist.org/technical-documents/spatial-

data#mammals [Fecha de acceso 20-21/07/2012]).  

 

Modelo con Maxent  

Para la obtención de los modelos de distribución de especies se empleo el algortimo de 

Maxima Entropia implementado en el programa Maxent  (Philips et al., 2006). El algoritmo 

Maxent permite modelar distribuciones a partir de registros de presencias, para ello el 

programa estima la probabilidad de presencia de la especie con base en la argumentación 

dada sobre los pixeles o celdas de una retícula geográfica buscando la máxima entropía 

sujeta al valor esperado de cada variable ambiental (Philips et al., 2006; Elith y Leathwick, 
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2009). El resultado del modelo representa el valor de idoneidad  para la presencia de una 

del organismo en función de las variables ambientales. Maxent fue seleccionado 

considerando que dentro de los algoritmos de modelamientos basados en presencias es 

uno de los que mejores resultados presenta al considerar los valores de evaluación de 

área bajo la curva ROC (receiver operating characteristic curve; Elith et al., 2006) y tiene 

menor tendecia a la sobrepredicción en comparación con otros algoritmos como GARP.  

Además, se ha comprobado que Maxent se desempeña relativamente bien con muestras 

pequeñas de registros de presencia (Pearson et al. 2007).  

Los registros de presencia de las especies fueron obtenidos a partir de múltiples 

consultas en el portal de GBIF (http://www.gbif.org), considerando como criterio de 

búsqueda principal el nombre de las especies (Fecha de acceso 20-21/01/2012). Una vez 

descargados los registros, para cada especie se aplicaron criterios de evaluación como 

correspondencia nomenclatural y geográfica (obtenidos en Capítulo I), además se 

desarrolló un proceso de validación ambiental de los registros (Chapman, 2005), usando 

19 variables bioclimáticas disponibles en la base de datos global de superficies climáticas 

Worldclim con una resolución de 1 km (Hijmans et al., 2005 [http://www.worldclim.com/]).  

Para seleccionar las variables ambientales que en cada especie presentaban 

minima multicolinealidad, se realizaron extracciones de los valores ambientales de 19 

variables bioclimáticas (Hijmans et al., 2005; Worldclim 1 km [http://www.worldclim.com/]) 

para cada localidad y se desarrollaron análisis de componentes principales (PCA) 

(Borcard et al., 2011; Williams, 2011; Dormann et al., 2012). En los PCA de cada especie 

las variables se trataron en dos grupos, uno de variables asociadas a la temperatura y 

otro de variables asociadas a la precipitación, de esta manera se evito reescalar y 

transformar las variables a unidades diferentes a las propias de cada grupo (Dormann et 

al., 2012). En cada PCA se interpretó el gráfico de correlación seleccionando como 

variables climáticas explicativas a aquellas representadas por vectores ortogonales y de 

mayor longitud (Pearson 1901, Legendre & Legendre 1998, Borcard et al. 2011, Williams 

2011). Las variables seleccionadas fueron ingresadas en el programa Maxent. 

Para una especie se obtuvieron tan solo nueve puntos validos, por lo tanto la 

selección de variables se realizó con el Jacknife de Maxent (Phillips et al., 2006). 

Únicamente las variables seleccionadas después de los análisis se presentan en este 

documento. Todos los análisis estadísticos fueron desarrollados con el programa R 

versión 2.14.1 (2011).  
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Debido a que el tamaño del área de estudio puede afectar la evaluación del modelo 

(Barve et al., 2011), luego de probar diferentes tamaños, se tomaron tres tamaños para la 

obtención de los modelos. En la selección del área de estudio se consideró la distribución 

conocida para cada especie, lo cual podría representar el espacio geográfico de la 

especie: Neotropico (Neo)- desde América Central hasta la Patagonia (33° 23' 59"N, -117° 

34' 8.4"W y -64° 47' 13.2"S; -34° 53' 49"W); América del Sur (AS)- desde Panamá hasta el 

centro de Argentina (13° 14' 2"N, -82º 17' 52.8"W y -18° 55' 48"S, -59° 57' 7"W); América 

Central y Andes (ACA)- desde Guatemala hasta el suroccidente de América del Sur (16° 

59' 6"N, -90° 50' 17"W y -33° 1' 30"S, -58° 50' 2").   

Una vez determinados los puntos, el área de estudio y las variables ambientales a 

considerar para cada especie de murciélago se obtuvieron los modelos de distribución 

potencial utilizando el algoritmo Maxent (Phillips et al., 2006). El área bajo la curva (AUC) 

fue usada como criterio de evaluación estadística de los modelos, por ser el estadístico 

frecuentemente usado para evaluar los modelos de distribución de especies (Barry y Elith, 

2006; Peterson y Nakazawa, 2008). Por lo general, se considera que un valor de AUC por 

encima de 0.7 señala un buen ajuste; un valor de 0.5, por otro lado, indica que la 

capacidad de predicción del modelo no es mejor que al azar (Hanley y McNeil, 1982). Los 

modelos fueron llevados a mapas binarios en ArcGIS 9.3 (ESRI, 2008), empleando dos 

valores de umbral de corte de las probabilidades: 1) Un umbral de corte conservador 

(maximum training sensitivity plus specificity: MTSPS) que maximiza la proporción de 

positivos y negativos que son correctamente identificados (Liu et al., 2005; Morán-

Ordóñez et al., 2012); 2) Uno menos exigente, el cual permite extrapolación considerando 

que al menos el 10 % de los datos son incorrectos (10 percentile training presence: 

10PTP). 

 

Comparación de áreas  

Para los polígonos de la IUCN y los mapas de distribución potencial se calcularon las 

áreas totales en pixeles con herramientas de ArcGIS 9.3 (ESRI, 2008). Para comparar las 

áreas obtenidas (IUCN vs. modelos), luego de probar normalidad y homogeneidad de 

varianzas, se aplicó una prueba de Chi2 (nivel de significancia p<0.05), con p computado 

con 100 simulaciones de Monte Carlo (comando en r: 

chisq.test(iucnek,simulate.p.value=T,B=100)$p.value). Las áreas de los dos tipos de 

modelos obtenidos con los umbrales fueron promediados para cada especie antes de 

aplicar la prueba de Chi2. Finalmente, con el objetivo de determinar el área de 
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sobreestimación o subestimación de los mapas IUCN con respecto a los modelos, se 

obtuvieron porcentajes considerando el área de los polígonos de la IUCN sobre el área de 

los modelos. Se presentan únicamente los mapas obtenidos con el umbral más 

conservado de recorte de los modelos. 

 
Resultados 

 
Obtención de mapas polígonales  

Durante la búsqueda de registros y mapas de distribución de las especies de murciélagos 

de Sturnira Gray 1982, fue encontrada información disponible para diecisiete especies del 

género actualmente reconocidas y con amplia distribución en el neotrópico (Cuadro 1).  

 

Cuadro 1. Especies de Sturnira Gray 1982 con las correspondientes fuentes de los mapas 

o puntos de distribución conocidos. En la columna "Mapa Maxent" se indica el número de 

registros, la leyenda "sin puntos" se refiere a aquellas especies en las que no se 

obtuvieron puntos para generar los modelos de distribución potencial. 

 

  Especies Origen del mapa 

 Nnúmero de registros 

válidos empleados en el 

modelo 

1 Sturnira perla Mapa en descripción de la especie Sin puntos 

2 Sturnira koopmanhilli Mapa en descripción de la especie Sin puntos 

3 Sturnira luisi IUCN (2012) y GBIF 9 

4 Sturnira bidens IUCN (2012) y GBIF 17 

5 Sturnira bogotensis IUCN (2012) y GBIF 18 

6 Sturnira aratathomasi IUCN (2012) y GBIF 213 

7 Sturnira mordax IUCN (2012) y GBIF 35 

8 Sturnira oporaphilum IUCN (2012) y GBIF 40 

9 Sturnira magna IUCN (2012) y GBIF 43 

10 Sturnira tildae IUCN (2012) y GBIF 120 

11 Sturnira erythromos IUCN (2012) y GBIF 213 

12 Sturnira ludovici IUCN (2012) y GBIF 60 

13 Sturnira lilium IUCN (2012) y GBIF 2182 

14 Sturnira mistratensis IUCN (2012)  Sin puntos 

15 Sturnira nana IUCN (2012)  Sin puntos 

16 Sturnira sorianoi IUCN (2012)  Sin puntos 

17 Sturnira thomasi IUCN (2012)  Sin puntos 
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La IUCN tiene mapas de distribución disponibles para quince especies, mientras que en 

GBIF se encuentra información para once especies; para dos especies la única fuente de 

distribuciones son aquellas reportadas en las descripciones originales de las especies 

(Cuadro 1). Las 11 especies de murciélagos Sturnira Gray 1982 que se encuentran en las 

dos fuentes de consulta (IUCN y GBIF) fueron consideradas para la comparación de las 

distribuciones. 

 

Modelo con Maxent  

A partir de la consulta de registros en GBIF para las 11 especies analizadas se 

consideraron válidos 3297 puntos, luego de la evaluación nomenclatural, geográfica y 

estadística realizada en el Capítulo I de este documento. El menor número de registros 

válidos lo tuvo S. luisi (9 reg.); mientras que los mayores números de registros fueron para 

las especies S. erythromos (213 reg.), S. ludovici (600 reg.) y S. lilium (2182 reg.) (Cuadro 

2).  

 

Cuadro 2. Número de componentes principales (PCA) analizados con las 

correspondientes variables ambientales seleccionadas para la obtención de los modelos 

de distribución de especies.  

Especies 

PCA
a
 

Área 
geográfica 

b
 

Puntos de 
prueba

c
 Comp 

Variables 
Temp. BIO Comp 

Variables Prec. 
BIO  

S. bidens 2 1,4,5,6,7 2 14,15,16,18,19 AS 25% 

S. bogotensis 2 1,3,6,7,9 2 12,13,15,16,17,19 AS 25% 

S. aratathomasi 2 2,4,5,6,7,11 2 
12,13,14,15,16,17,
18,19 AS 25% 

S. mordax 2 2,3,4,5,6,7,10 3 14,16,18,19 ACA 25% 

S. oporaphilum 2 2,3,4,6,7,10 2 
12,13,14,15,16,17,
19 AS 25% 

S. magna 2 2,3,4,6,8,9 3 
12,13,14,15,16,18,
19 AS 25% 

S. tildae 2 2,3,4,5,6,7,10 2 12,15,16,17,18,19 Neo 30% 

S. erythromos 3 1,2,4,5,6,7,11 3 12,13,15,17,18,19 AS 25% 

S. ludovici 2 2,3,5,4,6,7,11 3 12,15,16,17,18,19 Neo 40% 

S. lilium 2 2,3,4,5,6,7,10 3 12,13,15,17,18,19 Neo 40% 

  Prueba de Jacknife 

S. luisi   
2,3,4,5,6,7,8,9
,10,11   13,14,15,16,17,19 ACA 20% 

 
a Temperatura (Temp), precipitación (Prec) y número de componentes considerados para 

la selección de las variables (Comp). Las variables se indican con el número al cual se le 
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debe adicionar el termino BIO con idénticas convenciones a la utilizadas por Worldclim 

(ver. Hijmans et al., 2005 [http://www.worldclim.com/]). 

b En área geográfica Neotropico (Neo), América del Sur (AS) y América Central y Andes 

(ACA).  

c El porcentaje (%) de los puntos de prueba empleado para correr los modelos de cada 

especie.  

 

Para 10 especies se aplicó el PCA, mientras que debido al bajo número de 

registros en S. luisi la selección de variables se realizó con el Jacknife de Maxent (Cuadro 

2). Considerando la distribución conocida de las especies, cinco especies fueron 

modeladas con el entorno geográfico América del Sur, tres especies con el entorno de 

América Central y Andes y tres especies con el entorno geográfico Neotrópico.  

Se consideraron diferentes porcentajes en los puntos de prueba, dependiendo del 

número de registros; por ejemplo, para las especies con el mayor número de registros 

(Fig. 1) como S. ludovici y S. lilium, se usó el 40% ; mientras que para siete especies se 

consideró un valor del 25% (Cuadro 2). 

 

Comparación de áreas  

Las áreas obtenidas con los dos umbrales de corte de los modelos de distribución 

potencial y los polígonos de la IUCN, fueron significativamente diferentes para la mayoría 

de las especies (Chi2 =2473607, p=0.009). Las áreas de los polígonos de la IUCN son 

menores para ocho especies, mientras que los modelos tan solo muestran áreas menores 

para tres especies (Cuadro 3). 

Las especies cuyo porcentaje sobrepasaron el 100% de las áreas calculadas en 

los polígonos de la IUCN (S. bidens, S. lilium y S. oporaphilum) son aquellas en las cuales 

los modelos tienen menor área (Cuadro 3). Las restantes ocho especies, con porcentajes 

menores al 100%, indican que el área de los mapas de IUCN son menores a las áreas 

obtenidas con los modelos de distribución. Por lo tanto de acuerdo con los mapas 

(Apéndice II) y en general, los modelos de distribución potencial incluyen parcial o 

totalmente a los polígonos propuestos por la IUCN.  
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Cuadro 3. Áreas calculadas con los modelos de distribución de especies y los polígonos 

de la IUCN, indicando el porcentaje de sobreestimación o subestimación de los mapas de 

IUCN con respecto a los modelos obtenidos. 

 

  Área (Pixeles) 

Porcentaje (%) de IUCN 

en modelos 

Especies 

Maximum 

training 

sensitivity 

plus 

specificity: 

MTSPS 

10 percentile 

training 

presence: 

10PTP IUCN 

Maximum 

training 

sensitivity 

plus 

specificity: 

MTSPS 

10 percentile 

training 

presence: 

10PTP 

S. bidens 402161 533987 576674 143 108 

S. bogotensis 656376 546416 409358 62 75 

S. erythromos 762035 587920 210571 28 36 

S. lilium 387750 41945 1287414 332 3069 

S. ludovici 1268780 728540 747922 59 103 

S. luisi 856127 481891 368397 43 76 

S. magna 770057 107270 128922 17 120 

S. mordax 147912 49690 21547 15 43 

S. oporaphilum 477915 363564 854797 179 235 

S. tildae 2060083 2637492 883721 43 34 

S. aratathomasi 541014 823276 59093 11 7 

 

Discusión 

 
El área de distribución geográfica de un taxón es la superficie de tierra ocupada por la 

entidad (Antunez y Mendoza, 1992), es decir el conjunto de localidades correspondientes 

a lugares donde esa entidad se ha encontrado y que son representadas en mapas con 

signos convencionales (círculos, triángulos, cuadros, etc.) o encerrados con una línea 

continua (Cabrera y Willink, 1973). La estimación de las áreas de distribución es 

complicada por su dinámica temporal y espacial, en algunas regiones geográficas se 

expanden mientras que en otras se contraen (Hengeveld, 1990). Los taxones ocupan 

áreas disyuntas en el territorio encontrado dentro de los límites de distribución y eso es 

detectable con cambios en la escala de analisis (Burgman y Fox, 2003).  
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Las deformaciones y disyunciones del área de distribución geográfica de un taxón 

obedecen a respuestas biológicas frente a factores históricos y ambientales. Algunos 

posibles factores son la forma de los continentes, el clima y el microclima, la topografía, la 

paleogeografía y la interacción con otros taxones (Rapoport, 1975). Por lo tanto, las 

diferencias geográficas entre las distribuciones obtenidas con las dos técnicas distan de 

acercarse a la realidad dada la dinámica biológica de los organismos y los muchos 

factores que aun no han sido incorporados dentro de los protocolos. 

La liberación de la información disponible en las colecciones biológicas a través de 

internet ha abierto un nuevo enfoque para el análisis espacial de la biodiversidad (Gaubert 

et al., 2006). A ello se ha sumado la aplicación de herramientas de Sistemas de 

Información Geográfica (SIG) para proponer mapas de distribución y con ello mediciones 

de la biodiversidad (Gaubert et al., 2006; Guralnick y Hill, 2009). Dos de la fuentes más 

grandes de información sobre biodiversidad son el portal de GBIF “Global Biodiversity 

Information Facility” que provee acceso libre a más de 388 millones de registros 

(http://www.gbif.org/ visitado 29 de octubre 2012) y la Unión Internacional para la 

Conservación de la Naturaleza (IUCN, 2012), que contiene mapas poligonales de 

mamíferos, aves, reptiles y anfibios.  

En este estudio, se determinó que ninguna de las fuentes representa la riqueza 

específica actual reconocida de murciélagos del género Sturnira Gray 1982 (Cuadro 1). La 

mayor representatividad está en la IUCN, así para el género analizado se justifican las 

observaciones realizadas por algunos autores sobre la disponibilidad de mayor cantidad 

de información, actualización y robustez taxonómica en los mapas de la IUCN (Boitani et 

al., 2011; Rodrigues et al., 2011; Rondinini et al., 2011). Sin embargo, con una revisión 

mas profunda de los datos disponibles en GBIF, la visita a las colecciones y la 

georreferenciación de aquellos registros sin datos geográficos relacionados, permitirían 

mejorar los modelos de distribución de las especies analizadas.   

Diferentes tipos de problemas como la impresición geográfica de los registros, la 

ausencia información geográfica para algunos registros, la sobreestimación de área en los 

mapas de la IUCN, la transparencia en las localidades que fueron empleadas para el 

trazado de los mapas poligonales, entre otros, pueden estar asociados indirectamente con 

la sistematización de la información en las colecciones biológicas y museos (Chapman, 

2005; Yesson et al., 2007) y tambien de los portales que ofrecen la información. El bajo 

número o la no disponibilidad de registros y mapas poligonales en base de datos y 
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portales como la IUCN, para especies como Sturnira perla y Sturnira koopmanhilli, 

muestran las potencialidades futuras en la inclusión de información geográfica para ellas.  

Existen diferentes tipos de incertidumbre asociadas con el trazado de mapas de 

distribución y la identificación de sus límites al menos imaginarios (Jacquez et al., 2000), 

como la escala, la dinámica de las distribuciones, la clasificación taxonómica de las 

entidades en estudio y hasta los criterios para la delimitación del área (Rapoport y 

Monjeau, 2001). En el caso de los modelos de distribución de especies, es necesario ser 

cuidadoso con la selección de parámetros y ambientes geográfico o ambiental para la 

obtención de modelos con aceptable sobrepredicción o sobreajuste (Soberón y Peterson, 

2005; Pliscoff y Fuentes-Castillo, 2011; Svenning et al., 2011; Dormann et al., 2012), ya 

que la estadística y los resultados de los modeladores podrían incluir los errores de la 

información ingresada (Soberón y Peterson, 2005; Dormann et al., 2012). La selección de 

variables ambientales y la utilización de ambientes geográficos diferentes para cada 

especie, permitieron reducir algunos sesgos en los modelos.  

 En este análisis se comprobó que las áreas obtenidas con los modelos de 

distribución de especies y aquellas obtenidas a partir de los polígonos de la IUCN no son 

iguales (Chi2 =2473607, p=0.009); para ocho especies el área obtenida con los modelos 

es mayor al área de distribución propuesta en los mapas de la IUCN. Los mapas de la 

IUCN se proponen bajo los criterios del polígono convexo mínimo y la posterior corrección 

por especialistas teniendo en cuenta su experiencia y conocimientos de las especies 

(IUCN 2012), de manera representan una aproximación a la distribución actualmente 

conocida para las especies. Pero se debe considerar que problemas en la aplicación del 

polígono convexo mínimo asociados a errores de localización en los puntos de referencia 

para el trazado sesgan las distribuciones estimadas (Burgman y Fox, 2003). Ademas, la 

resolución de los mapas de la IUCN dificulta análisis espaciales a escalas locales, mas si 

se desconoce sobre que localidades fueron trazados los mapas (Boitani et al., 2011). 

Llas diferentes técnicas tienen ventajas y desventajas en su aplicación y análisis, 

como la sobrepredicción o el sobreajuste, de ahí que continúe en discusión la elección de 

una u otra técnica (Burgman y Fox, 2003; Rapoport y Monjeau, 2001; Piscoff y Fuentes-

Castillo, 2011; Wisz et al., 2012), por lo tanto la diferencia obtenida entre las áreas de los 

modelos y la de los polígonos de la IUCN son el reflejo de los diferentes sesgos de cada 

técnica (Apéndice II). 

