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From the Central to the Fuscus, from the Central to the Albogularis: Contributions to 

the Understanding of the Diversification of the Gonatodes albogularis Complex 

 

The yellow-headed gecko, Gonatodes albogularis, is a polytopic species with extensive 

phenotypic variation, distributed from northern South America to Central America and 

several islands. In Colombia, two of the four subspecies of the complex are reported: 

Gonatodes albogularis albogularis and Gonatodes albogularis fuscus. Although Vanzolini 

y Williams (1967) defined morphological and geographical delimitations for these 

subspecies, recent literature overlooks them as operational taxonomic units, leading to 

confusion about their phenotypic and geographical boundaries. This study, therefore, aims to 

characterize the genetic variation of G. albogularis across its trans-Andean distribution, 

using mitochondrial genes COI and 16S. Sequences available from GenBank and those 

generated by this study were utilized. Phylogenetic analyses were conducted for each gene 

and concatenated sequences, genetic distances between taxa were determined, haplotype 

networks were constructed, and a molecular variance analysis (AMOVA) was performed 

among populations. Two well-supported subclades were identified, with a genetic distance 

of 0.126 between them. Haplotype network analyses revealed 19 haplotypes for the COI gene 

and 11 for the 16S gene, with a clear separation between haplogroups. Genetic diversity and 

differences in population structure, confirmed by neutrality tests and AMOVA, suggest 

significant differentiation between subspecies. The genealogical analysis of the G. 

albogularis complex identified two distinct lineages, named the Centroamerica, Pacifico, and 

Caribe (CAPC) clade and the Magdalena (MG) clade, with clear geographical, genetic, and 

morphological differentiation. 

 

Keywords: Cryptic diversity, Phylogenetic systematics, Phylogeography, Geckos, 

Trans-Andean. 
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 Introducción 

Los patrones de distribución de las especies que habitan e interactúan en un espacio 

determinado se encuentran influenciados directamente por los cambios que sufre el mismo. 

Dichos cambios pueden tener repercusiones en las dinámicas poblacionales y en el transcurso 

del tiempo estos cambios pueden llegar a generar procesos de varianza y dispersión (Gamble, 

Bauer, et al., 2008a). 

El Neotrópico es un espacio que funciona como un macro laboratorio, que permite observar 

cómo los eventos que transforman el paisaje son motores de la diversidad de esta zona. Uno 

de los eventos más relevantes se dio durante el Mioceno con el levantamiento de los Andes 

Orientales ~ 12 Ma y los Andes de Mérida, evento orogénico que dividió la cuenca del rio 

Orinoco y el Amazonas dando así origen a lo que hoy es Cis y Transandino (Albert et al., 

2006; Cooper, 1995; Colletta et al., 1990; Hazzi et al., 2018). 

Esta metamorfosis geológica generó en el transcurso del tiempo una topografía heterogénea 

con formación de nuevos ríos que trazaron su curso a través de valles y cañones, gran 

variedad de pisos térmicos cada uno con sus propias características climáticas, gradientes de 

temperatura, humedad y precipitaciones, entre otros fueron factores abióticos que actuaron 

como motores de cambios bióticos como las coberturas vegetales, a su vez  dando paso a una 

variedad de ecosistemas que albergaron una composición de comunidades sin precedentes 

(Hoorn, 1993; Hoorn et al., 2010).  

Esta serie de cambios ecológicos repercutieron en la distribución y diversidad de las especies. 

Una hipótesis de las consecuencias de este proceso es una de las mayores radiaciones de 

vertebrados en la historia, la cual se dio en los peces de agua dulce (Albert y Reis ., 2011). 

Con el fin de entender estos procesos, la biogeografía emerge como una herramienta 

fundamental para comprender la biodiversidad al explorar cómo y por qué las especies se 

distribuyen en diferentes regiones. Esta disciplina no solo traza los patrones de distribución 

geográfica de la vida, sino que también investiga los procesos históricos, ecológicos y 

evolutivos que han moldeado estas distribuciones a lo largo del tiempo (Cabrera y Willink, 

1973). 