 Aunque aparentemente las distribuciones propuestas por la IUCN tienen menor 

área en comparación a los modelos obtenidos, elegir entre una u otra propuesta de 
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distribuciones (modelos o polígonos de la IUCN) depende del análisis que se desee 

realizar; incluso integrar diferentes técnicas permitiría reducir el sesgo y fortalecer las 

hipótesis. A escala global y regional los mapas de la IUCN ha permitido realizar 

inferencias ecológicas, evolutivas y de conservación con aceptables argumentos teóricos 

(Boitani et al., 2011; Rodrigues et al., 2011; Rondinini et al., 2011, Amori et al., 2013).  

Por otra parte, en este análisis los modelos no fueron procesados a posteriori, ya 

que se consideraron entornos ambientales y geográficos particulares para cada especie y 

debido al objetivo comparativo del estudio. Los modelos obtenidos con métodos 

estadísticos como Maxent, a posteriori deben ser procesados, delimitados y recortados 

considerando criterios limitantes en la distribución de las especies como barreras 

geográficas. Sin embargo, una opción válida para la corrección de los modelos es la 

integración de información múltiple como la provista por la IUCN y con mayor importancia 

el conocimiento acerca de la biología del organismo. 

Pero es indiscutible que los modelos de distribución de especie son herramientas 

de gran valor en diferentes tipos de analisis y para diferentes escalas (Guisan y 

Zimmermann, 2000; Elith y Leathwick, 2009; Mateo et al., 2011; Pliscoff y Fuentes-

Castillo, 2011) y que sobrepasan en calidad a muchas otras metodologias en la propuesta 

de áreas de distribución de especies (Mota-Vargas y Rojas-Soto, 2012).  
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Capítulo III. Análisis de los límites de la región Neotropical basado en los patrones 

de endemismo de mamíferos  

 
Introducción 

 
Las unidades de la regionalización biogeográfica han servido en múltiples estudios 

comparativos tanto ecológicos como evolutivos (Costa et al., 2000; Escalante et al., 2007; 

2009; Holt et al., 2013), y se han convertido en una importante herramienta para la 

planeación de la conservación (Crisp et al., 2009; Rodrigues et al., 2011; Holt et al. 2013). 

Sin embargo, durante la historia de las clasificaciones biogeográficas se han 

desarrollado distintos tipos de enfoques, con uno o varios grupos biológicos o en 

búsqueda de una propuesta general. La región Neotropical clasificada también como 

reino, subreino, subregión y dominio (para ver los distintos nombres y autores ver Morrone 

2001a) varía su extensión dependiendo del autor que la proponga. Para Sclater (1858; 

1895) a partir del análisis de la distribución de aves, la región Neotropical se extendía 

desde el centro de México hasta la Patagonia, luego la propuesta fue aceptada por 

Wallace (1876) con el estudio principalmente de mamíferos. 

En una integración biogeográfica realizada por Udvardy (1975), basándose en 

trabajos de diferentes autores (Rapoport ,1968; Müller, 1973; Haffer, 1974), propone que 

la región Neotropical se extienda hasta la Baja California y la costa de Sinaloa en el Golfo 

de California. Sin embargo, Cox (2001), analizando distribuciones de mamíferos sugiere 

retomar una región Suramericana similar a la región Neotropical de Sclater (1858; 1895) y 

Wallace (1876). Diferentes propuestas actualmente coinciden en que la región Neotropical 

se extiende en los trópicos americanos, desde el norte de México, las Antillas y el sur de 

la península de la Florida hasta el centro de la Argentina (Rapoport, 1968; Fittkau, 1969; 

Cabrera y Willink, 1973; Smith, 1983; Morrone, 2001a; Kreft y Jetz, 2010; Holt et al., 

2013); pese a ello el tema continúa en discusión dado que se han tenido dificultades en la 

identificación de los límites y taxones que caracterizan a la región.  

El enfoque histórico de la biogeografía evolutiva asume una correspondencia entre 

las relaciones de parentesco de taxones y las áreas que ocupan (Roig, 1994; Espinosa et 

al., 2001). Los organismos han evolucionado en conjunto influenciados por la historia de 

la tierra, representando endemismos y patrones que definen a las denominadas regiones 

biogeográficas o de acuerdo con Müller (1973) áreas de congruencia. La definición de 

endemismo ha sido confusa, pero una especie puede considerarse endémica si existe 

otra especie con una distribución similar (Espinosa et al., 2001), puesto que las áreas de 
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distribución son determinadas por factores históricos y actuales (Szumik et al. 2002) un 

área de endemismo puede evaluarse mediante la congruencia de las distribuciones de 

dos o más taxones (Müller, 1973; Morrone, 1994). La respuesta paralela y simultánea de 

esos taxones a esos factores debería reflejar concordancia en las áreas de distribución 

indicando “áreas de endemismo” (Szumik et al., 2002), por lo tanto se trataría de una 

hipótesis de homología biogeográfica (Morrone, 2001b). 

La identificación de áreas de endemismos permite reconocer y limitar componentes 

bióticos (Morrone, 2001a; 2001b; Escalante, 2009). Para la región Neotropical el 

reconocimiento de ella como unidad biogeográfica natural basada en homología 

biogeográfica (Morrone, 2001a; 2006), se apoya en la distribución congruente de 

organismos como plantas vasculares, insectos y aves, sin incluir patrones de distribución 

de mamíferos.  

Algunos estudios sobre identificación de áreas de endemismo con mamíferos se 

han restringido al norte del Neotrópico (Escalante et al., 2009; 2010) y en América del Sur, 

a la evaluación de unos pocos ordenes (por ejem. marsupiales, roedores y primates; 

Costa et al., 2000). Otros enfoques como las ecorregiones se apoyan en datos 

ambientales y riqueza de especies, sin aportar a la regionalización natural de la región 

Neotropical, sin identificar cuantitativamente los taxones endémicos de la región o 

caracterizarla ecológicamente basándose en esos taxones (Ruggiero et al., 1998; Badgley 

y Fox, 2000; Ojeda et al., 2000; Monge-Nájera, 2008; Loyola et al., 2009; Kreft y Jetz, 

2010; Holt 2013). 

Para la identificación de áreas de endemismo Szumik et al. (2002) y Szumik y 

Goloboff (2004) implementaron un criterio de optimización de endemismos (Análisis de 

Endemicidad: AE), en el cual se toma en cuenta la posición espacial de las distribuciones, 

para agruparlas basándose en un índice de endemicidad. Este índice de un área de 

endemismo (distribuciones superpuestas), es el resultado de los valores de endemicidad 

o superposición de las distribuciones de las especies; siendo elegidas aquellas áreas de 

valor máximo (Escalante et al., 2009; 2010), es decir el índice de endemicidad van desde 

0 hasta tomar un valor máximo dependiendo del número de taxones endémicos y en 

simpatría presentes en el área considerando que cada taxón aporta con un valor de uno 

en homopatría (Szumik et al. 2002).  

El método de optimización permite identificar mayor número de patrones de 

distribución y tambien solapamiento entre ellos, en relación con los Análisis de Parsimonia 

de Endemismo (PAE) (Casagranda y Taher, 2007; Escalante et al., 2009; 2010). El criterio 
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se encuentra implementado en el programa NDM y VNDM ver 3.0 (Goloboff 2011; 

disponible en www.zmuc.dk/public/phylogeny).  

Por lo tanto, en este estudio se identifica y caracteriza la región Neotropical como 

área de endemismo usando el criterio del NDM a partir de los patrones de distribución de 

los mamíferos con la integración de tres niveles taxonómicos. Considerando que los 

patrones de endemismo pueden estar superpuestos y que esas áreas de endemismo 

estarían otorgando una idea más clara de cómo ocurren los patrones biogeográficos en la 

naturaleza (Casagranda et al., 2009), se evalúa el efecto de la latitud sobre la 

superposición de las áreas de endemismo identificadas y se analiza la relación entre 

atributos espaciales de las áreas de endemismo (amplitud latitudinal y tamaño del área) 

con atributos ecológicos (tipos de dietas y tallas) de las especies endémicas.  

Los atributos fueron inferidos a partir de las especies endémicas considerando que 

factores ecológicos (disponibilidad energética, húmedad, precipitación, entre otros) han 

influido históricamente sobre las dietas y tallas de las especies; y que esos factores 

también gobiernan a escalas regionales (Ruggiero et al., 1998; Badgley y Fox, 2000; 

Ojeda et al., 2000; Monge-Nájera, 2008; Loyola et al., 2009; Kreft y Jetz, 2010; Holt 2013). 

Se discute sobre los límites norte y sur de la región identificada.   

  
Metodología 

 
Se usaron los mapas de distribución propuestos por la Unión Internacional para la 

Conservación de la Naturaleza (IUCN, 2010; http://www.iucnredlist.org/technical-

documents/spatial-data#mammals [Fecha de acceso 20-21/07/2012]) de 1761 especies 

de mamíferos existentes en América (Patterson et al., 2007). Considerando que la región 

Neotropical podría extenderse más allá de México (Escalante et al. 2010), las 

distribuciones fueron recortadas desde el centro de los Estados Unidos de América hasta 

la Patagonia, con coordenadas extremas de latitud 38°N y 56°S y longitud 122°W y 34°W 

(Fig.1). A cada especie se adicionaron las categorías taxonómicas de familia y género 

siguiendo la propuesta de Wilson y Reeder (2005).  

Los mapas de distribución fueron intersectados sobre una gradilla de 4° de latitud-

longitud (552 celdas) considerando que esta escala podría representar patrones a nivel de 

región biogeografíca (Escalante et al., 2010). Sobre la gradilla se asignó la presencia (1) o 

ausencia (0) de las especies sobre cada celda. La gradilla fue construida usando Hawth’s 

Analysis Tool para ArcGis 9 (http://www.spatialecology.com). Se siguieron las 

convenciones de NDM para etiquetar las celdas en la gradilla (Szumik y Goloboff, 2004). 
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Se construyeron seis matrices binarias de ausencia-presencia para NDM: con las 

especies (1761), con los géneros (407) y las familias (58), especies─géneros (1998), 

familias─géneros (465) y familias─géneros─especies (2037). Durante la combinación de 

los taxones, para aquellos representados con un solo taxón inferior no hubo adición de 

distribuciones de taxones superiores para evitar redundancia geográfica. Por ejemplo 

cuando se trata de generos monoespecificos se evito incluir dos áreas de distribución, una 

para el género y otra para la especie, ya que los dos taxones geográficamente están 

representados por una sola distribución. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 1. Mapa usado para el recorte de las distribuciones de los mamíferos empleados 

en el análisis de endemismo, con celdas de 4° de latitud-longitud. 

 
Protocolo de búsqueda de endemismos  

La obtención de áreas de endemismo con cada una de las matrices se realizó con el 

método de optimización de endemismos (Szumik y Goloboff, 2004), implementado en el 

programa NDM/VNDM 3.0 (Goloboff 2011, disponible en www.zmuc.dk/public/phylogeny). 
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Como parámetros de búsqueda a las seis matrices se consideraron: una réplica con 

semilla aleatoria (random seed) entre 1 y 1000 o 2000, reteniendo aquella con mayor 

número de áreas de endemismo considerando que el valor más alto de áreas de 

endemismo representan una mayor cantidad de las áreas probables dentro del análisis. 

En el parámetro “sí hay subsistemas que traslapen”, guardar aquellos con 98% de 

especies únicas. El programa NDM/VNMD dentro de sus particularidades puede 

identificar áreas con especies compartidas entre ellas (Szumik et al., 2006), al emplear un 

porcentaje alto se obtuvieron áreas de endemismo con especies no compartidas entre 

áreas, con ello se obtuvieron áreas de endemismo con mejor soporte en el índice de 

endemicidad.  

Otros parámetros tenidos en cuenta han sido previamente empleados en estudios 

similares (Szumik y Goloboff, 2004; Szumik et al., 2006; Escalante et al., 2010), los cuales 

fueron: búsqueda heurística de áreas con dos especies endémicas, guardar áreas con 

valor de 2.0 (áreas con un índice de endemicidad minimo de dos), retener áreas sub-

óptimas de 0.9; sin la opción de usar proporción límite.  

Una vez se obtuvieron las áreas de endemismo, se inspeccionaron las 

distribuciones de las especies que conformaron a cada una, determinando que los valores 

de endemicidad de las especies que mejor indicaban el ajuste entre ellas podría ser igual 

o mayor a 0.5 (Escalante et al., 2010). Estre valor fue ingresado en el programa 

NDM/VNDM (Set minimun species score) para recalcular los valores de endemicidad de 

las áreas. La interpretación de las áreas de endemismo se realizó sobre los resultados de 

la matriz que presentó el mayor número de áreas y número de taxones endémicos.  

 
Identificación de áreas de endemismo  

Los patrones generales se identificaron sobre aquellas áreas de endemismo que 

representaran la región Neotropical sensu lato desde México hasta la Patagonia en la 

Argentina (Udvardy, 1975) o sensu stricto desde el centro de México hasta el norte de 

Argentina (Morrone, 2006). Cada patrón general fue caracterizado taxonómicamente 

considerando los taxones que lo componen; se reportaron los intervalos de los índices de 

endemicidad (IE) para áreas consensuadas y los índices de endemicidad (IE) para las 

áreas no consensuadas.  

Se reportaron también los correspondientes taxones endémicos con sus 

respectivos indices de endemicidad (ie) en cada área obtenidos del programa 
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NDM/VNDM. La proyección de las áreas de endemismo se hizo en forma de mapas 

formato vectorial, uniendo para cada área la distribución de los taxones endémicos.  

Para obtener un mapa con grado de sobreposición de endemismos, que podría 

indicar zonas en donde la superposición es máxima (mayor número de endemismos) y 

zonas de superposición minima (menor número de endemismos), la región Neotropical 

fue representada transformando los mapas de cada patrón general a formato Raster 

(celdas 0.25 grados) y luego haciendo la suma de ellos (superposición de áreas).  

Para probar si los grados de superposición de endemismos (desde aquí llamado 

como intensidad de endemismo) estan relacionados con la latitud desde el Ecuador hacia 

el norte y sur respectivamente, a partir del raster de la región Neotropical obtenido se 

extrajeron valores de intensidad de endemismo y los valores de latitud, con las dos 

variables se aplicaron pruebas de correlación de Spearman (p-valor <0.5, rechazo Ho: no 

hay relación). Todos los procesos geoespaciales se hicieron usando herramientas de SIG 

(Sistemas de Información Geográfica) en la plataforma de ArcGis 9.2 (ESRI, 2006). 

  
Características ecológicas de las áreas de endemismo  

A fin de explorar la relación entre la amplitud latitudinal y la superficie de las áreas de 

endemismo y características ecológicas de las áreas de endemismo obtenidos (riqueza de 

taxones endémicos, riqueza de especies endémicas, dieta de especies endémicas y talla 

de especies endémicas), se aplicaron múltiples pruebas no paramétricas de correlación 

de Spearman (p-valor <0.5, rechazo Ho: no hay relación). La amplitud latitudinal fue 

determinada a partir de los puntos distales de cada una de las áreas de endemismo; la 

superficie como el producto obtenido con el número de pixeles por la equivalencia en Km2 

(1pixel=774.58Km2).  

La riqueza de taxones y especies endémicos se trataron como el número total de 

taxones y número total de especies que caracterizan a cada patrón general. Las 

cantidades de dietas y tallas se obtuvieron totalizando las categorías para cada patrón de 

endemismo. Los tipos de dieta se asignaron únicamente a cada especie según Paglia et 

al. (2012): carnívoro (Ca), folívoro (Fo), frugívoro (Fr), herbívoro (Hb), insectívoro (In), 

mirmecófago (Myr), nectarívoro (Nec), omnívoro (Om), insectívoro/omnívoro (In/Om), 

piscívoro/insectívoro (Ps/In), frugívoro/omnívoro (Fr/Om); y los de talla según Medellín 

(1994): pequeños menor a 100 g (P); medianos entre 100 y 1000 g (M); grande 1000 y 

10000 g (G); muy grande mayor a 10000 g (MG).  
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Resultados 

 
Protocolo de búsqueda de endemismos 

En la identificación de áreas de endemismo la utilización de valores de semilla aleatoría 

diferentes generó también variación en el número de áreas de endemismo identificadas, 

por lo tanto fue necesario buscar una semilla que permitiera obtener el mayor número 

posible de áreas de endemismo con cada matriz. Para cinco matrices se obtuvieron 

valores de semilla por debajo de 1000 (familias, familias/géneros, 

familias/géneros/especies, especie y géneros), mientras que una matriz sobrepaso el 

valor de 1000 (género/especies y especies) como se muestra en el Apéndice III.  

Los valores de semilla alaetoría empleados para las búsquedas de las áreas de 

endemismo variaron entre 53 y 1062 (Cuadro 1).  

 

Cuadro 1. Número de semilla y áreas de endemismo obtenido para cada matriz. En la 

columna de Índice de endemismo (IE), se indica entre paréntesis el número de taxones 

asociados a cada puntaje. 

 

Matriz  Semilla 
Áreas de 
endemismo  

 
 
 
IE minimo y maximo 

Patrones similares 
a la región 
Neotropical 

Familias 53 5 2.39 (3)-4.65 (5) 2 

Familias/ géneros 233 56 2 (2)-18.29 (20) 6 

Géneros 98 54 1.5 (2)-33.42 (54) 6 

Géneros/ especies 1062 118 1.91 (3)-22.63 (25) 7 

Especies  999 105 1.5 (2)-34 (55) 7 

Familias/géneros/ 
especies 211 123 

 
1.5 (2)-34 (55) 

 
8 

 

La matriz con la cual se obtuvo el mayor número de áreas de endemismo (123 

áreas; IE: 1.5-34) fue aquella integrada por Familias/géneros/especies. Ocho áreas 

representaron patrones similares a la región Neotropical en sentido amplio y estricto; el 

menor número de áreas de endemismo fue encontrado con la matriz de familias (Cuadro 

1). 

Al totalizar los taxones endémicos que soportaron a los patrones de cada matriz, 

con familias/géneros/especies se obtuvo el mayor número (1115). La proporción de 

taxones endémicos y no endémicos fue diferente con cada matriz (Fig. 2); el menor 
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número de taxones endémicos se recuperó con la matriz de familias (20 taxones). Los IE 

de los patrones, los IE de las especies y la cantidad de taxones que soportaron a los 

patrones similares a la región Neotropical obtenidos con cada matriz se encuentran en el 

Apéndice IV. 

 

Figura 2. Comparación de taxones endémicos y no endémicos obtenidos con cada matriz 

analizada. 

 

Identificación de áreas de endemismo  

A partir del análisis de la matriz de familia/géneros/especies se obtuvieron ocho patrones 

con extensión similar a la región Neotropical (Udvardy s l. [1975] o Morrone s str. [2006]). 

Sin embargo uno de ellos fue descartado por estar soportado por una familia de 

murciélagos con distribución tambien en África (Mormoopidae) y dos taxones (Pteronotus 

y Pteronotus parnellii) con redundancia geográfica.  

Los siete patrones de endemismo presentaron variación en la cantidad y tipo de 

taxones que los sustentaron, solo dos patrones estuvieron integrados por tres taxones 

(Fig. 3). El patrón con menor soporte tuvo tan solo cuatro taxones (IE: 3.55), mientras que 

el patrón mejor sustentato integró a 33 taxones (IE: 30) (Apéndice IV). 
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Figura 3. Comparación entre composición taxonómica de las siete áreas de endemismo 

(AE) encontradas. 

 

A continuación se describe a cada uno de los patrones desde la menor amplitud 

latitudinal hasta la más amplia (valores de riqueza, latitud norte y sur, amplitud latitudinal, 

superficie del área; ver en Apéndice V):  

Neotrópico AE1 : el patrón estuvo caracterizado por tres taxones (IE: 2.79), con ie de 

los taxones entre 0.91-0.94. Los taxones fueron: Furipteridae, Furipterus horrens y 

Micronycteris hirsuta; con distribución desde el sur de Honduras hasta el sur de Brasil; la 

superficie excluye a Argentina, Bolivia, Chile, Paraguay, Uruguay y los Andes del Perú 

(Fig. 4A).  

Neotrópico AE2 : soportado por cinco taxones (IE: 4.33), con ie entre 0.81-0.91. Los 

taxones fueron: Ateles, Chiroderma villosum, Didelphis marsupialis, Eumops hansae y 

Vampyrodes caraccioli. se extiende desde el centro de la Sierra Madre Oriental en México 

hasta el sur de Brasil exceptuando la Meseta del Mato Grosso y regiones sur de Bolivia, 

Paraguay y Perú (Fig. 4B). 
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Neotrópico AE3: con 12 taxones (IE: 10.12) e ie entre 0.77-0.9 de para cada taxón: 

Centronycteris, Marmosa, Thyroptera, Galictis vittata, Lichonycteris obscura, Lophostoma 

brasiliense, Micronycteris schmidtorum, Mimon crenulatum, Peropteryx kappleri, 

Rhynchonycteris naso, Thyroptera tricolor y Uroderma magnirostrum. Se extiende desde 

la parte sur de la Sierra Madre Occidental y parte media de la Sierra Madre Oriental hasta 

el Sur de Brasil y oriente de los Andes peruanos. Excluye la cuenca sur del Rio Uruguay 

(Fig. 4C). 

Neotrópico AE4 : soportado por cuatro taxones (IE: 3.55). El ie de los taxones 

(Cuniculus, Vampyressa, Cuniculus paca y Platyrrhinus helleri) entre 0.86-0.93. Se 

extiende desde el sur de la Sierra Madre en México hasta Brasil; además incluye los 

Andes peruanos y el norte de Bolivia (Fig.4D).  

Neotrópico AE5: se caracterizó por 33 taxones (IE: 30); el ie entre 0.82-0.97. Los 

taxones fueron: Cebidae, Dasyproctidae, Alouatta, Bradypus, Carollia, Cebus, Dasyprocta, 

Lonchorhina, Lophostoma, Micoureus, Mimon, Peropteryx, Phyllostomus, Platyrrhinus, 

Tapirus, Tonatia, Bradypus variegatus, Carollia perspicillata, Chrotopterus auritus, 

Eumops auripendulus, Lonchorhina aurita, Macrophyllum macrophyllum, Metachirus 

nudicaudatus, Micronycteris minuta, Myrmecophaga tridactyla, Noctilio albiventris, 

Peropteryx macrotis, Phylloderma stenops, Phyllostomus discolor, Phyllostomus hastatus, 

Saccopteryx leptura, Trachops cirrhosus y Uroderma bilobatum. Cubre regiones desde el 

sur de la Sierra Madre Oriental en México hasta el centro de Uruguay, norte de Argentina, 

occidente de Bolivia y el costado oriental de los Andes peruanos (Fig. 4E). 

Neotrópico AE6 : incluyó 19 taxones (IE: 16.95). El ie de los taxones 0.79-0.96: 

Emballonuridae, Anoura, Artibeus, Chiroderma, Cynomops, Diclidurus, Glossophaga, 

Noctilio, Saccopteryx, Sturnira, Artibeus lituratus, Diclidurus albus, Eira barbara, 

Glossophaga soricina, Leopardus wiedii, Molossus molossus, Noctilio leporinus, 

Nyctinomops laticaudatus y Sturnira lilium. Se extiende desde  el sistema montañoso en 

México hasta el sur de Bolivia, Uruguay y las pampas Argentínas. Incluyó la porción sur 

de Baja California (Fig. 4F). 

Neotrópico AE7: soportado por siete taxones (IE: 6.41) con ie entre 0.86-1. Los 

taxones fueron Mazama, Eptesicus furinalis, Eumops bonariensis, Lasiurus ega, 

Leopardus pardalis, Myotis nigricans y Sylvilagus brasiliensis; incluye en el norte la Sierra 

Madre Oriental y Occidental en México hasta el centro de Argentina, con territorio de 

Bolivia, Paraguay y Perú (Fig.4G).  

 



60 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 4. Mapas de los patrones Neotropicales obtenidos con el análisis de endemismo 

(NDM/VNDM) de los mamíferos terrestres. (A) Neotrópico AE1. (B) Neotrópico AE2. (C) 

Neotrópico AE3. (D) Neotrópico AE4. (E) Neotrópico AE5. (F) Neotrópico AE6. (G) 

Neotrópico AE7. Ver Resultados para explicación de cada patrón. 
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Superposición de patrones 
Neotropicales 

Con la superposición de los patrones de endemismo se determinó que la región 

Neotropical presenta diferentes grados de intensidad de endemismo desde el Ecuador 

hacia el norte y sur, además existe una correlación inversa (ρ = -1, p-value = 4.96e-05, 

n=7) entre la latitud y la intensidad de endemismo (Fig.5A y B).  

 

 

  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 5. Intensidad de endemismo de los patrones neotropicales obtenidos para los 

mamíferos. (A)  Mapa de superposición de los patrones neotropicales donde las zonas 

más oscuras (Azul) son aquellas donde hay mayor superposición; las zonas en gris son 

aquellas diferentes a la región Neotropical. (B) Diagrama de correlación mostrando el 

cambio de la intensidad de endemismo hacia el norte y sur del Ecuador. 

 

Características ecológicas de las especies endémicas de las áreas de endemismo  

El área de endemismo menos diversa en tipos de dietas y tallas fue el Neotrópico AE1, 

mientras que el Neotrópico AE5 presentó los valores más altos (Fig.6). El área de 

endemismo Neotrópico AE1 fue la más pequeña tanto en amplitud latitudinal como en 

Ecuador 
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superficie (4612 km; 106 010 359 km2) y Neotrópico AE7 las más extensa (7454.8 km; 

177 231 301 km2). La amplitud latitudinal, las superficies, la riqueza y las cantidades de 

tipos de dieta y talla por área de endemismo se reportan en el Apéndice V. 
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Figura 6. Proporciones de características ecológicas de las especies endémicas para 

cada uno de los patrones de mamíferos identificados. (A) Porcentajes de especies 

endémicas en cada uno de los tipos de dieta en las áreas de endemismo. (B) Tallas de las 

especies endémicas en cada área de endemismo. 

 

Se encontró una relación positiva alta y significativa entre las dos variables 

geográficas de las áreas de endemismo (amplitud latitudinal y superficie) con el número 

de tallas. Esto indica que cuanto mas grande son las áreas de endemismo a escala de 

región, habrán mayor heterogeneidad en la talla de los taxones endémicos que la 

soportan; mientras que áreas de endemismo con menor superficie y la amplitud latitudinal 
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son homogéneas con relación a la talla de los taxones endémicos. Hubo una relación 

positiva leve no significativa con la riqueza total de taxones y especies endémicas; en 

cuanto a los tipos de dieta, la relación con las variables geográficas fue positiva baja no 

significativa (Cuadro 2). 

 
Cuadro 2. Resultado y conclusiones de la prueba de correlación de Spearman (todas las 

n=7) entre pares de variables (geográficas y ecológicas). 

 

Variable 

geográfica Variable ecológica ρ Spearman P-value Conclusión 

Superficie 

Riqueza de taxones 0.6 0.167 Relación positiva leve 

Riqueza de especies 

endémicas 0.5 0.234 Relación positiva leve 

Número de dietas 0.49 0.248 Relación positiva baja 

Número de tallas 0.8 0.029 Relación positiva alta 

Amplitud 

latitudinal 

Riqueza de taxones 0.6 0.167 Relación positiva leve 

Riqueza de especies 

endémicas 0.5 0.234 Relación positiva leve 

Número de dietas 0.49 0.248 Relación positiva baja 

Número de tallas 0.8 0.029 Relación positiva alta 

 

Discusión  

 
Protocolo de búsqueda de endemismos  

Las áreas de endemismo son hipótesis que pueden ser puestas a prueba a partir del 

enriquecimiento con nuevos datos (Harold y Mooi, 1994) y métodos (Szumik et al., 2002), 

por lo cual se considera la definición de las áreas de endemismo uno de los mayores 

problemas metodológicos. De ahí que se hayan desarrollado protocolos y algoritmos 

basados en diferentes aproximaciones tanto cladísticas como estadísticas (Harold y Mooi, 

1994; Morrone, 1994; Szumik et al., 2002; Hausdorf y Hennig, 2003; Szumik y Goloboff, 

2004; Giokas y Sfenthourakis, 2007; Dos Santos et al., 2008; Kreft y Jetz, 2010) y que 

busquen integrar el componente espacial dentro de los análisis, ya sea de manera 

explícita (Szumik y Goloboff, 2004; Dos Santos et al., 2008) o implícita (Morrone, 1994; 

Kreft y Jetz, 2010). Como ventajas el AE logra identificar sistemas superpuestos, dan 

valores de endemicidad a las áreas y relaciona directamente el componente espacial 

(Szumik y Goloboff, 2004; Casagranda y Taher, 2007), aunque en algunos casos incluye 
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especies como endemicas para soportar dos o mas áreas a la vez (Casagranda et al., 

2009).  

En este estudio se comprobó que la búsqueda de áreas de endemismo con el AE 

implementado en NDM/VNDM varía con el aumento en el número de semilla durante la 

búsqueda, arrojando diferentes cantidades de áreas de endemismo con el cambio de 

semilla (Apéndice 1). Situaciones similares ocurren al considerar distintos valores en el 

modelado de presencias potenciales (R.fill, R.ass.) del programa (NDM/VNDM) o al 

emplear celdas de diferentes tamaños con los mismos datos (Casagranda et al., 2009). 

Fue necesaria la generación de números aleatorios en sistemas externos al 

programa de AE y luego hacer repeticiones manuales de la búsqueda para obtener el 

número más alto de áreas de endemismo (Apéndice 1). El programa NDM/VNDM da la 

posibilidad de insertar un número de semilla y también repeticiones. Sin embargo, con la 

inclusión de los dos parámetros se obtienen áreas repetidas. Para la búsqueda de las 

áreas de endemismo se consideró tomar un valor alto de “Keep overlapping subsets if __ 

% of species unique”, es decir se guardaron aquellos sistemas con 98% de especies 

únicas, ya que el uso de menores porcentajes producía áreas diferentes soportadas por 

los mismos taxones.  

Ajustes estándar a los parámetros como la generación de semilla alaetoría, 

variaciones en el porcentaje de especies únicas, entre otros permitieron la obtención del 

mayor número posible de áreas de endemismo para las seis matrices analizadas (Cuadro 

1; Apéndice IV). El programa NDM/VNDM tiende a retener áreas de endemismo con 

especies compartidas entre algunas de ellas. Casagranda y Taher (2007) mencionaron 

que una manera de sintetizar áreas de endemismo con composición de especies y 

estructura espacial compartida es con la aplicación de consensos. En este estudio se 

comprobó que la calibración de parametros como el porcentaje de especies únicas y el 

porcentaje de sobrelapamiento evita identificar áreas de endemismo que difieren 

levemente en la composición de especies endémicas y especies endémicas que soporten 

dos o más áreas a la vez.  

 
Identificación de áreas de endemismo  

Cuando se analizaron los patrones de endemismo de mamíferos, se encontró que el 

esquema de la región Neotropical que estuvo mejor soportado por un mayor número de 

taxones endémicos fue el que combinó a las tres categorías taxonómicas (Fig. 2). Los 

resultados de las cuatro matrices se resumieron en los obtenidos con la matriz de 
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múltiples taxones; la excepción fue la matriz de familias, con la cual se detectaron mayor 

número de familias endémicas soportando a dos patrones neotropicales. Los dos 

patrones obtenidos con familias fueron similares al patrón Neotropical AE5 (Fig. 4E).  

Se adicionaron tres familias (Atelidae, Cuniculidae y Dasyproctidae) a las 

mencionadas por Wallace (Bradypodidae, Cebidae, Echimyidae y Myrmecophagidae; 

1876) y Hershkovitz (Thyropteridae; 1969) como características del Neotrópico. Aunque 

Tapiridae fue detectada como endémica del Neotropico, la familia no es estrictamente 

Neotropical debido a que una especie (Tapirus indicus) se distribuye en la península 

Malaya y la isla de Sumatra al sureste de Asia. La identificación como endémica del 

Neotrópico se debe a que las otras tres especies que componen a Tapiridae son 

neotropicales (Thoisy, 2010): Tapirus pinchaque en los Andes, T. bairdii en Centro 

América y T. terrestris con amplia distribución en tierras bajas desde Venezuela hasta 

Argentina; por la amplia distribución que presenta Tapiridae, sería endémica de 

ecosistemas trópicales y no necesariamente del neotrópico en América.  

Los siete patrones neotropicales encontrados tuvieron variación en la composición y 

número de taxones endémicos y por lo tanto en su amplitud latitudinal y superficie (Fig. 3 

y 4). Identificar una región Neotropical estática basada en las distribuciones de mamíferos 

podría ser inadecuado cuando el grupo biológico analizado presenta límites que varían 

entre los paralelos 15° y 30° (Fig. 5A). Tradicionalmente se ha pensado que el uso de 

diferentes técnicas y grupos biológicos es lo que dificulta la identificación de los límites en 

la regionalización biogeográfica (Ortega y Arita, 1998; Ojeda, 2013); sin embargo se ha 

comprobado que la dinámica de cada especie (Gaston, 2003; 2009), de las poblaciones y 

comunidades (Brown et al., 1996; Escalante et al., 2010; Morrone, 2009), dificulta 

proponer unos límites al menos imaginarios. Los patrones de distribución de los 

mamíferos en el Neotrópico, han estado influenciados por eventos como la división de 

Gondwana, con el posterior aislamiento de América del Sur hace aproximadamente 100 - 

65 Ma, la formación del istmo de Panamá y el levantamiento de los Andes, entre otros 

(Janis, 1993; Ojeda, 2013). Esa sucesión de conexiones continentales han permitido el 

intercambio de fauna y la conformación de las comunidades de mamíferos.  

Brown et al. (1996) y Gaston (2003; 2009) consideraron que hay una relativa 

expansión o contracción de las distribuciones por influencia de factores ecológicos e 

históricos. De acuerdo con esto, si los taxones endémicos conforman cenocrones como lo 

propone Morrone (2009), los resultados obtenidos soportarían la idea de adoptar regiones 

dinámicas para interpretar los patrones de endemismo a diferentes escalas 
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biogeográficas. La dinamicidad, descrita como variación en los límites de la región 

Neotropical, podría coincidir con las “zonas de transición” como áreas complejas en donde 

confluyen organismos de diferentes componentes bióticos (Morrone, 2006; 2009), pero no 

vistas como unidades independientes sino inmersas dentro de las regiones. Por ejemplo, 

a una escala menor Ruggiero et al. (1998) y Ruggiero y Ezcurra (2003) probaron que hay 

cambios en forma y tamaño de las distribuciónes de mamíferos que coinciden con los 

límites de las subregiones Guayano-Brasileña y Andino-Patagónica, por lo tanto los 

patrones identificados en este estudio podrían también representar en conjunto la región 

Neotropical y su dinámica (Fig. 5A).  

Analizando los límites y taxones endémicos de los patrones identificados, 

Neotrópico AE5 tuvo el mejor soporte (33 taxones; IE: 30; valores de simpatría muy altos 

IE entre 0.82-0.97; Fig.4E), con limites Norte (15°) muy similar a otros dos patrones 

identificados (NeotropicalAE2 y NeotropicalAE4) y parcialmente con Holt et al. (2013; 

[sistema de montañoso en México, costa e Islas del Caribe]). Los restantes patrones 

encontrados tienen coincidencias en los límites del norte con sistemas previamente 

propuestos: el NeotropicalAE3 (Fig.4C) y NeotropicalAE7 (Fig.4G) con los límites del 

Neotrópico de Sclater (1858; 1895), Wallace (1876) y Hershkovitz (1958) en las costas 

Pacifica y del Caribe al pie del sistema montañoso de México (desde Mazatlán y la 

desembocadura del río Grande, respectivamente). El patrón NeotropicalAE6 forma una 

“Y” amplia que cubre la Sierra Madre Oriental y Occidental en México e incluye a las Islas 

del Caribe (Fig.4F) concordando en sus límites norte con los definidos por Morrone 

(2001a).  

Por otra parte el patrón NeotropicalAE1 presenta su límite norte en el río Coco 

Honduras-Nicaragua (Fig. 4A); aunque no es similar al de Udvardy (1975), coinciden en 

que el patrón identificado limita y el de Udvardy (1975) se bifurca casi en la misma área; 

posiblemente las características geográficas del río Coco ha servido de barrera climática 

para taxones endémicos de origen Neotropical como Furipterus horrens y Micronycteris 

hirsuta. Lim (2009) señala que Furipteridae es Suraméricano, con un tiempo de 

divergencia de aproximadamente 35 Ma (Teeling, 2009); considerando que la formación 

del istmo de Panamá terminó hace aproximadamente 3 Ma (Ojeda, 2013) es posible que 

los taxones estén aún en expansión de su distribución hasta los límites norte del 

Neotrópico (Fig. 5A).  

En el sur, los límites de la región Neotropical encontrada también son variables 

dentro de una franja heterogénea entre los paralelos 8° y 39° (Fig. 5A). Los sistemas de 
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Sclater (1858; 1895), Wallace (1876), Hershkovitz (1958) y Udvardy (1975) integran a 

toda América del Sur en una región Neotropical, sin embargo como generalidad ninguno 

de los patrones identificados incluyó tierras septentrionales del sur chileno y argentino 

(Fig. 4). El patrón NeotropicoAE2 no cubrió el oriente de Brasil (Fig. 4B), parcialmente ese 

asemeja a la región Neotropical de Holt et al. (2013) que incluye gran porción de la 

Amazonía hasta el río Tocantins en el oriente de Brasil, no incluye la Puna, el Chaco, la 

Caatinga, el Cerrado y la costa atlántica brasileña. A partir de un Análisis de Parsimonia 

de Endemismos con primates, el Bosque Atlántico en Brasil se ha caracterizado como 

área de endemismo (Costa et al. 2000) equivalente al nivel de subregión dentro del 

Neotrópico (Chaqueña y/o Paranaense; Morrone, 2001a). Sin embargo, el patrón 

encontrado (NeotropicoAE2) llama la atención por presentar taxones endémicos (Ateles, 

Chiroderma villosum, Didelphis marsupialis, Eumops hansae y Vampyrodes caraccioli) 

con distribución amplia hasta América Central pero que en el sur no cruzan hacia el 

bosque Atlántico del Brasil (Fig.4B).  

Posiblemente la plasticidad morfológica y genética de las especies de Ateles, 

Didelphis marsupialis y Eumops hansae han facilitado su dispersión hacia el norte y si 

están conformando un cenocrón se podría esperar que este patrón se ampliara, 

considerando que recientes registros se han validado para Vampyrodes caraccioli en la 

costa atlántica del Brasil (Estado de São Paulo; Velazco et al., 2010), sin embargo esto 

debe ser probado con mayores analisis. 

La tendencia en el grado de superposición de los patrones neotropicales 

identificados con respecto a la latitud, sugiere claramente que la intensidad de endemismo 

Neotropical decrece al entrar en vecindad con las regiones Neártica y Andina (Fig. 5A y 

B), lo cual concuerda con cambios de resistencia ambiental observados por Ruggiero et 

al. (1998) y también de diversidad de especies desde el Ecuador (Bagdley y Fox, 2000; 

Costa et al., 2000; Kreft y Jetz, 2010; Ojeda, 2013), fenómeno explicado por las estrechas 

relaciones ecológicas e históricas de la biota (Davies et al., 2011). Un núcleo Neotropical 

definido por una máxima intensidad de endemismos estaría cubriendo desde la porción 

sur de Nicaragua (cuenca del río Coco) hasta la Amazonía Brasileña. Se espera que en 

futuros análisis se empleen herramientas moleculares que indaguen sobre la relación 

filogenética de los taxones endémicos que componen ese núcleo Neotropical y también 

los patrones que lo integran.  