La biogeografía revela las conexiones profundas entre los organismos y sus entornos 

(Williams y Ebach, 2008). Pero también es la base para que otras herramientas como la 

filogeografía puedan revelar la historia evolutiva de las especies mediante el análisis de sus 

linajes genéticos. Al combinar datos genéticos con información sobre la distribución 

geográfica (Avise, 2000). En el contexto actual, la filogeografía juega un papel crucial en la 

conservación de la biodiversidad. Al identificar linajes genéticos únicos y poblaciones 

crípticas, esto sobre todo en el Neotrópico, donde la diversidad críptica es latente, sobre todo 

en grupos como los anfibios y reptiles, en grupos con una alta distribución como Pristimantis 
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(Jiménes de la Espada, 1875) (Franco-Mena et al., 2023; Trevisan et al., 2020), Rhinella 

(Fitzinger, 1826) (Acevedo et al., 2016; Mittan-Moreau et al., 2022),   Gymnophthalmidae 

(Diago-Toro et al., 2021). 

Estas características también las cumplen los geckos neotropicales, siendo este el objeto de 

estudio de este trabajo G. albogularis (Duméril y Bibron, 1836), donde a pesar que plantea 

un reto por su compleja taxonomía, este grupo y su área de distribución Transandina brindan 

un modelo y un escenario para comprender las dinámicas biogeográficas y evolutivas. 

 

1. Planteamiento del problema  

Dentro de los reptiles una de las clases más diversas es Squamata con 11.769 especies, este 

orden presenta una alta variedad de morfotipos y hábitos de vida, siendo un grupo 

cosmopolita, en donde una de las superfamilias más diversas es Gekkota, la cuál cuenta con 

2,316 especies confirmadas de geckos (Uetz y Hošek, 2024).  

En cuanto a los geckos neotropicales, principalmente se refiere a las especies de la familia 

Sphaerodactylidae, esta familia cuenta con 231 especies, que se distribuyen mayormente en 

el Neotrópico y géneros como Sphaerodactylus (Wagler, 1830) y Gonatodes (Fitzinger, 

1843) son los que presentan una mayor diversidad. Para Gonatodes se han descrito un total 

de 34 especies (Uetz y Hošek, 2024) de las cuales ocho de ellas se han reportado para 

Colombia; G. humeralis (Guichenot, 1855), G. chucuri (Meneses-pelayo y Ramírez, 2020), 

G. castanae (Carvajal-Cogollo, Eguis-Avendaño y Meza-Joya, 2020), G. vittatus 

(Lichtenstein y Martens, 1856), G. riveroi (Stuaro y Avila, 2011), G. ligiae (Donoso-Barros, 

1967), G. concinnatus (O’Shaughnessy, 1881) y G. albogularis (Duméril y Bibron, 1836). 

Esta última especie se considera como un complejo de especies pues cuenta con cuatro 

subespecies, de las cuales dos se encuentran reportadas para Colombia; G. a. albogularis 

(Duméril., y Bibron, 1836) y G. a. fuscus (Hallowell, 1855), esto, resulta ser muy común en 

el género pues G. albogularis, no es la única especie que exhibe  diversidad críptica, pues G. 

concinnatus también se puede clasificar como un complejo de especies debido a las 

similitudes morfológicas entre las especies del complejo (Caicedo-Portilla y Suárez-Badillo, 

2020; Sturaro y Avila-Pires, 2011). Esto ha llevado a que se considere que la diversidad del 

género para Colombia se encuentre subestimada (Caicedo-Portilla y Suárez-Badillo, 2020; 

Carvajal-Cogollo et al., 2020; Meneses-Pelayo y Ramírez, 2020). 

Esta problemática de la subestimación de la biodiversidad se da principalmente por la 

presencia de diversidad críptica latente en complejos como los ya mencionados, siendo una 

consecuencia de esta la asignación taxonómica, pues con base en variaciones específicas en 
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algunas poblaciones se describen especies, claro ejemplo de esto son las múltiples sinonimias 

de G. albogularis (Rivero-Blanco, 1968; Uetz y Hošek, 2024), puesto que este presenta una 

amplia gama de coloración céfalo dorsal que puede ir desde amarillo claro hasta naranja 

oscuro (Rivero-Blanco, 1968), igualmente sucede respecto a los caracteres merísticos, lo que 

se observa es que presentan mucha variación entre localidades (Vanzolini y Williams, 1962). 

Sumado a la ambigua identificación morfológica, este complejo tiene un amplio rango de 

distribución, el cual es Transandino, y en Colombia se encuentra en las tierras bajas de la 

cuenca del Magdalena, el Cauca, el Pacifico y Caribe (Ayala, 1986; Rivero-Blanco, 1979). 