Otra prueba de la dinámica que ocurre al interior y en los límites de la región 

Neotropical fue la variabilidad de tallas y dietas encontradas para cada patrón (Fig.6). La 
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relación positiva entre la amplitud latitudinal y superficie con el número de tallas, estaría 

comprobando que las áreas de endemismo basadas en “homología biogeográfica” y 

determinadas por la congruencia de las distribuciones de dos o más taxones de historia 

común (Müller, 1973; Harold y Mooi, 1994; Morrone, 1994; Szumik et al., 2002; Espinosa 

et al., 2001), son el resultado también de factores ecológicos. Como lo señalan Badgley y 

Fox (2000) para América del Norte hay cambios de la riqueza y relación de tallas por 

influencia de variables ambientales y la latitud.  

Como patrón macroecologico Brown et al. (1996) indican que hay relación positiva 

entre el tamaño corporal y el tamaño del área de distribución, generalmente especies de 

tallas grandes tienen una distribución amplia, mientras que especies pequeñas tienen 

distribuciones pequeñas. La relación se explica por la necesidad de recursos respecto a la 

relación área/volumen del organismo (MacArthur y Wilson, 1967; Gaston y Blackburn, 

2000), especies de mayor tamaño necesitan mayor cantidad de fuentes energéticas y esto 

los lleva a tener una mayor área para buscarlas. Por lo tanto, esto explicaría la relación 

directa positiva entre el número de tallas con la superficie y amplitud latitudinal de las 

áreas de endemismo (Cuadro 2).  

Los patrones neotropicales de mayor extensión estarían soportados por especies de 

tamaño variable, mientras que patrones neotropicales de menor extensión estarían 

soportados por especies de tamaño homogéneo. De acuerdo con Brown y Nicoletto 

(1991) ocurre un reemplazamiento de especies con tallas diferentes a escalas grandes de 

análisis como por ejemplo biomas, debido a que hay una extinción diferencial de especies 

de tamaño grande con áreas de superficie pequeñas en relación con sus altos 

requerimientos energéticos. Considerando que la extinsión de especies grandes en áreas 

pequeñas es un fenómeno histórico debido a presiones de selección natural por variación 

ambiental, variación demográfica, la disponibilidad  temporal de alimento, entre algunas 

(MacArthur y Wilson, 1967; Brown y Nicoletto, 1991; Gaston y Blackburn, 2000), las 

especies endémicas podrían compartir una historia evolutiva común dada su simpatría, 

pero además están influenciadas por patrones ecológicos. Sin embargo, mayores análisis 

y exploraciones deben ser realizadas para explicar la tendencia de la relación tallas –

superficie y amplitud en las áreas de endemismo, ya que nungun  mecanismo hasta ahora 

ninguna explicación había sido dada.  

Aparentemente los endemismos en el Neotrópico estarían influenciados 

parcialmente por la regla de Bergmann, incremento de talla desde el Ecuador hacia una 

mayor latitud (Ojeda, 2013); sin embargo una mayor homogeneidad de tallas ocurre en el 
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Patrón Neotropical AE5 con una amplitud latitudinal y superficie intermedios en 

comparación con los otros patrones identificados. Se ha propuesto que la regla de 

Bergmann no afecta de manera general a todos los taxones y depende mucho del grupo 

analizado (Clauss et al., 2013). La mayoría de especies endémicas que soportan la región 

Neotropical son de talla pequeña (menor a 100g) y consumen insectos; además 

pertenecen al orden Chiroptera (Ver en resultados las especies endémicas de cada patrón 

identificado), el cual es un grupo estrechamente relacionado con la estabilidad de la 

temperatura y aprovechamiento energético (Stevens, 2004). Aunque no se describió en 

los resultados, muchas de las especies endémicas pertenecen a Phyllostomidae, familia 

con tasas metabólicas incrementadas y mejor termorregulación en los trópicos que los 

limita parcialmente para habitar regiones templadas (Buckley et al., 2010).  

La región Neotropical identificada como área de endemismo tiene influencia de 

factores tanto ecológicos como históricos y sus especies no están distribuidas al azar, 

sino que conforman patrones (Sclater, 1858; 1895; Wallace, 1876; Hershkovitz, 1958; 

Müller, 1973; Udvardy, 1975; Ruggiero, et al., 1998; Costa et al., 2000; Morrone, 2001b; 

Davies, 2011), estrechamente relacionados con la historia evolutiva (Buckley et al., 2010; 

Ojeda, 2013) y la alta productividad primaria, la diversidad de flora en latitudes cercanas 

al Ecuador (Gentry, 1982) y/o características ambientales y biológicas de los organismos 

(Stevens, 2004; Buckley et al., 2010; Ojeda, 2013).  

En conclusión, la región Neotropical se identificó con la interacción de las 

distribuciones de tres jerarquías taxonómicas (familia, género y especie) como área de 

endemismo. Siete patrones con distintas amplitudes latitudinales y longitudinales 

conformaron la región Neotropical. La región identificada tiene dinamicidad en sus límites, 

que varían desde un núcleo de mayor intensidad de endemismo ubicado entre los 15° N y 

20° S hasta los 30°N y 38°S. Esta región con la totalidad de los patrones es muy parecida 

a la de Morrone (2001a), sin embargo existe una disminución en la intensidad de 

endemismo hacia los límites norte y sur. La dinámica de la región Neotropical identificada 

indicaría que las zonas de transición están integradas a esa región con una amplitud 

mayor a la propuesta previamente por Morrone (2006; 2009). Con los resultados 

obtenidos a escala de 4° long-lat no hay evidencias para considerar las zonas de 

transición como entidades independientes, mientras que análisis a escalas menores 

posiblemente permitirían diferenciarlas. La dinámica de la región Neotropical se debe 

tanto a factores históricos como ecológicos, la evolución de taxones propios de los 
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bosques tropicales, así como de otros pertenecientes a linajes godwánicos han permitido 

el desarrollo de taxones endémicos que la caracterizan.  
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Capítulo IV. Análisis de endemismos de los mamíferos neotropicales (Mammalia)  

 
Introducción 

 
El enfoque histórico de la biogeografía asume una correspondencia entre las relaciones 

de parentesco de los taxones y las áreas que ocupan (Roig, 1994; Espinosa et al., 2001), 

los organismos han evolucionado en conjunto influenciados por la historia de la tierra 

representando endemismos y patrones como las denominadas regiones biogeográficas o 

como lo definió Müller (1973) áreas de congruencia.  

La definición de endemismo ha sido confusa, pero una especie puede considerarse 

endémica si existe otra especie con la misma distribución (Espinosa et al., 2001). De esta 

manera un área de endemismo puede evaluarse mediante la superposición de las áreas 

de dos o más especies diferentes (Müller, 1973; Morrone 1994). Así, el área de 

distribución de un taxón está determinada por factores históricos y actuales y la respuesta 

paralela y simultánea de esos taxones a esos factores debería reflejar concordancia en 

las áreas de distribución indicando “áreas de endemismo” (Szumik et al., 2002). 

Morrone (2001b) propuso dos pasos en la identificación de áreas de endemismo, (1) 

la elaboración de hipótesis de homología biogeográfica primaria que busca, a partir de la 

congruencia de distribuciones, inferir la integración espacio temporal de la biota; y (2) a 

través de la biogeografía cladística es la búsqueda consecutiva de una homología 

biogeográfica secundaria para probar o validar la hipótesis obtenida con la homología 

biogeográfica primaria. Se han desarrollado diferentes aproximaciones metodológicas 

para la identificación de unidades biogeográficas como áreas de endemismo y 

componentes bioticos, algunas consideran los conceptos de homología biogeográfica 

(Análisis de parsimonia de endemismo [PAE]: Morrone, 1994; Análisis de endemicidad 

[AE]: Szumik et al., 2002 y Szumik y Goloboff 2004; Análisis cladístico de distribución y 

endemismo [CADE]: Porzecanski y Cracraft, 2005), mientras que otros tienen diferentes 

argumentaciones (Hausdorf y Hennig, 2003; Mast y Nyffeler, 2003; Deo y DeSalle, 2006; 

Giokas y Sfenthourakis, 2007; Kreft y Jetz, 2010; Holt et al., 2013) lo cual dificulta la 

identificación de los límites de las áreas. Aún más, el enriquecimiento con nuevos datos 

también permite la propuesta de nuevas hipótesis sobre áreas de endemismo (Harold y 

Mooi, 1994). Por lo tanto, las diferentes hipótesis proveen contradicciones de las 

relaciones entre áreas (Hausdorf, 2002).  

Se han desarrollado dos métodos en particular que demuestran resultados 

congruentes en el análisis de endemismo con diferentes taxones: el Análisis de 
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Parsimonia de Endemismos (Parsimony Analysis of Endemicity o PAE; Morrone, 1994) y 

el método de optimación ó Análisis de Endemicidad (AE; Szumik et al., 2002). En el PAE 

se obtiene un cladograma de unidades geográficas con parsimonia, visualizado en clados 

que representan áreas de endemismo, soportados por dos o más especies endémicas 

(sinapomorfias). Dada la congruencia de los resultados ha sido utilizada para diferentes 

organismos y regiones (Morrone, 1994; Costa et al., 2000; Espadas et al., 2003; 

Escalante y Morrone; 2003).  

Por otro lado, el método de optimización Análisis de Endemicidad (AE) 

implementado en los programas de computadora NDM/VNDM (Szumik et al., 2002; 

Szumik y Goloboff, 2004), se considera un método específico para la identificación de 

áreas de endemismo. En este se tiene en cuenta el componente espacial con la relación 

de las áreas analizadas, en términos de cuantas especies endémicas poseen y cuan 

ajustadas son las especies al área evaluada, siendo elegidas aquellas áreas de valor 

máximo (Szumik et al., 2002; Szumik y Goloboff, 2004; Escalante et al., 2009). Una 

ventaja extra del AE sobre el PAE y otros métodos, es la identificación de áreas de 

endemismo superpuestas, con ello permite obtener un mayor número de áreas 

cumpliendo el criterio de endemismo (Carine et al., 2009) que estarían representando la 

naturaleza un tanto más real de las unidades biográficas (Szumik et al., 2002, 

Casagranda et al., 2009). 

Wallace (1876) formuló una primera propuesta de unidades biogeográficas basadas 

en los patrones de distribución de mamíferos, mientras que áreas de endemismo se ha 

propuesto en Suramérica a escalas continentales para unos pocos órdenes del grupo 

dentro del contexto de homología biogeográfica primaria (Costa et al., 2000; Goldani et 

al., 2006). Müller (1973) con el análisis de ensambles de especies (anfibios, reptiles, aves 

y mamíferos) identificó lo que él denominó como “centro de dispersión”. A partir del 

análisis de distribución de aves, Cracraft (1985) y Haffer (1985) describieron 20 y 10 áreas 

de endemismo respectivamente y para peces Ringuelet (1975) propuso 20 provincias 

biogeográficas. La región Neotropical (sensu Wallace, 1876) incluyó casi toda América 

Latina y fué dividida en distintas categorías biogeográficas dependiendo del tipo de 

organismo tratado (Fittkau, 1969; Müller, 1973). Actualmente para la región Neotropical y 

las islas del Caribe se cuenta con la propuesta de una regionalización jerárquica basada 

en el concepto de homología biogeográfica (Morrone, 2006). En dicha propuesta se 

reconocen tres regiones (la región Neartica, la región Neotropical y la región Andina) y se 
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proponen dos zonas de transición entre las regiones (Zona de Transición Mexicana y 

Zona de Transición Sudamericana) (Morrone, 2006).  

Las zonas de transición son consideradas como áreas que involucran eventos de 

hibridación biótica promovidos por cambios histórico- ecológicos y representan áreas 

evolutivamente activas con interacción biótica intensa, donde ocurre la mezcla de 

componentes bióticos diferentes (Escalante et al., 2004; Morrone, 2004; Escalante et al., 

2009). Entre la región Neartica y la región Neotropical se ubica la denominada Zona de 

Transición Mexicana en la cual se han identificado distintos números de áreas de 

endemismo de mamíferos las cuales son motivo discusión (Escalante et al., 2009). En la 

región Neotropical, se han definido cuatro subregiones: Caribeña, Amazónica, Chaqueña 

y Paranaense (Cabrera y Willink, 1973; Morrone, 2001a). La subregión Caribeña se 

extiende por el sur de México, América Central, las Antillas y el noroeste de América del 

Sur. Posee 24 provincias, las cuales pueden agruparse preliminarmente en tres dominios: 

el dominio Mesoamericano, el dominio Antillano y el dominio del Noroeste de América del 

Sur (Morrone, 2001a). Aunque los esquemas propuestos presentan diferencias 

particularmente en las provincias entre la región Neártica y la región Neotropical (Zona de 

Transición Mexicana) (Cabrera y Willink, 1973; Morrone, 2001a; Escalante et al., 2009) 

así como también en los límites australes de la región Neotropical (Ruggiero y Ezcurra, 

2003).  

La subregión Amazónica y en general del suroeste de América, se extiende por 

Brasil, las Guyanas, Venezuela, Colombia, Ecuador, Perú, Bolivia, Paraguay y Argentina y 

consta de 13 provincias (Morrone, 2000; 2001a). Sin embargo, se ha propuesto que en la 

subregión Amazónica existen dos grandes áreas de endemismo para mamíferos (norte y 

sur del oriente del Brasil) (Costa et al., 2000) y cuatro áreas de endemismo para aves 

(Cardoso da Silva et al., 2004). La subregión Chaqueña se extiende por el norte y centro 

de la Argentina, sur de Bolivia, oeste y centro de Paraguay, Uruguay, y centro y noreste 

del Brasil. La subregión Paranaense se extiende por el noreste de la Argentina, este de 

Paraguay, sur y este del Brasil (Morrone, 2001a; 2004). 

La identificación de áreas de endemismo de mamíferos neotropicales y basado en 

homología biogeográfica primaria ha sido vagamente explorado; aunque en diferentes 

análisis se mencionan sin ser el grupo biológico de interés (Cabrera y Willink, 1973; 

Morrone, 2001a). Ademas, considerando que las áreas de endemismo son hipótesis que 

cambian y son probadas a la luz de nueva información (Harold y Mooi, 1994), la 

disponibilidad de mapas de distribución como los de la IUCN (2012) permiten considerar 
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una nueva propuesta de áreas de endemismo para los mamíferos neotropicales. Los 

mamíferos al ser un grupo que se ajusta a las características físicas de la superficie de la 

tierra, deben ser incluidos en la elaboración de esquemas generales o síntesis de 

clasificaciones biogeográficas, principalmente porque los pocos estudios que incluyen 

áreas de endemismo del grupo están restringidos a a sectores específicos de América del 

Sur (Costa et al., 2000; Goldani et al., 2006). 

Por lo tanto, se presentan 129 áreas de endemismo de la mastofauna neotropical 

aplicando el método del AE (Szumik et al., 2002; Szumik y Goloboff, 2004) con el fin de 

proveer una hipótesis de homología biogeográfica primaria en el Neotrópico. Se 

diagnosticaron los límites de la región Neotropical, algunas subregiones y provincias 

biogeográficas, estableciendo una comparación con áreas delimitadas previamente y se 

proponen nuevas áreas de endemismo para los mamíferos denominadas como 

transiciones y uniones entre provincias biogeográficas. 

 
Metodología 

 
Se usaron los mapas de distribución de 1782 especies existentes en América (IUCN, 

2012). Considerando que la región Neotropical podría extenderse más allá de México 

(Escalante et al., 2010) las distribuciones fueron recortadas desde el centro de los 

Estados Unidos de América hasta la Patagonia, con coordenadas 122°W y 34°W longitud 

- 38°N y 56°S latitud (Fig.1). Para cada especie se adicionaron las categorías 

taxonómicas de familia y género siguiendo la propuesta de Wilson y Reeder (2005). 

Los mapas de distribución, fueron traslapados sobre una gradilla de 2° de latitud-

longitud (2008 celdas), asignando la presencia (1) o ausencia (0) de los taxones sobre 

cada celda (Fig.1). La gradilla fue construida usando Hawth’s Analysis Tool para ArcGis 9 

(http://www.spatialecology.com). Se siguieron las convenciones de NDM para etiquetar las 

celdas en la gradilla (Szumik y Goloboff, 2004). Se obtuvo una matriz integrada por tres 

niveles taxonómicos (familias, géneros y especies) de dimensiones 2052 taxones vs 700 

celdas. Durante la combinación de los taxones, para aquellos monotipicos no hubo 

adición de distribuciones de taxones superiores para evitar redundancia geográfica. 

 
Protocolo de búsqueda de endemismos 

 
La obtención de áreas de endemismo se realizó con el método de optimización de áreas 

de endemismo (método AE; Szumik et al., 2002; Szumik y Goloboff, 2004), implementado 
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en el programa NDM/VNDM 3.0 (Goloboff, 2011; disponible en 

www.zmuc.dk/public/phylogeny). El AE evalúa áreas (sistemas de celdas) tomando en 

cuenta el concepto clásico de áreas de endemismo, en que un área de endemismo puede 

ser identificada por la congruencia distribucional de dos o más especies (Platnick, 1991).  

El criterio implementado en NDM/VNDM da un valor de endemicidad a cada 

especie dependiendo de cuan ajustada es su distribución a un área de endemismo y un 

valor de endemismo para el área dependiendo del valor de cada taxón (Szumik et al., 

2002; Szumik y Goloboff, 2004). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 1. Mapa usado para la superposición de las distribuciones de los mamíferos 

empleados en el análisis de endemismo, con cuadros celdas de 2° de latitud-longitud. 
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Un taxón tendrá un valor máximo sí se encuentra en cada una de las celdas evaluadas y 

está ausente en el resto de la gradilla. Un taxón que está ausente en una de las celdas 

tendrá un valor de endemicidad menor que el anterior. Por último, un taxón tendrá un 

valor menor aún si también está presente en una celda adyacente al área analizada. El 

valor de endemicidad del área analizada será la suma de los índices de cada taxón 

endémico que posee. De manera que cuanto más especies se consideren como 

endémicas, y mientras mayor sea su grado de endemicidad, el grupo de celdas estará 

mejor apoyado como área de endemismo (Szumik et al., 2002; Szumik y Goloboff, 2004). 

La fórmula que aplica esta idea en los términos más simples de la implementación 

en NDM es:  

p + (i x Fi) + (a x Fa) 

IEx = _________________________________ 

t + (o x 1/Fo) + (d x 1/Fd) + (n x 1/Fn) 

En donde: 

 
p: número de celdas del área donde el taxón X está presente; i: número de celdas del 

área donde el taxón X está inferido (cuando satisface la regla de homogeneidad, ver 

Szumik y Goloboff 2004). 

 

a: número de celdas del área donde el taxón X está asumido (determinado por el usuario). 

t: número total de celdas que tiene el área. 

o: número de celdas adyacentes al área donde el taxón X está presente. 

d: número de celdas adyacentes al área donde el taxón X está asumido. 

n: número de celdas no-adyacentes al área donde el taxón X está asumido. 

Fi: factor para presencias inferidas dentro del área (default 0.50). 

Fa: factor para presencias asumidas dentro del área (default 0.75). 

Fo: factor para presencias observadas fuera del área (default 0.50). 

Fd: factor para presencias asumidas adyacentes al área (default 2.00). 

Fn: factor para presencias asumidas no-adyacentes al área (default 0.50). 

 

Se hicieron búsquedas heurísticas con 50 réplicas cambiando la semilla aleatoria 

con números al azar entre 1 y 1000, se retuvo aquella con mayor número de áreas de 

endemismo. Otros parámetros tenidos en cuenta han sido previamente empleados en 

estudios similares (Szumik y Goloboff, 2004; Szumik et al., 2006; Escalante et al., 2010): 
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sí hay subsistemas que superpongan, guardar aquellos con 50% de especies únicas; 

búsqueda de áreas con minimo dos especies endémicas, guardar áreas con valor de 2.0, 

retener áreas sub-óptimas de 0.9; sin la opción de usar proporción límite. Los factores de 

presencias observadas, asumidas e inferidas se dejaron por default.  

Una vez que se obtuvieron las áreas de endemismo, se inspeccionaron las 

distribuciones de los taxones que conformaron a cada área, determinando que los valores 

de endemicidad de las especies que indicaban un mejor ajuste entre ellas podría ser igual 

o mayor a 0.6; dicho valor fue ingresado en el programa NDM/VNDM (Set minimun 

species score) para recalcular los valores de endemicidad de las áreas. Finalmente se 

obtuvieron consensos estrictos con 30 % de similitud (Escalante et al., 2010). Los 

resultados obtenidos con NDM/VNDM fueron exportados y almacenados. 

 

Caracterización de áreas de endemismo  

Para obtener los mapas de las áreas de endemismo, los mapas de distribución (IUCN, 

2012) de cada taxón endémico se seleccionaron y extrajeron para cada área en un 

Sistema de Información Geográfica (SIG), luego fueron procesados con la herramienta 

Dissolve para unir las distribuciones. Todos los procesos geoespaciales se hicieron 

usando herramientas de SIG en la plataforma de ArcGis 9.2 (ESRI, 2006).  

Cada patrón general fue caracterizado considerando los taxones que lo componen 

y los índices de endemicidad (ie) para cada taxón y el índices de endemicidad total de 

cada área (IE) obtenidos del programa NDM/VNDM. Las áreas obtenidas fueron 

contrastadas con la propuesta de regionalización biogeográfica para la región Neotropical 

de Morrone (2001a) y se le asignaron nombres de acuerdo con la correspondencia 

encontrada. Las áreas indentificadas que incluyeron dos o mas unidades biogeográficas 

se denominaron como “uniones”, mientras que las áreas identificadas que se encuentran 

entre dos unidades biogeográficas se denominaron “transiciones”. Todas las áreas de 

endemismo identificadas fueron superpuestas con el fin de indicar las zonas complejas a 

escala continental. 
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Figura 2. Provincias biogeográficas de América Latina y el Caribe (modificado de Morrone 2001). 

región Neartica: 1, California; 2, Baja California; 3, Sonora; 4, Altiplano Mexicano; 5, Tamaulipas; 

región Neotropical: 6, Sierra Madre Occidental; 7, Sierra Madre Oriental; 8, Eje Volcánico 

Transmexicano; 9, Depresión del Balsas; 10, Sierra Madre del Sur; 11, Costa Pacífica Mexicana; 

12, Golfo de México; 13, Península de Yucatán; 14, Chiapas; 15, Oriente de América Central; 16, 

Occidente del Istmo de Panamá; 17, Bahamas; 18, Cuba; 19, Islas Cayman (archipiélago que 

incluye las islas Grand Cayman, Little Cayman y Cayman Brac); 20, Jamaica; 21, La Española; 22, 

Puerto Rico; 23, Antillas Menores; 24, Chocó; 25, Maracaibo; 26, Costa Venezolana; 27, Trinidad y 

Tobago; 28, Magdalena; 29, Llanos Venezolanos; 30, Cauca; 31, Islas Galápagos; 32, Occidente 

de Ecuador; 33, Ecuador Árido; 34, Tumbes-Piura; 35, Napo; 36, Imerí; 37, Guyana; 38, Guyana 

Húmeda; 39, Roraima; 40, Amapá; 41, Varzea; 42, Ucayali; 43, Madeira; 44, Tapajós-Xingú; 45, 

Pará; 46, Pantanal; 47, Yungas; 48, Caatinga; 49, Cerrado; 50, Chaqueña; 51, Pampa; 52, Monte; 

53, Bosque Atlántico Brasileño; 54, Bosque Paranaense; 55; Bosque de Araucaria angustifolia; 

región Andina: 56, Páramo Norandino; 57, Desierto Costero; 58, Puna; 59, Atacama; 60, Prepuna; 

61, Coquimbo; 62, Santiago; 63, Islas Juan Fernández; 64, Maule; 65, Bosque Valdiviano; 66, 

Bosque Magallánico; 67, Páramo Magallánico; 68, Islas Malvinas; 69, Patagonia Central; 70, 

Patagonia Subandina. 
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Resultados 

 
Para la obtención del mayor número de áreas de endemismo se realizaron 50 

repeticiones manuales cambiando la semilla aleatoria con números al azar entre 1 y 1000. 

El mayor número de áreas de endemismo se obtuvo con la semilla 125 (Fig. 3), los otros 

valores presentaron variaciones en el número de áreas dentro de números inferiores al 

seleccionado. 

 

 

Figura 3. Diagrama que indica en el eje (x) las 50 repeticiones con diferente semilla 

aleatoria y en eje (y) el número de áreas de endemismo obtenidas con cada semilla. Se 

indica con un rombo negro el mayor número de áreas de endemismo y el número de 

semilla con el cual se obtuvo.  

El análisis con la gradilla de 2° longitud vs latitud, permitió la identificación de 210 

áreas de endemismo con puntajes de endemicidad recalculados entre 0.63 y 9.25; se 

desactivaron 31 áreas que no cumplieron el valor mínimo de endemicidad (2.0). Se 

descartaron 34 áreas que representaron patrones Neárticos incompletos, considerando 

que el recorte del área de estudio no representa la totalidad de la distribución de las 

especies que los soportan. Se aplicó el consenso a 145 áreas. Se obtuvieron 129 áreas 

de endemismo, de las cuales 14 fueron consensuadas y 115 se mantuvieron como áreas 

únicas (Cuadro 1).  

Las áreas de endemismo identificadas correspondieron principalmente a América 

Latina y el Caribe, aunque se incluyó un pequeño fragmento sur de los Estados Unidos de 
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América que permitió identificar parte del dominio Californiano. Los puntajes de 

endemicidad y taxones endémicos se indican en el Cuadro 1.  

 

Cuadro 1. Lista de áreas de endemismo con el número de taxones endémicos que la 

soportan y la cantidad de áreas incluidas durante el consenso. Tambien se muestras los 

taxones soportan a las áreas de endemismo con el respectivo puntaje de endemismo. Las 

áreas de endemismo indicadas tienen puntaje de endemismo mayor o igual a 2.0. Los 

taxones están listados por orden alfabético, se indican familias con un asterisco (*), 

géneros con dos asteriscos (**) y especies sin asterisco. 

Área 

Índice de 
endemicidad 
del área (IE) 

Taxones 
endémicos 

Áreas 
incluidas 
durante 

el 
consenso Taxones 

Índice de 
endemicidad 
ie del taxón 

AE-1 4.847 5 1 

Lophostoma** 0.96 

Peropteryx** 0.93 

Phyllostomus** 0.99 

Phyllostomus discolor 0.98 

Uroderma bilobatum 0.99 

AE-2 2.866 3 1 

Caluromys**  0.91 

Macrophyllum macrophyllum 0.99 

Saccopteryx leptura 0.96 

AE-3 4.751 5 1 

Lonchorhina** 0.95 

Lonchorhina aurita 0.95 

Mimon** 0.96 

Peropteryx**  0.94 

Peropteryx macrotis 0.95 

AE-4 2.92 3 1 

Artibeus** 0.97 

Noctilio** 0.97 

Noctilio leporinus 0.97 

AE-5 4.772 5 1 

Caluromys**  0.92 

Carollia** 0.96 

Carollia perspicillata 0.96 

Peropteryx**  0.96 

Peropteryx macrotis 0.97 

AE-6 2.944 3 1 

Cebidae* 0.99 

Cebus**  0.98 

Echimyidae* 0.98 
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AE-7 2.891 3 1 

Coendou** 0.96 

Oecomys**  0.96 

Speothos venaticus 0.97 

AE-8 2.886 3 1 

Bradypus** 0.95 

Micronycteris minuta 0.96 

Phyllostomus hastatus 0.97 

AE-9 2.868 3 1 

Alouatta**  0.96 

Chrotopterus auritus 0.95 

Tapirus** 0.96 

AE-10 3.11 4 1 

Artibeus hirsutus 0.83 

Natalus lanatus 0.86 

Rhogeessa parvula 0.69 

Sigmodon leucotis 0.74 

AE-11 3.864 5 1 

Dipodomys phillipsii 0.72 

Liomys irroratus 0.79 

Peromyscus melanophrys 0.75 

Sigmodon leucotis 0.80 

Sorex veraecrucis 0.81 

AE-12 6.208 9 1 

Cratogeomys merriami 0.60 

Cryptotis alticola 0.71 

Handleyomys chapmani 0.63 

Microtus quasiater 0.80 

Neotomodon alstoni 0.75 

Peromyscus furvus 0.75 

Rhogeessa alleni 0.63 

Romerolagus diazi 0.60 

Sorex orizabae 0.75 

AE-13 4.555 6 1 

Cuniculus taczanowskii 0.82 

Didelphis pernigra 0.79 

Marmosops impavidus 0.79 

Monodelphis adusta 0.71 

Thomasomys** 0.74 

Thomasomys aureus 0.71 

AE-14 2.5 3 1 

Nephelomys albigularis 0.87 

Sturnira bidens 0.83 

Sturnira bogotensis 0.80 

AE-15 2.694 3 1 

Abrocomidae* 0.90 

Abrocoma**  0.95 

Abrothrix andinus 0.85 
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AE-16 4.383 6 1 

Lepus callotis 0.65 

Microtus mexicanus 0.60 

Myotis auriculus 0.82 

Onychomys arenicola 0.70 

Sigmodon fulviventer 0.80 

Thomomys umbrinus 0.81 

AE-17 4.326 5 1 

Eumops trumbulli 0.91 

Glyphonycteris daviesi 0.87 

Mesomys**  0.92 

Mustela africana 0.90 

Vampyressa bidens 0.73 

AE-18 2.619 3 1 

Cebuella pygmaea 0.90 

Microsciurus flaviventer 0.86 

Saguinus fuscicollis 0.85 

AE-19 2.586 3 1 

Callimico goeldii 0.79 

Nectomys apicalis 0.82 

Oecomys superans 0.97 

AE-20 5.456 8 1 

Aotus nancymaae 0.77 

Cacajao calvus 0.62 

Callicebus cupreus 0.63 

Callicebus regulus 0.73 

Lagothrix poeppigii 0.61 

Neacomys minutus 0.71 

Philander mcilhennyi 0.64 

Saguinus mystax 0.75 

AE-21 4.617 5 1 

Alouatta macconnelli 0.88 

Chiropotes chiropotes 0.90 

Monodelphis brevicaudata 0.97 

Proechimys guyannensis 0.92 

Rhipidomys nitela 0.95 

AE-22 8.302 10 1 

Ateles paniscus 0.82 

Lophostoma schulzi 0.79 

Marmosops parvidens 0.89 

Myoprocta acouchy 0.88 

Neacomys paracou 0.87 

Oecomys auyantepui 0.85 

Oecomys rutilus 0.77 

Pithecia pithecia 0.78 

Saccopteryx gymnura 0.80 

Saguinus midas 0.84 
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AE-23 4.717 6 1 

Gracilinanus marica 0.68 

Monodelphis palliolata 0.90 

Oecomys flavicans 0.80 

Platyrrhinus umbratus 0.80 

Proechimys guairae 0.90 

Rhipidomys venustus 0.63 

AE-24 4.571 6 1 

Gracilinanus marica 0.69 

Heteromys anomalus 0.75 

Leptonycteris curasoae 0.81 

Marmosops fuscatus 0.71 

Rhipidomys couesi 0.75 

Rhogeessa minutilla 0.86 

AE-25 2.566 3 1 

Calomys hummelincki 0.77 

Oecomys speciosus 0.93 

Pattonomys semivillosus 0.86 

AE-26 3.458 4 1 

Cebus capucinus 0.88 

Melanomys caliginosus 0.92 

Sigmodontomys**  0.83 

Sigmodontomys alfari 0.83 

AE-27 2.444 3 1 

Artibeus watsoni 0.82 

Mimon cozumelae 0.78 

Tylomys** 0.85 

AE-28 3.294 4 1 

Cebus capucinus 0.82 

Hoplomys gymnurus 0.83 

Transandinomys bolivaris 0.83 

Vampyressa nymphaea 0.82 

AE-29 4.894 6 1 

Calomys expulsus 0.68 

Kerodon**  0.82 

Kerodon rupestris 0.82 

Wiedomys**  0.86 

Wiedomys pyrrhorhinos 0.85 

Thrichomys apereoides 0.87 

AE-30 3.761 5 1 

Ammospermophilus harrisii 0.84 

Notiosorex cockrumi 0.71 

Perognathus amplus 0.67 

Sciurus arizonensis 0.75 

Sorex arizonae 0.79 

AE-31 2.552 3 1 

Chaetodipus intermedius 0.85 

Neotoma albigula 0.86 

Tamias dorsalis 0.84 
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AE-32 3.174 4 1 

Alouatta guariba 0.74 

Gracilinanus microtarsus 0.79 

Monodelphis iheringi 0.73 

Sphiggurus villosus 0.91 

AE-33 11.378 15 1 

Akodon montensis 0.67 

Akodon serrensis 0.76 

Bibimys labiosus 0.79 

Cebus nigritus 0.83 

Delomys**  0.84 

Delomys dorsalis 0.77 

Euryzygomatomys spinosus 0.65 

Gracilinanus microtarsus 0.71 

Juliomys** 0.77 

Juliomys pictipes 0.77 

Kannabateomys amblyonyx 0.80 

Marmosa paraguayanus 0.71 

Monodelphis scalops 0.80 

Phyllomys medius 0.80 

Vampyressa pusilla 0.71 

AE-34 2.64 3 1 

Abrothrix longipilis 0.82 

Lasiurus varius 0.92 

Myotis chiloensis 0.91 

AE-35 3.746 5 1 

Geoxus valdivianus 0.81 

Hippocamelus bisulcus 0.72 

Histiotus magellanicus 0.81 

Loxodontomys  0.71 

Loxodontomys micropus 0.71 

AE-36 5.732 7 1 

Abrothrix longipilis 0.75 

Chelemys** 0.77 

Chelemys macronyx 0.81 

Eligmodontia morgani 0.83 

Euneomys petersoni 0.73 

Loxodontomys  0.92 

Loxodontomys micropus 0.92 

AE-37 5.137 7 1 

Chaetodipus arenarius 0.75 

Chaetodipus fallax 0.86 

Chaetodipus rudinoris 0.67 

Chaetodipus spinatus 0.63 

Dipodomys simulans 0.78 

Peromyscus fraterculus 0.78 

Tamias obscurus 0.68 
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AE-38 2.392-7.652 9 2 

Bassariscus sumichrasti 0-0.87 

Carollia sowelli 0-0.82 

Handleyomys rostratus 0.82-0.83 

Myotis elegans 0-0.89 

Orthogeomys hispidus 0-0.843 

Rhogeessa tumida 0-0.807 

Sciurus deppei 0.7670-0.830 

Sphiggurus mexicanus 0-0.893 

Tylomys nudicaudus 0.8080-0.875 

AE-39 3.57 4 1 

Ateles geoffroyi 0.92 

Marmosa mexicana 0.92 

Mazama temama 0.89 

Orthogeomys** 0.83 

AE-40 1.68-4.033 3 1 

Choeronycteris mexicana 0.90 

Leptonycteris yerbabuenae 0.89 

Mephitis macroura 0.87 

AE-41 1.68-4.04 5 1 

Cratogeomys**  0-0.693 

Cratogeomys castanops 0-0.810 

Neotoma leucodon 0-0.755 

Neotoma micropus 0.8750-0.933 

Perognathus merriami 0.8110-0.850 

AE-42 2.321 3 1 

Dipodomys spectabilis 0.67 

Onychomys arenicola 0.85 

Sigmodon ochrognathus 0.80 

AE-43 3.695 5 1 

Ammospermophilus interpres 0.77 

Chaetodipus eremicus 0.84 

Chaetodipus nelsoni 0.71 

Cratogeomys castanops 0.71 

Onychomys arenicola 0.67 

AE-44 2.566 3 1 

Neotoma leucodon 0.82 

Peromyscus pectoralis 0.88 

Spermophilus mexicanus 0.86 

AE-45 2.364 3 1 

Geomys arenarius 0.86 

Sylvilagus robustus 0.77 

Tamias canipes 0.73 

AE-46 2.836 4 1 

Cynomys gunnisoni 0.70 

Neotoma stephensi 0.81 

Sciurus arizonensis 0.61 

Tamias cinereicollis 0.72 
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AE-47 4.418 6 1 

Ardops nichollsi 1.00 

Chiroderma improvisum 0.67 

Eptesicus guadeloupensis 0.67 

Myotis dominicensis 0.67 

Myotis martiniquensis 0.75 

Sturnira thomasi 0.67 

AE-48 2.384 3 1 

Abrothrix lanosus 0.89 

Chelemys delfini 0.72 

Euneomys chinchilloides 0.77 

AE-49 3.494 5 1 

Cebus xanthosternos 0.81 

Oligoryzomys stramineus 0.65 

Phyllomys blainvillii 0.73 

Tolypeutes tricinctus 0.62 

Trinomys myosuros 0.69 

AE-50 2.867 4 1 

Carterodon sulcidens 0.61 

Euryoryzomys lamia 0.75 

Galea flavidens 0.78 

Monodelphis umbristriata 0.72 

AE-51 5.017 7 1 

Akodon toba 0.67 

Andalgalomys pearsoni 0.75 

Calyptophractus retusus 0.75 

Catagonus wagneri 0.83 

Ctenomys conoveri 0.67 

Ctenomys dorsalis 0.63 

Thylamys pusillus 0.73 

AE-52 2.167 3 1 

Chaqueñadelphys formosa 0.75 

Ctenomys argentinus 0.75 

Necromys temchuki 0.67 

AE-53 2.289 3 1 

Callicebus pallescens 0.79 

Cebus cay 0.65 

Oligoryzomys chaqueñaensis 0.85 

AE-54 4.904 7 1 

Cryptotis goodwini 0.61 

Cryptotis griseoventris 0.79 

Habromys lophurus 0.71 

Handleyomys rhabdops 0.71 

Microtus guatemalensis 0.71 

Reithrodontomys tenuirostris 0.64 

Rheomys thomasi 0.72 

AE-55 2.3 3 1 

Cryptotis hondurensis 0.70 

Neotoma chrysomelas 0.90 

Orthogeomys matagalpae 0.70 
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AE-56 2.501 3 1 

Plagiodontia aedium 0.75 

Solenodon** 0.94 

Solenodon paradoxus 0.81 

AE-57 1.353-3.768 5 2 

Bassaricyon beddardi 0-0.73 

Marmosa tyleriana 0-0.62 

Proechimys hoplomyoides 0.74-0.94 

Rhipidomys macconnelli 0-0.675 

Rhipidomys wetzeli 0.62-0.81 

AE-58 2.86-4.721 6 2 

Bassaricyon beddardi 0.67-0.73 

Neusticomys venezuelae 0-0.66 

Platyrrhinus aurarius 0-0.8 

Proechimys hoplomyoides 0.8-0.94 

Rhipidomys macconnelli 0.68-0.78 

Rhipidomys wetzeli 0.72-0.81 

AE-59 3.816 5 1 

Dasyprocta cristata 0.92 

Eumops maurus 0.80 

Lasiurus atratus 0.77 

Lophostoma schulzi 0.65 

Oecomys rex 0.68 

AE-60 4.943 6 1 

Ariteus flavescens 0.90 

Geocapromys** 0.64 

Geocapromys brownii 0.90 

Lasiurus degelidus 0.90 

Natalus jamaicensis 0.90 

Phyllonycteris aphylla 0.70 

AE-61 2.96 4 1 

Isothrix negrensis 0.86 

Mesomys occultus 0.67 

Pithecia albicans 0.75 

Proechimys echinothrix 0.69 

AE-62 4 5 1 

Callibella humilis 0.67 

Mico acariensis 0.75 

Mico chrysoleucus 0.83 

Mico mauesi 0.75 

Mico saterei 1.00 

AE-63 5.163-6.79 9 2 

Akodon affinis 0.69 - 0.75 

Cryptotis colombiana 0.63-0.67 

Cryptotis medellinia 0.63-0.67 

Handleyomys intectus 0.63-0.67 

Nectomys magdalenae 0.6-1 

Olallamys albicauda 0.63-0.67 

Saccopteryx antioquensis 0.75-0.83 

Saguinus leucopus 0-0.88 

Thomasomys bombycinus 0.63-0.67 
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AE-64 2.167 3 1 