En consecuencia, la presencia generalizada de especies crípticas con posibilidades de ser 

genéticamente distintas dificulta la estimación de la diversidad en una escala regional y 

global, así complicando los esfuerzos de conservación de especies y el control de plagas o 

enfermedades (Bálint et al., 2011; Poulin y Pérez-Ponce de León, 2017), por lo tanto, esta 

investigación busca entender ¿cómo es la estructura genética del complejo Gonatodes 

albogularis en su distribución Transandina? 

 

2. Justificación   

Según los datos del Sistema de Información sobre Biodiversidad de Colombia (SIB, 2024), 

Colombia cuenta con 591 especies de reptiles, siendo la especie con más observaciones 

Gonatodes albogularis con un total de 38.432 registros, este alto número de registros se debe 

a su amplio rango de distribución, pero también a la diversidad críptica latente en esta 

especie. 

Comprender la diversidad críptica es crucial, en escenarios de cambio climático, donde las 

especies con diversidad críptica son las más afecta-das, pues tienen más probabilidad de 

extinguirse sin ni siquiera poderlas identificar y delimitar correctamente (Bálint et al., 2011). 

Esta limitación resulta ser una barrera a la hora de estimar la diversidad en una región, pues 

la presencia de esta pudiera estar subestimando la diversidad y por ende subestimando su 

estado de conservación.  

Un ejemplo de esto es el caso de la rana de cristal de la especie Hyalinobatrachium 

fleischmanni (Boettger, 1893), este anuro se distribuye en Centroamérica y América del Sur, 

Durante mucho tiempo, fue considerada como una especie homogénea en todo su rango de 

distribución, sin embargo Mendoza-Henao et al., (2020) encontraron diferencias 

morfológicas, acústicas y genéticas entre las poblaciones en su rango de distribución, esto 

dio como resultado la resurrección de H. viridissimum (Taylor, 1942) y la postulación de tres 

especies candidatas a partir de los resultados obtenidos. Estos hallazgos demuestran que el 

estado de conservación menor preocupación (LC), no refleja adecuadamente las distintas 
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amenazas a las poblaciones genéticamente distintas. Otro caso similar fue el reportado por 

Guayasamin et al., (2022), quienes descubrieron dos nuevas especies de ranas de cristal en 

otro complejo del género Hyalinobatrachium, dichas especies al ser descritas se catalogaron 

siguiendo los criterios de la UICN como en peligro de extinción. 

La pérdida de diversidad resulta ser alarmante, sin embargo, estudios que implementan 

técnicas moleculares, han resultado ser útiles para entender y categorizar la diversidad 

críptica en reptiles (Leaché et al., 2009; Pinto-Sánchez et al., 2015; Rato et al., 2016; Villamil 

et al., 2019; Welton et al., 2014). La importancia de este estudio radica en que a pesar de que 

G. albogularis es la especie de reptil más común en Colombia es aún muy poco estudiada y 

mucho menos, desde una perspectiva genética. 

Siendo este el primer estudio de este tipo, que se centra en esta especie resulta crucial para 

comprender mejor la diversidad genética y estructural de G. albogularis, lo que puede tener 

implicaciones para dilucidar especies crípticas, en su conservación en Colombia y el resto de 

su área de distribución.  

 

3. Objetivos  

3.1     Objetivo general 

Caracterizar la variación genética de G. albogularis en su área de distribución Transandina. 

3.2     Objetivos específicos  

Analizar la variación genética de G. albogularis utilizando marcadores tipo mtDNA. 

Reconstruir una genealogía con secuencias parciales de ADN mitocondrial par G. 

albogularis. 

 

4. Marco teórico                                                                               

4.1   El Neotrópico  
 

En el planeta existen regiones geográficas terrestres las cuales presentan características 

ecológicas específicas, estas son delimitadas principalmente por un conjunto homogéneo de 
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características bióticas, que difiere de las regiones circundantes debido a barreras ecológicas, 

a esto se le conoce como regiones biogeográficas (Cabrera y Willink, 1973; Morrone, 2014). 