Coendou sanctamartae 0.67 

Proechimys canicollis 0.83 

Proechimys poliopus 0.67 

AE-65 4.82 6 1 

Ctenomys torquatus 0.85 

Deltamys kempi 0.90 

Lundomys molitor 0.85 

Oligoryzomys delticola 0.84 

Reithrodon typicus 0.75 

Scapteromys tumidus 0.73 

AE-66 1.27-4.48 6 2 

Neacomys musseri 0-0.65 

Neusticomys peruviensis 0.65-0.75 

Proechimys pattoni 0-0.96 

Rhipidomys gardneri 0.63-0.85 

Saguinus imperator 0-0.68 

Thomasomys gracilis 0-0.6 

AE-67 2.74 4 1 

Callicebus bernhardi 0.77 

Mico intermedius 0.64 

Mico marcai 0.67 

Mico nigriceps 0.67 

AE-68 
4.124-
11.583 16 2 

Aepeomys**  0.71-0.8 

Aepeomys lugens 0.71-0.8 

Akodon bogotensis 0-0.64 

Anoura luismanueli 0-0.78 

Cryptotis meridensis 0.71-0.8 

Cryptotis tamensis 0.64-0.7 

Gracilinanus dryas 0-0.79 

Mazama bricenii 0-0.64 

Nephelomys meridensis 0.71-0.8 

Neusticomys mussoi 0.64-0.7 

Olallamys edax 0-0.700 

Oligoryzomys griseolus 0-0.72 

Proechimys chrysaeolus 0-0.61 

Proechimys poliopus 0-0.7 

Thomasomys niveipes 0-0.71 

Thomasomys vestitus 0-0.7 

AE-69 6 7 1 

Alouatta pigra 0.96 

Heteromys gaumeri 0.85 

Mazama pandora 0.81 

Otonyctomys hatti 0.77 

Peromyscus yucatanicus 0.85 

Rhogeessa aeneus 0.85 

Sciurus yucatanensis 0.92 
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AE-70 3.7 5 1 

Ctenomys leucodon 0.70 

Galenomys garleppi 0.90 

Phyllotis osgoodi 0.70 

Punomys**  0.70 

Punomys lemminus 0.70 

AE-71 2.73 3 1 

Auliscomys pictus 0.95 

Calomys sorellus 0.86 

Lagidium peruanum 0.92 

AE-72 6-9.68 13 2 

Abrocoma cinerea 0.6-0.77 

Akodon albiventer 0.6-0.85 

Akodon lutescens 0.79-0.86 

Andinomys edax 0.73-0.79 

Auliscomys sublimis 0-0.7 

Calomys boliviae 0.65-0.69 

Chaetophractus nationi 0.66-0.77 

Ctenomys opimus 0-0.63 

Eligmodontia puerulus 0-0.75 

Octodontomys gliroides 0.63-0.81 

Oxymycterus paramensis 0.68-0.72 

Phyllotis osilae 0.66-0.75 

Rhipidomys austrinus 0-0.61 

AE-73 5.37 8 1 

Akodon albiventer 0.67 

Akodon boliviensis 0.79 

Akodon fumeus 0.61 

Auliscomys sublimis 0.60 

Calomys boliviae 0.61 

Microcavia niata 0.74 

Necromys amoenus 0.72 

Oxymycterus paramensis 0.64 

AE-74 5.54 8 1 

Cratogeomys merriami 0.67 

Cryptotis magna 0.67 

Cryptotis peregrina 0.67 

Megadontomys**  0.83 

Megadontomys nelsoni 0.67 

Peromyscus megalops 0.63 

Romerolagus diazi 0.67 

Sorex ixtlanensis 0.75 

AE-75 2.575 3 1 

Reithrodontomys zacatecae 0.88 

Sciurus colliaei 0.80 

Sciurus nayaritensis 0.90 
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AE-76 3 4 1 

Nelsonia**  0.63 

Nelsonia neotomodon 0.94 

Neotoma palatina 0.63 

Sorex emarginatus 0.81 

AE-77 2.94 4 1 

Cynomys mexicanus 0.70 

Myotis planiceps 0.80 

Notiosorex villai 0.70 

Sciurus alleni 0.71 

AE-78 2.987 4 1 

Coendou nycthemera 0.79 

Mico argentatus 0.79 

Oecomys paricola 0.70 

Toromys grandis 0.71 

AE-79 3 4 1 

Alouatta discolor 0.76 

Ateles marginatus 0.89 

Callicebus moloch 0.64 

Proechimys goeldii 0.72 

AE-80 4.43 6 1 

Akodon surdus 0.67 

Lestoros inca 0.60 

Marmosa andersoni 0.75 

Monodelphis ronaldi 0.67 

Sciurus sanborni 0.83 

Thomasomys gracilis 0.92 

AE-81 3.068 4 1 

Akodon fumeus 0.65 

Akodon varius 0.77 

Calomys fecundus 0.73 

Rhipidomys austrinus 0.92 

AE-82 2.73 3 1 

Calomys tener 0.93 

Clyomys**  0.91 

Clyomys laticeps 0.90 

AE-83 2.63 3 1 

Baiomys**  0.90 

Conepatus leuconotus 0.92 

Myotis velifer 0.82 

AE-84 2.1 3 1 

Brucepattersonius iheringi 0.67 

Cavia magna 0.75 

Phyllomys dasythrix 0.69 

AE-85 2.29 3 1 

Akodon paranaenseensis 0.82 

Brucepattersonius**  0.79 

Phyllomys medius 0.69 

AE-86 2.1 3 1 

Callicebus barbarabrownae 0.75 

Callicebus coimbrai 0.60 

Trinomys albispinus 0.75 
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AE-87 4.25 6 1 

Abrothrix sanborni 0.75 

Aconaemys porteri 0.75 

Aconaemys sagei 0.69 

Myotis aelleni 0.63 

Pearsonomys annectens 0.69 

Rhyncholestes raphanurus 0.75 

AE-88 2.71 4 1 

Andalgalomys olrogi 0.69 

Ctenomys johannis 0.67 

Salinoctomys loschalchalerosorum 0.67 

Salinomys delicatus 0.69 

AE-89 3.787 5 1 

Artibeus inopinatus 0.77 

Cryptotis merriami 0.91 

Handleyomys saturatior 0.73 

Peromyscus gymnotis 0.69 

Peromyscus stirtoni 0.68 

AE-90 3.358 5 1 

Cryptotis mera 0.64 

Isthmomys pirrensis 0.64 

Orthogeomys dariensis 0.64 

Reithrodontomys darienensis 0.79 

Tylomys panamensis 0.64 

AE-91 3.25-9.218 12 3 

Nelsonia goldmani 0.6-0.67 

Liomys spectabilis 0.6-0.67 

Musonycteris harrisoni 0-0.75 

Pappogeomys**  0.8-1 

Pappogeomys alcorni 0.65-0.75 

Pappogeomys bulleri 0-0.83 

Peromyscus perfulvus 0-0.85 

Peromyscus winkelmanni 0.6-0.67 

Reithrodontomys hirsutus 0-0.67 

Sorex mediopua 0-0.9 

Spermophilus annulatus 0.65-0.8 

Xenomys nelsoni 0-0.67 

AE-92 3.083 4 1 

Dasyprocta guamara 0.83 

Philander deltae 0.75 

Proechimys trinitatus 0.67 

Proechimys urichi 0.83 

AE-93 2.429 3 1 

Marmosa xerophila 0.79 

Myotis nesopolus 1.00 

Pteronotus paraguanensis 0.64 

AE-94 2.204 3 1 

Akodon mollis 0.69 

Lonchophylla handleyi 0.65 

Phyllotis andium 0.87 
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AE-95 15.097 17 1 

Bassaricyon lasius 0.83 

Bassaricyon pauli 0.83 

Cryptotis gracilis 1.00 

Nephelomys devius 1.00 

Oligoryzomys vegetus 1.00 

Orthogeomys cavator 0.83 

Orthogeomys cherriei 0.83 

Orthogeomys heterodus 0.83 

Orthogeomys underwoodi 0.83 

Reithrodontomys creper 1.00 

Reithrodontomys rodriguezi 0.83 

Rheomys underwoodi 1.00 

Saimiri oerstedii 0.83 

Scotinomys xerampelinus 1.00 

Sturnira mordax 0.60 

Sylvilagus dicei 0.83 

Syntheosciurus brochus 1.00 

AE-96 2.5 3 1 

Monodelphis ronaldi 0.75 

Rhipidomys ochrogaster 0.75 

Sciurus sanborni 1.00 

AE-97 3.338 5 1 

Akodon torques 0.70 

Marmosa quichua 0.60 

Oecomys phaeotis 0.63 

Sciurus pyrrhinus 0.81 

Thomasomys gracilis 0.60 

AE-98 
3.227-
26.171 12 2 

Akodon kofordi 0.63-0.78 

Callicebus olallae 0-0.67 

Carollia manu 0-0.64 

Dactylomys peruanus 0.61-0.67 

Gracilinanus aceramarcae 0-0.64 

Lenoxus apicalis 0-0.63 

Marmosops creightoni 0-0.67 

Oxymycterus hiska 0.64-0.69 

Rhagomys longilingua 0-0.61 

Thomasomys daphne 0-0.62 

Thomasomys ladewi 0.67-0.75 

Thomasomys oreas 0.69-0.83 

AE-99 2.788 4 1 

Akodon siberiae 0.75 

Calomys fecundus 0.65 

Oxymycterus hucucha 0.69 

Phyllotis wolffsohni 0.70 
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AE-100 3.374 4 1 

Abrocoma bennettii 0.83 

Octodon degus 0.83 

Octodon lunatus 0.75 

Spalacopus cyanus 0.96 

AE-101 3.518 5 1 

Cryptotis mexicana 0.71 

Dasyprocta mexicana 0.75 

Habromys** 0.66 

Peromyscus megalops 0.68 

Sorex veraepacis 0.72 

AE-102 2.391 3 1 

Cebus kaapori 0.76 

Chiropotes satanas 0.87 

Saguinus niger 0.76 

AE-103 4.192 6 1 

Cryptotis peruviensis 0.72 

Eremoryzomys polius 0.67 

Paralomys gerbillus 0.72 

Sciurus stramineus 0.69 

Thomasomys cinereus 0.72 

Thomasomys pyrrhonotus 0.67 

AE-104 3.459-8.875 11 2 

Abrothrix illuteus 0-0.92 

Akodon budini 0-0.63 

Akodon spegazzinii 0.63-0.67 

Ctenomys budini 0-0.83 

Ctenomys juris 0.67-0.75 

Ctenomys latro 0.83-1 

Ctenomys sylvanus 0-0.83 

Ctenomys tucumanus 0-0.75 

Euneomys fossor 0.67-0.75 

Microcavia shiptoni 0.67-0.75 

Thylamys cinderella 0-1 

AE-105 5.467 7 1 

Akodon budini 0.86 

Akodon pervalens 0.71 

Akodon sylvanus 0.86 

Dasypus yepesi 0.71 

Euryoryzomys legatus 1.00 

Phyllotis caprinus 0.61 

Tapecomys primus 0.71 

AE-106 6.242 8 1 

Brachyteles arachnoides 0.67 

Clyomys bishopi 1.00 

Delomys collinus 0.90 

Marmosops paulensis 0.68 

Oxymycterus caparoae 0.75 

Phyllomys kerri 0.60 

Rhagomys rufescens 0.90 

Trinomys dimidiatus 0.75 
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AE-107 5.318 8 1 

Akodon mystax 0.61 

Brucepattersonius griserufescens 0.61 

Callithrix flaviceps 0.72 

Ctenomys brasiliensis 0.69 

Phaenomys ferrugineus 0.67 

Trinomys eliasi 0.61 

Trinomys gratiosus 0.68 

Trinomys paratus 0.72 

AE-108 3.89 5 1 

Cavia fulgida 0.90 

Hylaeamys laticeps 0.77 

Marmosops incanus 0.65 

Oxymycterus dasytrichus 0.94 

Trinomys iheringi 0.63 

AE-109 2.792 4 1 

Callicebus melanochir 0.88 

Callithrix geoffroyi 0.63 

Callithrix kuhlii 0.67 

Leontopithecus chrysomelas 0.63 

AE-110 2.46 3 1 

Blarinomys breviceps 0.73 

Monodelphis iheringi 0.83 

Oxymycterus hispidus 0.90 

AE-111 2.716 3 1 

Euryoryzomys russatus 0.93 

Marmosa paraguayanus 0.87 

Philander frenatus 0.91 

AE-112 3.636 5 1 

Akodon serrensis 0.67 

Brachyteles** 0.69 

Delomys sublineatus 0.88 

Marmosops paulensis 0.78 

Mazama bororo 0.63 

AE-113 2.12 3 1 

Glossophaga morenoi 0.73 

Orthogeomys grandis 0.62 

Sorex saussurei 0.78 

AE-114 7.143 10 1 

Cratogeomys fumosus 0.64 

Cryptotis alticola 0.64 

Hodomys alleni 0.81 

Megasorex gigas 0.72 

Osgoodomys banderanus 0.78 

Reithrodontomys chrysopsis 0.72 

Rhogeessa alleni 0.78 

Rhogeessa gracilis 0.69 

Sigmodon alleni 0.72 

Sylvilagus cunicularius 0.65 
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AE-115 4.266-8.667 10 2 

Capromys pilorides 0.73-0.93 

Lasiurus insularis 0.7-0.9 

Lasiurus pfeifferi 0.7-0.9 

Mesocapromys  0-0.77 

Mormopterus minutus 0.7-0.77 

Mysateles**  0.73-0.93 

Mysateles prehensilis 0.7-0.9 

Nycticeius cubanus 0-0.82 

Nyctiellus lepidus 0-1 

Pteronotus macleayii 0-0.74 

AE-116 7.368 9 1 

Brachyphylla nana 0.94 

Capromyidae* 0.90 

Erophylla** 0.65 

Monophyllus redmani 0.80 

Mormoops blainvillei 0.77 

Phyllonycteris** 0.85 

Phyllonycteris poeyi 0.85 

Phyllops falcatus 0.83 

Pteronotus quadridens 0.77 

AE-117 3.99 5 1 

Aegialomys xanthaeolus 0.80 

Oligoryzomys arenalis 0.78 

Phyllotis amicus 0.80 

Platalina genovensium 0.76 

Tomopeas ravus 0.85 

AE-118 2.58 3 1 

Liomys pictus 0.92 

Myotis fortidens 0.80 

Rhogeessa párvula 0.86 

AE-119 3.497 4 1 

Alouatta puruensis 0.88 

Aotus nigriceps 0.89 

Lagothrix cana 0.78 

Pithecia irrorata 0.96 

AE-120 4.866 6 1 

Aconaemys** 0.92 

Aconaemys fuscus 0.79 

Chelemys megalonyx 0.66 

Ctenomys maulinus 0.79 

Euneomys mordax 0.79 

Octodon bridgesi 0.92 

AE-121 2.623 3 1 

Irenomys tarsalis 0.90 

Leopardus guigna 0.83 

Pudu puda 0.90 
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AE-122 
10.894-
13.827 18 2 

Akodon latebricola 0.61-0.67 

Anotomys leander 0.61-0.67 

Anoura fistulata 0.64-0.69 

Cryptotis equatoris 0.78-0.92 

Cryptotis montivaga 0.72-0.83 

Heteromys teleus 0.72-0.83 

Lophostoma aequatorialis 0-0.75 

Marmosa phaeus 0.68-0.75 

Mindomys hammondi 0.61-0.67 

Necromys punctulatus 0.69-0.83 

Phyllotis haggardi 0.78-0.92 

Sigmodon inopinatus 0.72-0.83 

Sphiggurus ichillus 0-0.72 

Thomasomys cinnameus 0.72-0.83 

Thomasomys erro 0.61-0.67 

Thomasomys paramorum 0.72-0.83 

Thomasomys rhoadsi 0.61-0.67 

Thomasomys silvestris 0.67-0.75 

AE-123 2.514 3 1 

Platyrrhinus albericoi 0.82 

Platyrrhinus infuscus 0.88 

Thomasomys aureus 0.82 

AE-124 2.743-7.484 10 1 

Akodon affinis 0-0.64 

Choeroniscus periosus 0-0.69 

Cryptotis squamipes 0-0.750 

Cryptotis thomasi 0-0.600 

Handleyomys fuscatus 0-0.731 

Rhipidomys caucensis 0.65-0.77 

Sturnira aratathomasi 0.82-0.94 

Thomasomys cinereiventer 0.65-0.77 

Thomasomys popayanus 0-0.68 

Zygodontomys brunneus 0.63-0.91 

AE-125 
4.379-
11.152 15 2 

Akodon affinis 0-0.64 

Artibeus rosenbergii 0-0.86 

Caenolestes convelatus 0-0.64 

Choeroniscus periosus 0.69-0.79 

Echinoprocta rufescens 0-0.60 

Handleyomys fuscatus 0.69-0.73 

Neusticomys monticolus 0-0.75 

Platyrrhinus chocoensis 0-0.79 

Rhinophylla alethina 0-0.75 
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Continuació
n AE-125       

Rhipidomys caucensis 0.71-0.77 

Sturnira aratathomasi 0.75-0.82 

Thomasomys cinereiventer 0.71-0.77 

Thomasomys popayanus 0-0.69 

Tylomys mirae 0-0.67 

Zygodontomys brunneus 0.82-0.91 

AE-126 3.042 4 1 

Akodon dayi 0.88 

Alouatta sara 0.64 

Callicebus donacophilus 0.68 

Cryptonanus unduaviensis 0.85 

AE-127 2.603 3 1 

Dolichotis patagonum 0.91 

Eligmodontia typus 0.83 

Zaedyus pichiy 0.87 

AE-128 4.387 6 1 

Abrothrix jelskii 0.89 

Auliscomys** 0.74 

Calomys lepidus 0.70 

Cavia tschudii 0.67 

Hippocamelus antisensis 0.74 

Mormopterus kalinowskii 0.65 

AE-129 2.541 3 1 

Cynomops mexicanus 0.78 

Hylonycteris underwoodi 0.91 

Reithrodontomys sumichrasti 0.84 

 

Se obtuvieron 645 taxones endémicos, de los cuales tres son familias, 36 son 

géneros y 606 son especies. A partir de la comparación con la regionalización de Morrone 

(2001a), se determinó que las áreas de endemismo identificadas corresponden a 89 

patrones generales: 51 áreas como regiones, subregiones, dominios, provincias o 

porciones de cada unidad y 38 áreas definidas como uniones o transiciones entre distintas 

unidades biogeograficas (Cuadro 2). 

 

Cuadro 2. Correspondencia de cada área de endemismo considerando a las unidades 

biogeográficas de Morrone (2001a). Se indica con (P) a las provincias. 

 Consensos Afinidad con patrones generales Taxones 

AE-1 

Región Neotropical 

5 

AE-2 3 

AE-3 5 

AE-4 3 

AE-5 5 

AE-6 3 
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AE-7 3 

AE-8 3 

AE-9 3 

AE-10 
Zona Faja Volcánica Transmexicana más Sierra Madre del Sur 

4 

AE-11 5 

AE-12 Zona de Transición Mexicana: Sur 9 

AE-13 
Zona de Transición Suramericana: Norte 

6 

AE-14 3 

AE-15 Zona de Transición Suramericana: Sur 3 

AE-16 Unión Zona de Transición Mexicana - P. Altiplano Mexicano 6 

AE-17 Subregión Amazónica 5 

AE-18 
Subregión Amazónica: Occidente 

3 

AE-19 3 

AE-20 Subregión Amazónica: Sur Occidente 8 

AE-21 Subregión Amazónica: Oriental- P. Roraima, Guyana, Guyana Húmeda 
y Amapa 

5 

AE-22 10 

AE-23 

Subregión Caribe: Norte de Suramérica 

6 

AE-24 6 

AE-25 3 

AE-26 

Subregión Caribe: Desde centro de México hasta el pacífico colombiano 

4 

AE-27 3 

AE-28 4 

AE-29 Subregión Chaqueña: Noroccidente P. Caatinga - Porción P. Cerrado 6 

AE-30 
Subregión Pacífico Norte América: Centro 

5 

AE-31 3 

AE-32 
Subregión Paranaense 

4 

AE-33 15 

AE-34 

Unión subregión Patagónica - subregión Subantártica 

3 

AE-35 5 

AE-36 7 

AE-37 Dominio Californiano 7 

AE-38 
Dominio Mesoamericano 

9 

AE-39 4 

AE-40 Dominio Mesoamericano: Norte 3 

AE-41 

P. Altiplano Mexicano 

5 

AE-42 3 

AE-43 5 

AE-44 3 

AE-45 
P. Altiplano Mexicano: Norte 

3 

AE-46 4 

AE-47 P. Antillas Menores 6 

AE-48 P. Bosque Magallanico 3 
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AE-49 P. Caatinga 5 

AE-50 P. Cerrado: Sur Oriente 4 

AE-51 P. Chaqueña 7 

AE-52 P. Chaqueña: Centro Oriental 3 

AE-53 P. Chaqueña: Norte 3 

AE-54 P. Chiapas 7 

AE-55 P. Chiapas: Sur 3 

AE-56 P. Española 3 

AE-57 
P. Guyana 

5 

AE-58 6 

AE-59 P. Guyana Húmeda 5 

AE-60 P. Jamaica 6 

AE-61 P. Madeira 4 

AE-62 P. Madeira: Oriente 5 

AE-63 P. Magdalena 9 

AE-64 P. Maracaibo Colombiano (Guajira) 3 

AE-65 P. Pampa Norte 6 

AE-66 P. Pantanal: Norte 6 

AE-67 P. Pantanal: Oriente 4 

AE-68 P. Paramo Noradino: Norte 16 

AE-69 P. Península de Yucatan 7 

AE-70 P. Puna Central 5 

AE-71 P. Puna Norte 3 

AE-72 
P. Puna Sur 

13 

AE-73 8 

AE-74 P. Faja Volcánica Transmexicana 8 

AE-75 P. Sierra Madre Occidental 3 

AE-76 P. Sierra Madre Occidental: Sur 4 

AE-77 P. Sierra Madre Oriental 4 

AE-78 
P. Tapajó - Xingú 

4 

AE-79 4 

AE-80 P. Yungas: Media 6 

AE-81 P. Yungas: Sur 4 

AE-82 Transición P. Cerrado - P. Bosque Paranaense 3 

AE-83 Transición región Neártica - región Neotropical 3 

AE-84 Transición P. Araucaria angustifolia - Sur P. Bosque Paranaense - Norte 
P. Pampa. 

3 

AE-85 3 

AE-86 Transición P. Bosque Atlántico de Brasil - Caatinga 3 

AE-87 Transición P. Bosque Valdiviano - P. Maule 6 

AE-88 Transición P. Chaqueña - P. Monte 4 

AE-89 Transición P. Chiapas - P. Costa Pacífica Mexicana 5 
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AE-90 Transición P. Choco- P. América Central del Este 5 

AE-91 Transición P. Cuenca del Balsas - Centro P. Costa Pacifica Mexica 12 

AE-92 
Transición P. Guyana Húmeda- Extremo Oriental de P. Costa Oriental 
de Venezuela - Costa de P. Llanos de Venezuela. 4 

AE-93 Transición P. Maracaibo - P. Costa Venezuela 3 

AE-94 Transición P. Norandina - P. Puna 3 

AE-95 Transición P. Occidente Itsmo de Panama - P. Oriente América Central 17 

AE-96 

Transición P. Puna - P. Yungas 

3 

AE-97 5 

AE-98 12 

AE-99 4 

AE-100 Transición P. Santiago - P. Coquimbo 4 

AE-101 Transición P. Sierra Madre del Sur - P. Golfo de México 5 

AE-102 Transición P. Tapajó Xingú - P. Amapa  3 

AE-103 
Transición P. Tumbes Piura - P. Norte Puna - P. Sur Páramo Norandino 
- P. Cauca. 6 

AE-104 
Transición P. Yunga - P. Chaqueña - P. Puna 

11 

AE-105 7 

AE-106 

Transición Parte Media P. Bosque Paranaense - P. Bosque Atlántico de 
Brasil 

8 

AE-107 8 

AE-108 5 

AE-109 4 

AE-110 Unión P. Araucaria angustifolia - P. Bosque Paranaense - P. Bosque 
Atlántico de Brasil 

3 

AE-111 3 

AE-112 
Unión P. Araucaria angustifolia - Sur P. Bosque Paranaense - Norte P. 
Pampa. 5 

AE-113 Unión P. Costa Pacífica Mexicana - P. Sierra Madre del Sur - P. Cuenca 
del Balsas - P. Eje Volcánico Transmexicano 

3 

AE-114 10 

AE-115 Unión P. Cuba - P. Jamaica - P. Bermudas 10 

AE-116 Unión P. Cuba - P. Jamaica - P. Bermudas - P. Española 9 

AE-117 
Unión P. Desierto Costa Peruana - P. Tumbes Piura - P. Cauca Sur - P. 
Puna Norte 5 

AE-118 Unión P. Golfo Mexicano - Norte Costa Pacífica Mexicana. 3 

AE-119 Unión P. Madeira - P. Pantanal 4 

AE-120 
Unión P. Maule - P. Santiago - P. Coquimbo 

6 

AE-121 3 

AE-122 Unión P. Napo - P. Norandina - P. Ecuador Occidental - P. Cauca 18 

AE-123 Unión P. Napo - P. Norandina - P. Yungas 3 

AE-124 
Unión P. Norandina - P. Cauca - P Occidente del Ecuador 

10 

AE-125 15 

AE-126 Unión P. Pantanal - P. Yungas - P. Puna 4 

AE-127 Unión P. Patagonía Central - P. Monte 3 

AE-128 Unión P. Puna - P. Atacama - P. Desierto Costa Peruana 6 

AE-129 Unión P. Sierra Madre del Sur - P. Chiapas-Costa Pacífica Mexicana 3 
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Se obtuvieron nueve áreas similares a la región Neotropical que varían entre tres y cinco 

taxones endémicos en un total de 33 taxones (Cuadro 2). En general dos familias, 15 

géneros y 16 especies caracterizaron a la región Neotropical. Las áreas de endemismo 

identificadas como región Neotropical mostraron diferentes extensiones (Fig. 4). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 4. Areas consenso coincidentes con la región Neotropical. 

 

Por otra parte, tres variaciones de la Zona de Transición Mexicana (Fig.5) fueron 

identificas como áreas de endemismo: Zona de Transición Mexicana extendida hasta 

Tamaulipas (AE-10, AE-11), el sur de la Zona de Transición Mexicana integrada por las 

provincia de la Faja Volcánica Transmexicana y la Depresión del Balsas (AE-12), y una 

Zona de Transición Mexicana extendida hasta la provincia Altiplano Mexicano (AE-16).  
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Figura 5. Areas de endemismo coincidentes con las Zonas de Transición Mexicana y 

Suramericana. 

 

Por otra parte cinco subregiones o zonas de subregiones fueron identificadas: 

Subregión Amazoníca (AE-17, Fig. 6); el occidente de la subregión Amazónica (AE-18, 

AE-19); el sur occidente de la subregión Amazónica (AE-20); el oriente de la subregión 

Amazónica conformada por las provincias Roraima, Guyana, Guyana Húmeda y Amapá 

(AE-21, AE-22); el norte de la subregión Caribe en Suramérica (AE-23, AE-24, AE-25); 

porción Pacifico y Mesoamericana de la subregión Caribe hasta la provincia Oriente de 

América Central (AE-26, AE-27, AE-28) (Fig. 6). 
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Figura 6. Subregiones o porciones de subregiones biogeográficas identificadas con las 

distribuciones de mamíferos en una gradilla de 2° latitud-longitud. Las convenciones se 

indican en el texto y en el Cuadro 2. 
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Otras áreas como el noroccidente de la subregión Chaqueña en las provincias Caatinga - 

porción provincia Cerrado (AE-29); centro de la subregión Pacifico Norteamericana (AE-

30, AE-31); subregión Paranaense (AE-32, AE-33) y una unión entre porciones de la 

subregión Patagónica y la subregión Subantartica (AE-34, AE-35, AE-36) (Fig. 7).  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 7. Áreas de endemismo coincidentes con subregiones o partes de subregiones 

obtenidas con las distribuciones de mamíferos en una gradilla de 2° latitud-longitud. Las 

convenciones se indican en el texto y en el Cuadro 2. 
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Se identificó parte del dominio Californiano (AE-37), el sur del dominio Mesoamericano 

(AE-38, AE-39) y el norte del dominio Mesoamericano (AE-40)(Fig.8). 

 

Figura 8. Áreas de endemismo coincidentes con dominios biogeográficos. Las 

convenciones se indican en el texto y en el Cuadro 2. 

 

La identificación de unidades como provincias también fue posible con la gradilla utilizada, 

en total se identificaron 24 provincias biogeográficas y porciones de algunas de ellas a las 

cuales fue necesario definirlas por la posición (Norte, sur) con relación a la provincia. La 

provincia del Altiplano Mexicano (AE-41, AE-42, AE-43, AE-44) y una porción norte de la 

misma (AE-45, AE-469); la provincia Antillas Menores (AE-47); provincia del Bosque 

Magallanico (AE-48); provincia Caatinga (AE-49); el costado sur oriental de la provincia 

Cerrado (AE-50); la provincia Chaqueña (AE-51), una porción centro oriental (AE-52) y el 

norte (AE-53) (ver mapas en Fig.9). 

Las siguientes provincias aparecen en algunos casos superpuestas (Fig.10): la 

provincia Chiapas (AE-54) y el sur (AE-55); la provincia Española (AE-56); provincia 

Guyana (AE-57, AE-58); provincia Guyana Húmeda (AE-59); provincia Jamaica (AE-60); 

provincia Madeira (AE-61) y el oriente (AE-62); provincia Magdalena (AE-63); el occidente 

de la provincia Maracaibo (AE-64). El norte de la provincia Pampa (AE-65); el norte (AE-
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66) y oriente (AE-67) de la provincia Pantanal; el norte de la provincia Páramo Noradino 

(AE-68); la provincia Península de Yucatan (AE-69); el centro (AE-70), norte (AE-71) y sur 

de (AE-72, AE-73) de la provincia Puna; provincia Faja Volcánica Transmexicana (AE-74); 

provincia Sierra Madre Occidental (AE-75); el sur de la provincia Sierra Madre Occidental 

(AE-76); provincia Sierra Madre Oriental (AE-77); provincia Tapajó-Xingú (AE-78, AE-79); 

el centro (AE-80) y sur (AE-81) de la provincia Yungas. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 9. Áreas de endemismo coincidentes con provincias biogeográficas o parte de 

ellas. Las convenciones se indican en el texto y en el Cuadro 2. 
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Figura 10. Áreas de endemismo coincidentes con provincias biogeográficas o parte de 

ellas obtenidas. Las convenciones se indican en el texto y en el Cuadro 2. 
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Una gran área de endemismo fue identificada en Mesoamérica, nombrada como 

Transición región Neártica - región Neotropical (AE83) en sentido amplio. Las transiciones 

entre provincias se encuentran a lo largo de toda América Latina (Fig.11). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 11. Transición región Neártica - región Neotropical. Las convenciones se indican 

en el texto y en el Cuadro 2 

 

Comparando las áreas obtenidas con otras encontradas en estudios previos se 

determinaron 19 nuevas áreas transicionales entre provincias.  

En Mesoamérica (Fig. 12): Transición Chiapas - Costa Pacífica Mexicana (AE-89); 

Transición Cuenca del Balsas - Centro Costa Pacifica Mexica (AE-91); Transición Sierra 

Madre del Sur - Golfo de México (AE-101). 

En el costado oriental de América del Sur (Fig. 12): Transición Choco- América 

Central del Este (AE-90); Transición Chaqueña - Monte (AE-88); Transición Norandina - 

Puna (AE-94); Transición Occidente Itsmo de Panamá - Oriente América Central (AE-95); 

Transición Puna - Yungas (AE-96, AE-97, AE-98, AE-99); Transición Santiago - Coquimbo 

(AE-100); Transición Tumbes Piura - Norte Puna -  Sur Paramo Norandino - Cauca (AE-

103); Transición Yunga - Chaqueña - Puna (AE-104, AE-105). 

En el costado occidental de América del Sur (Fig. 12): Transición Cerrado - 

Paranaense (AE-82); Transición Araucaria angustifolia - Sur Bosque Paranaense - Norte 

Pampa (AE-84, AE-85); Transición Bosque Atlántico de Brasil - Caatinga (AE-86); 

Transición Bosque Valdiviano - Maule (AE-87); Transición Guyana Húmeda- Extremo 

Oriental de Costa Oriental de Venezuela - Costa de Llanos de Venezuela (AE-92); 
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Transición Maracaibo - Costa Venezuela (AE-93); Transición Tapajó Xingú - Amapá (AE-

102); Transición Parte Media Bosque Paraná - Bosque Atlántico de Brasil (AE-106, AE-

107, AE-108, AE-109) (Fig.12).  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 12. Áreas de endemismo coincidentes con provincias, uniones o transiciones entre 

ellas. Las convenciones se indican en el texto y en el Cuadro 2. 
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Otros 36 patrones fueron identificados denominados como uniones, estos patrones 

asociaron provincias sin llegar a ser dominios biogeográficos (Fig. 13).  

Figura 13. Uniones de provincias biogeográficas que presentaron incongruencias con 

dominios biogeográficos. Las convenciones se indican en el texto y en el Cuadro 2. 

N 

Á 
r-L...J--'l Km 
o 0,5 1 2 

N 

Á 
~Km 
O 0,5 1 2 

.,. 

N. 

Á AE120,121 

~Km 
'- AE 127 

00,5\ 2 . -

-') AE116 
"" .., -..,JO \. . 

~~: 
AE115 

ÁAE124' 12~ 

~o , 

' -~Ktn 
00,5 1 2 

•• 



116 
 

En Mesoamérica y las islas del Caribe (Fig. 13): Unión Costa Pacífica Mexicana - Sierra 

Madre del Sur - Cuenca del Balsas - Eje Volcánico Transmexicano (AE-113, AE-114); 

Unión Golfo de México - Norte Costa Pacífica Mexicana (AE-118); Unión Sierra Madre del 

Sur - Chiapas-Costa Pacífica Mexicana (AE-129); Unión Cuba - Jamaica - Bermudas (AE-

115); Unión Cuba - Jamaica - Bermudas - Española (AE-116).  

En el oriente de América del Sur (Fig. 13): Unión Desierto Costa Peruana - Tumbes 

Piura - Cauca Sur - Puna Norte (AE-117); Unión Maule - Santiago - Coquimbo (AE-120, 

AE-121); Unión Napo - Norandina - Ecuador Occidental - Cauca (AE-122); Unión Napo - 

Norandina - Yungas (AE-123); Unión Norandina - Cauca - Occidente del Ecuador (AE-

124, AE-125); Unión Pantanal - Yungas - Puna (AE-126); Unión Patagonía Central - 

Monte (AE-127); Unión Puna - Atacama - Desierto Costa Peruana (AE-128). 

En el occidente de América del Sur (Fig. 13): Unión Araucaria angustifolia - Bosque 

Paranaense - Bosque Atlántico de Brasil (AE-110, AE-111); Unión Araucaria angustifolia - 

sur del Bosque Paranaense - norte de la Pampa (AE-112); Unión Madeira - Pantanal (AE-

119).  

Al inspeccionar la superposición de las áreas de endemismo se detectaron dos 

áreas complejas o de transición; una entre América del Norte en México y otra que se 

extiende por los Andes hasta el norte de Argentina (Fig.14). 

 

Discusión 

 
En este estudio se analizaron los patrones de distribución de los mamíferos en América 

Latina poniendo en práctica el concepto de áreas de endemismo (Platnick 1991); una vez 

definidos los parámetros de búsqueda se identificaron áreas de endemismo de diferentes 

extensiones y formas. Los patrones de endemismo de mamíferos en América del Sur son 

numerosos de acuerdo con los resultados obtenidos. Müller (1973) aplicando el término 

“Centro de dispersión” a zonas definidas por patrones de distribución en común de 

anfibios, reptiles, aves y mamíferos propuso 40 unidades; muchas de las cuales están 

sintetizadas en la propuesta de Morrone (2001a). Sin embargo, las 89 unidades naturales 

identificadas en este estudio distan del número de áreas identificado por Müller (1973); 

aunque algunas similitudes se encuentran en áreas de gran tamaño como el Amazonas 

(AE20) y las Yungas (AE18-19) o una pequeña en la Guyana (AE102). 
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Figura 14. Zonas complejas o de transición notables en la superposición de áreas de 

endemismo. Las líneas gruesas junto a cada mapa indican la longitud aproximada de 

cada zona compleja. Zonas de Transición Mexicana (Ac1) y Suramérica (Ac2). 

 

Por otra parte Cracraft (1985) y Haffer (1985) con el análisis de patrones de 

distribución de aves describieron 20 y 10 áreas de endemismo respectivamente; Ringuelet 

(1975) propuso 20 provincias biogeográficas basándose en el análisis de las 

distribuciones de peces. La diferencia en la cantidad de áreas de endemismo identificadas 

en este estudio y la posición geográfica con respecto a propuestas previas se argumentan 

en la capacidad del protocolo de optimización de encontrar áreas superpuestas (Szumik 

et al., 2002; Szumik y Goloboff, 2004). Áreas superpuestas que podrían estar 

representando una estructura natural y no jeraquizada de este tipo de sistemas, las 

estrechas relaciones históricas y ecológicas estaría mucho mejor representadas en los 

sistemas identificados (Ruggiero et al., 1998; Casagranda et al., 2009). 

La región Neotropical identificada estuvo compuesta por nueve áreas de 

endemismo, en un sentido amplio se extiende desde el norte de México hasta el centro de 

Argentina, sin incluir en el norte la provincia Neártica del Altiplano Mexicano y la 

Península de Baja California. En el Sur excluye a Chile y otras zonas de la región Andina 

sensu Morrone (2006). Sin embargo los límites de la región Neotropical identificada son 
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difusos y así como las distribuciones de las especies muestran dinámica en sus límites 

(Brown, 1996; Gaston, 2003; 2009) el Neotrópico también sería un área dinámica 

compuesta por patrones amplios (Fig.4). 

Las Zonas de Transición Mexicana (ZTM) y Suramericana (ZTS) muestran vecindad 

con la región Neotropical en el norte y sur respectivamente (Morrone, 2006). En el norte 

los límites geográficos entre las regiones Neártica y Neotropical son variables (Sclater, 

1858; 1895; Wallace, 1876; Hershkovitz, 1958; Cabrera y Willink, 1973; Udvardy, 1975; 

Morrone, 2001a; Kreft y Jetz, 2010; Holt et al., 2013); pero actualmente se considera que 

en los límites de las dos regiones la Zona de Transición Mexicana estaría compuesta por 

cinco provincias biogeográficas (Sierra Madre Oriental, Sierra Madre Occidental, Sierra 

Madre Sur, el Eje Volcánico Transmexicano y la Cuenca del Balsas; Morrone 2006); en 

este estudio se indentificaron tres áreas de endemismo en la Zona de Transición 

Mexicana, la primera unió a la Sierra Madre Occidental y Oriental con la Sierra Madre del 

Sur lo cual indicaría un patrón incompleto de la ZTM (Fig.5); la segunda porción sur 

integró a la Sierra Madre Oriental con el Eje Volcánico Transmexicano (Fig.5). Una tercer 

área de endemismo que se extiende hacia el Altiplano Mexicano, que tendría provincias 

de las dos regiones, a esta área Hershkovitz (1969) la había denominado Zona de 

Transición Holartico-Neotropical.  

Morrone (2006) propuso a la ZTS como un área compleja que integra casi a todos 

los ecosistemas de los Andes en Suramérica dividida en seis provincias; sin embargo se 

recuperaron dos áreas de endemismo que estarían representando el norte y sur de la 

Zona de Transición Suramericana (Fig.5). El área norte integró a la provincia del Páramo 

Norandino con la Puna, mientras que la segunda  (sur) es más congruente con las 

propuestas de Haffer (1985), quien la denominó Andes Australes y con la de Ringuelet 

(1975) nombrada como provincia Cuyana Andes Sur. 

La biota neotropical se expandió hacia el norte en el precuaternario hasta América 

Central y México y hacia el sur, en lo que hoy se conoce como región Andina y la ZTS 

(Morrone, 2001a) de manera que hubo intercambio de diferentes grupos taxonómicos 

entre el norte y sur de América (Horton, 1974; Davis et al., 1988; Lim 2009) que ha 

permitido identificar en la región Neotropical a cuatro subregiones: Caribeña, Amazónica, 

Chaqueña y Paranaense; la subregión Caribeña se extiende por el sur de México, 

América Central, las Antillas y el noroeste de América del Sur (Morrone, 2001a). Aquí se 

identificaron subregiones incompletas, dos áreas de endemismo fueron similares a las 

subregiones Amazonía y Paranaense de Morrone (2001a), mientras que de la subregion 
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Caribeña se obtuvo un área muy similar a la provincia Maracaibo de Ringuelet (1975), en 

cuanto a la Chaqueña se identificó solo una porción sur.  

En el caso de la subregión Amazónica y en general del suroeste de América el 

efecto de los procesos de inmigración y extinción durante el Postpleistoceno (Davis et al., 

1988) la han estructurado como un patrón fuerte. De hecho, los patrones identificados 

como subregión Amazónica (AE21- 22; Fig.7), norte del Chaco (AE29), parte de la 

subregión Paranaense (AE32-33; (Fig.8), la transición entre las provincias Bosque 

Paranaense – Bosque Atlántico de Brasil (AE106-109; Fig.12) y la unión de las provincias 

Madeira – Pantanal (AE119; Fig.12) coinciden con las áreas de endemismo de mamíferos 

denominadas como norte y sur del oriente de Brasil (Costa et al., 2000) y áreas de 

endemismo de aves conocidas como Amazonica (Cracraft, 1985) o Serra do Mar y 

Pernambuco en la costa  atlántica de Brasil (Cardoso da Silva et al., 2004).  

El área AE20 aquí denominada como el sur occidente de la subregión Amazónica, 

se parece mucho al área de endemismo centro sur de la Amazonia Inambari (Cracraft, 

1985). Se piensa que la disyunción del bosque continuo de la Amazonía ha permitido la 

conformación de áreas de endemismo por el desarrollo de un “corredor de sabana” 

durante el terciario que actuó como evento vicariante (Morrone, 2001a). Por otra parte 

Cracraft (1985) pone en evidencia que muchas de las áreas de endemismo de aves en la 

Amazonía están limitadas por ríos; sin embargo las áreas de endemismo identificadas en 

este estudio tienen límites diferentes a los ríos. Se ha mencionado que pocas especies de 

mamíferos se restringen a barreras riverinas y que las distribuciones y procesos de 

especiación en la Amazonía están mas relacionados con eventos geológicos como el 

levantamiento de los Andes y la modificiación de grandes cuencas pero mantenidas por 

largos periodos de tiempo (Da Silva y Patton, 1998). 

En la Figura 13 se observa un patrón que une a las provincias denominadas como 

Araucaria angustifolia - Sur Bosque Paranaense y el norte de la Pampa (AE112) que 

harían parte de las subregiones Chaqueña (AE29) y Paranaense (AE32-33). La subregión 

Paranaense se extiende por el noreste de la Argentina, este del Paraguay, sur y este del 

Brasil; mientras que la Subregión Chaqueña tienen vecindad con la Patagónica y 

Subantártica (Roig, 1994), señalando conexiones durante el terciario entre las cuatro 

áreas, cuando un clima templado permitió la existencia de un bosque continuo, el cual se 

extendió más al sur que en la actualidad y que se fragmentó durante el Oligoceno y 

Mioceno, debido a la aridez ocasionada por el ascenso de los Andes. Con ello ocurrió 
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también la expansión de la biota chaqueña; por lo tanto el AE112 podría ser un vestigio de 

tal evento. 

Se identificaron tres grandes áreas de endemismo similares al nivel de dominio 

(Fig.6). El Área AE 40 fue denominada como porción norte del dominio Mesoamericano 

(Fig.11), que está caracterizado por tres especies Mephitis macroura, Choeronycteris 

mexicana y Leptonycteris yerbabuenae; esta porción tuvo afinidad geográfica con una 

unidad no nombrada por Holt et al. (2013) en la que describieron un patrón de alta 

diversidad beta filogenética. Por lo tanto, el Área AE 40 sería una zona con un alto 

intercambio en composición filogenética y especies restringidas, fenómenos que prueban 

la estrecha historia evolutiva y la identidad ecológica del área.  

Las provincias son las unidades básicas en la jerarquía biogeográfica. Siguiendo el 

concepto de homología biogeográfica primaria se considera que América Latina y el 

Caribe presentan 70 provincias biogeográficas (Morrone, 2001a). En este estudio, se 

identificaron provincias, porciones de provincias y transiciones entre provincias. Las 

provincias fueron nombradas considerando las coincidencias con la propuesta de Morrone 

(2001a); tan solo 18 áreas de endemismo tuvieron coincidencia con áreas previamente 

identificadas (Altiplano Mexicano, Antillas Menores, Bosque Magallánico, Caatinga, 

Chaco, Chiapas, Española, Guyana, Guyana Húmeda, Jamaica, Madeira, Magdalena, 

Península de Yucatán, Sierra Madre del Sur, Sierra Madre Occidental, Sierra Madre 

Oriental y Tapajó - Xingú). Mientras que el término de transición se aplicó para aquellas 

áreas de endemismo encontradas como unidades independientes sobre otras áreas. 

La existencia de unidades que se sobreponen a unidades biogeográficas 

tradicionales no solo ocurre a escalas de regiones como las Zonas de Transición 

Mexicana y Zona de Transición Suramérica (Morrone, 2001b; Morrone, 2006), sino que 

ocurren también a nivel de provincia; las uniones de áreas y transiciones son zonas de 

intercambio biótico o pueden presentar identidad al estar soportadas por taxones 

endémicos propios. Según los resultados obtenidos los agrupamientos, transiciones y 

fragmentos de unidades tradicionales ocurren a diferentes escalas. Posiblemente, la 

presencia de áreas de endemismo anidadadas y no anidadas estarían otorgando una idea 

más clara de cómo ocurren los patrones biogeográficos en la naturaleza (Casagranda et 

al., 2009) y por lo tanto tambien serian producto de interacciones ecológicas e históricas 

tal como ocurre con las distribuciones de los taxones. A futuro se debe explorar la idea de 

que los fragmentos de provincias sean consideradas como distritos biogeográficos; la 
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dismunición de la escala de trabajo posiblemente permitiría su validación y tambien la 

identificación de nuevos patrones de transición.  

 

Zonas complejas 

La congruencia de dos o más distribuciones de especies permite identificar áreas de 

endemismo (Platnick, 1991). Ahora, la superposición debida a la variación en los límites 

de las áreas de endemismo estaría estructurando zonas complejas de intercambio biótico, 

los cuales son promovidos por cambios históricos y ecológicos que permiten la mezcla de 

diferentes elementos bióticos (Morrone, 2006). Por lo tanto considerando que las áreas de 

endemismo son entidades históricas (Harold y Moi, 1994) y que representan unidades 

integradoras de biota explicadas más allá de la congruencia de distribuciones, la 

superposición de los límites de las áreas de endemismo obtenidas permitirian identificar al 

menos dos zonas complejas diferenciadas de las múltiples áreas de endemismo que se 

cruzan (Fig. 13); podrían encontrarse más zonas complejas pero son necesarios análisis 

cuantitativos para determinarlas. La primer área compleja concuerda con la Zona de 

Transición Mexicana (sensu Morrone, 2006) con un centro identificado en el intercepto de 

las provincias Sierra Madre Oriental y el Eje Volcánico Transmexicano. La segunda 

concuerda con la Zona de Transición Suramericana (sensu Morrone, 2006) con 

aproximadamente 6 centros de máxima convergencia de límites de áreas de endemismo 

(provincia Maracaibo en la Guajira Colombiana, provincia Norandina, provincia Occidente 

del Ecuador, el centro de la provincia Prepuna y el centro de la provincia Puna; sensu 

Morrone, 2001b).  

Por definición, las zonas de transición son áreas de alta complejidad biótica 

(Morrone, 2006), por lo tanto la congruencia de las múltiples áreas de endemismo 

soportan muy bien su definición. Por otra parte en América del Sur se han descrito 

patrones de variación en los valores de anisotropía (la ocupación heterogénea en el área 

de distribución; Ruggiero et al., 1998), patrones que coinciden parcialmente con las áreas 

complejas identificadas, mientras que los centros de las áreas complejas coinciden o son 

vecinos de sitios con altos valores de anisotropía (ver Ruggiero et al., 1998). Esto 

indicaría que las áreas complejas identificadas, también son influenciadas por la 

topografía de la zona, se podría pensar que las áreas de endemismo que integran a las 

áreas complejas tienen mayor heterogeneidad y asimetría en la presencia de cadenas 

montañosas en el Occidente de Suramérica como ocurre con las distribuciones de los 

mamíferos (Ruggiero et al., 1998), lo mismo podría estar en la Zona de Transición 
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Mexicana. Visto desde otra perspectiva, el componente topográfico también explicaría las 

mayores concentraciones de áreas de endemismo identificadas hacia el costado 

occidental de Suramérica y en Mesoamérica.  

Finalmente, los patrones de endemismo de mamíferos son congruentes 

parcialmente con Costa et al. (2000), Morrone (2001) y Goldani et al. (2006). Esto significa 

que los grupos de mamíferos usados en propuestas previas y las distribuciones de 

multiespecies coinciden con los patrones de los mamíferos terrestres analizados a niveles 

de provincias, porciones de subregiones y la región Neotropical. Otras áreas de 

endemismo fueron identificadas como transiciones o uniones de provincias, las cuales no 

habían sido identificadas en estudios anteriores; incongruencias entre áreas de 

endemismo identificadas y sistemas de regionalización propuestas han sido reportados 

para la Patagonia y el Neotrópico (Casagranda et al., 2009; Löwenberg-Neto y Barros de 

Carvalho, 2009). Los sistemas de regionalización biogeográfica propuestos actualmente 

(Sclater, 1858; 1895; Wallace, 1876; Cabrera y Willink, 1973; Udvardy, 1975; Morrone, 

2001b; Kreft y Jetz, 2010; Holt et al., 2013), consideran la jerarquización de las unidades 

biogeográficas con limites más o menos definidos; sin embargo en este estudio se 

comprobó que la existencia de transiciones dificulta la diferenciación de niveles 

biogeográficos y para su ordenamiento habría que profundizar en la explicación de 

factores que interactúan en la conformación de transiciones a escalas pequeñas, donde 

posiblemente factores ecológicos estarían teniendo un mayor efecto. O tal como se pudo 

analizar los patrones topográficos podrían también estar teniendo efecto sobre las áreas 

de endemismo y por lo tanto también sobre la estructuración de áreas traslapadas. 

Los patrones de endemismo a nivel de provincia de los mamíferos analizados 

parecen ser más congruentes con provincias tradicionalmente reconocidas; los niveles 

mayores como las subregiones no pudieron ser totalmente caracterizados ya que hubo 

poca simpatría en las distribuciones a esa escala. La propuesta de las 129 áreas de 

endemismo identificadas para los mamíferos puede ser tomada como una hipótesis de 

homología biogeográfica primaria en el Neotrópico y la priorización de áreas en planes de 

conservación, pero el avance hacia un análisis de ensambles de especies a la misma 

escala permitiría la generalización de los patrones identificados. Cuando incremente el 

entendimiento de las áreas de endemismo en la región Neotropical, se avanzará en la 

explicación y propuesta de escenarios evolutivos y la explicación de las relaciones de las 

especies endémicas desde la congruencia de las distribuciones, dada la consideración de 

historia común entre ellas.  
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Apéndice I. Lista de instituciones que contribuyen con registros de colecciones de 

murciélagos usados en el análisis del capítulo I Disponibilidad de datos geográficos de los 

murciélagos (Chiroptera) en el Neotrópico . 

 

GBIF 

• Avistajes de especies de valor especial en áreas protegidas del noreste de 

Argentina (http://data.gbif.org/datasets/resource/13513). 

• Bird and Mammal specimens, (http://data.gbif.org/datasets/resource/1846). 

• Bishop Museum Natural Sciences Data, (http://data.gbif.org/datasets/resource/54). 

• CNMA/Colección Nacional de mamíferos, 

(http://data.gbif.org/datasets/resource/776). 

• Colección de Mastozoología, (http://data.gbif.org/datasets/resource/13547). 

• Colección Nacional de Mastozoología - Museo Argentino de Ciencias Naturales 

'Bernardino Rivadavia', (http://data.gbif.org/datasets/resource/9115). 

• Collection Mammalia SMF, (http://data.gbif.org/datasets/resource/8313). 

• Division of Mammals, Museum of Southwestern Biology, Albuquerque, NM., 

(http://data.gbif.org/datasets/resource/980). 

• Estacion Biologica Donana - CSIC, Mammal Collection, 

(http://data.gbif.org/datasets/resource/1759). 

• FMNH Mammals Collections, (http://data.gbif.org/datasets/resource/177). 

• Mammal Collection Catalog, (http://data.gbif.org/datasets/resource/162). 

• Mammal Collection, (http://data.gbif.org/datasets/resource/148). 

• Mammal Collection, (http://data.gbif.org/datasets/resource/984). 

• Mammal collection, Natural History Museum, University of Oslo, 

(http://data.gbif.org/datasets/resource/8067). 

• Mammal Specimens, (http://data.gbif.org/datasets/resource/124). 

• Mammal specimens, (http://data.gbif.org/datasets/resource/181). 

• Mammal specimens, (http://data.gbif.org/datasets/resource/559). 

• Mammal specimens, (http://data.gbif.org/datasets/resource/582). 

• Mammal specimens, (http://data.gbif.org/datasets/resource/657). 

• Mammal specimens, (http://data.gbif.org/datasets/resource/801). 

• Mammal specimens, (http://data.gbif.org/datasets/resource/986). 

• Mammals (NRM), (http://data.gbif.org/datasets/resource/1041). 
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• Mammals of the Gothenburg Natural History Museum, 

(http://data.gbif.org/datasets/resource/1047). 

• Mammals Specimens, (http://data.gbif.org/datasets/resource/631). 

• Mammals, (http://data.gbif.org/datasets/resource/8439). 

• MCZ Mammalogy Collection, (http://data.gbif.org/datasets/resource/581). 

• MVZ Mammal Catalog, (http://data.gbif.org/datasets/resource/8121). 

• NMNH Vertebrate Zoology Mammals Collections, 

(http://data.gbif.org/datasets/resource/1837). 

• Paleobiology Database, (http://data.gbif.org/datasets/resource/563). 

• Peabody Mammalogy DiGIR Service, (http://data.gbif.org/datasets/resource/1022). 

• Plan de vertebrados de la Patagonia, (http://data.gbif.org/datasets/resource/13514). 

• Registros biológicos en áreas protegidas obtenidos de documentos impresos, 

(http://data.gbif.org/datasets/resource/10869). 

• SysTax, (http://data.gbif.org/datasets/resource/1875). 

• TCWC Vertebrate Collections, (http://data.gbif.org/datasets/resource/8962). 

• Tissues Specimens, (http://data.gbif.org/datasets/resource/9163). 

• Vertebrados de valor especial en áreas protegidas de La Argentina, 

(http://data.gbif.org/datasets/resource/10868). 

• Vertebrate specimens, (http://data.gbif.org/datasets/resource/1795). 

• Vertebrate specimens, (http://data.gbif.org/datasets/resource/541). 

• Zoological Museum Amsterdam, University of Amsterdam (NL). Mammalia, 

(http://data.gbif.org/datasets/resource/12489). 

• Zoological specimens, (http://data.gbif.org/datasets/resource/9104). 
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Apéndice II. Mapas de distribución de las especies de Sturnira Gray 1982. En el caso de 

los modelos solo se incluye en gris los obtenidos con un el umbral de corte maximum 

training sensitivity plus specificity: MTSPS y en oscuro los polígonos propuestos por la 

IUCN (2012). 
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Apéndice III. Diagramas de correlación de los números aleatorios vs. número de áreas de 

endemismo para cada matriz, empleados para la selección del valor de semilla. Se indica: 

(A) familias; (B) familias/géneros; (C) géneros; (D) géneros/especies; (E) especies y (F) 

familias/géneros/especies. El rombo negro (♦) y el rotulo indican en orden la semilla y el 

mayor número de áreas de endemismo. 
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Apéndice IV. Valores de endemicidad obtenidos para los patrones similares a la región 

Neotropical con cada una de las matrices, IE es índice de endemicidad del área, ie es 

índice de endemicidad de los taxones. 

 

Matriz Patrón de endemismo IE  ie  
No. de 

taxones 

Familias 

1 3.73 0.88-0.97 4 

2 4.65 0.92-0.94 5 

Familias/ géneros 

1 9.94 0.84-0.94 11 

2 2.83 0.92-0.98 3 

3 4.3 0.84-0.91 5 

4 22.63 0.84-0.86 25 

5 10.74 0.84-0.93 12 

6 2 1-1 2 

Géneros 

1 2.83 0.92-0.98 3 

2 3.7 0.89-0.96 4 

3 3.51 0.84-0.91 4 

4 5.48 0.88-0.96 6 

5 17.35 0.84-0.97 19 

6 18.29 0.82-0.96 20 

Géneros/ 
especies 

1 3.04 0.62-0.95 4 

2 4.33 0.84-0.90 5 

3 5.61 0.85-0.98 6 

4 6.85 0.80-0.90 8 

5 15.91 0.79-0.95 18 

6 20.54 0.81-0.93 24 

7 28.27 0.82-0.97 31 

Especies  

1 1.66 0.66-1 2 

2 2.79 0.89-1 3 

3 2.63 0.85-0.91 3 

4 3.69 0.5-0.75 6 

5 6.09 0.55-1 9 

6 14.01 0.81-0.92 16 

7 29.8 0.5-1 40 

Familias/géneros/
especies 

1 2.87 0.93-0.98 3 

2 2.79 0.91-94 3 

3 3.55 0.83-0.96 4 

4 4.33 0.81-0.91 5 

5 6.41 0.86-1 7 

6 10.12 0.77-0.90 12 

7 16.85 0.79-0.93 19 

8 30.04 0.82-0.97 33 
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Apéndice V. Datos analizados en la pruebas de correlación de Spearman para la 

evaluación de correlación entre atributos geográficos de los patrones obtenidos y 

características ecológicas. En el cuadro Neotrópico (Neo), área de endemismo (AE), 

grados decimales (gd), kilómetros (Km), norte (N) y sur (S). 

 

Patrón 

 
Área    

  

Amplitud 
latitudinal 

Latitud Riqueza  Número 

Pixeles  Km
2
 gd Km  N S Taxones Especies Dietas Tallas 

NeoAE1 136862 106010359 41.44 4612 15 -26 3 2 2 1 

NeoAE2 147442 114205399 48.31 5377 25 -24 5 4 4 2 

NeoAE3 169813 131533494 48.31 5377 23 -25 12 9 5 2 

NeoAE4 180102 139503132 55.08 6132 33 -17 4 2 2 2 

NeoAE5 205154 158907872 56.7 6312 22 -33 33 17 8 2 

NeoAE6 226110 175139939 65.05 7241 23 -34 19 9 8 2 

NeoAE7 228810 177231301 66.96 7454 30 -35 7 6 4 3 
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