El Neotrópico del griego neos = “nuevo” hace referencia a la región tropical del continente 

americano “nuevo mundo”, esta región biogeográfica, abarca parte de centro América, las 

islas del Caribe en el Pacífico hasta las islas Galápagos, y casi la totalidad de Suramérica 

exceptuando, el sur de Chile y la Patagonia, pues dicha zona se considera parte de la región 

Antártica (Morrone, 2014). Geológicamente el Neotrópico se encuentra distribuido en tres 

placas tectónicas; la Norteamericana, Caribe y la Suramericana(Scotese et al., 2001). El 

Neotrópico actual se formó a través de una serie de procesos complejos y prolongados. Donde 

la tectónica de placas tiene el papel fundamental, iniciando en el Mesozoico tardío (144 – 66 

Ma) con la segunda fragmentación del supercontinente Gondwana donde América del sur se 

empieza a separar de la actual África (~140 Ma) abriendo el atlántico sur (Scotese et al., 

2001).  

Otro evento importante que modeló el actual Neotrópico fue el surgimiento la mayor cadena 

montañosa del mundo, con más de 7000 kilómetros a lo largo de la costa occidental de 

América del sur, el proceso orogénico del levantamiento de los Andes iniciá en el Cretácico 

(Milnes, 2015) esto a partir de la subducción de la placa de Nazca en la placa Sudamericana, 

donde la compresión resultante de esta subducción ha levantado gradualmente los Andes 

(Sobolev y Babeyko, 2005).  Se cree que este levantamiento se da de sur a norte y del 

occidente al oriente, siendo la ramificación de los Andes Colombianos en tres los que se han 

originado más recientemente, iniciando en el Paleoceno y el Eoceno, pero fue durante el 

Mioceno cuando se produjo un mayor levantamiento (Cardona et al., 2018; McCourt et al., 

1984), estos eventos orogénicos, moldearon el paisaje que hoy en día presenta esta región 

El levantamiento de los Andes Orientales (~15 -13 Ma) (Mora et al., 2010) y la Cordillera de 

Mérida (~8 Ma) (Duque-Caro, 1990),  definieron los límites de las cuencas modernas de los 

ríos Magdalena, Maracaibo y Orinoco, esto dio origen a la división que hoy se conoce como 

cisandino (territorios de la cuenca del Orinoco y Amazonas) y Transandino (territorios del 

flanco occidental de la Cordillera Oriental y los Andes de Mérida) (Albert et al., 2006; 

Duque-Caro, 1990).  

Uno de los últimos eventos importantes en la formación del Neotrópico y la región 

Transandina fue la culminación del istmo de Panamá del Mioceno tardío al Plioceno (~10-3 

Ma) (Barat et al., 2014; Duque-Caro, 1990; Iturralde-Vinent, 1999), esto separó el Océano 

Pacífico del Océano Atlántico y actuó como un puente que permitió el paso de fauna del 

norte del continente americano al sur y viceversa, a este evento se le conoce como el Gran 

Intercambio Biótico Americano (GABI, por sus siglas en inglés) (Carrillo et al., 2014). 

4.2 Diversidad del Neotrópico  
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En nuestro planeta, los patrones de diversidad tienden a ser mayores hacia las latitudes 

tropicales (Hillebrand, 2004). Para explicar esta diversidad se plantean distintos mecanismos 

abióticos, como “la hipótesis del tiempo”, donde la riqueza de especies está correlacionada 

con el tiempo de especiación en los distintos grupos en el Neotrópico (Mittelbach et al., 

2007). Esta hipótesis plantea que desde la separación de Suramérica de Gondwana y el total 

aislamiento de otros continentes tropicales, América del sur se diversificó y evolucionó cerca 

de 90 Ma como una “isla aislada”, lo cual se ve reflejado en la fauna de mamíferos del sur, 

caso muy comparable en cuanto a linajes endémicos con el de la fauna australiana (Carrillo 

et al., 2014). Esto, sumado a las condiciones climáticas “estables”, debió favorecer la baja 

tasas de extinción, lo cual preservaría las especies en el tiempo (Hoorn et al., 2010; 

Mittelbach et al., 2007).  

Otro factor importante en la diversificación del Neotrópico fue el surgimiento de los Andes 

(Hoorn et al., 2010; Kattan et al., 2004), pues la aparición de esta cadena montañosa favoreció 

la especiación alopátrica (Hoorn et al., 2010); produjo vicarianza geográfica a partir del 

aislamiento genético, entre poblaciones de tierras bajas en los dos flancos de la cordillera de 

los Andes (Quintero et al., 2013); incrementó la heterogeneidad de hábitats del sur al norte 

de América, lo cual favoreció los procesos de radiación adaptativa (Albert et al., 2006; 

Lynch, 1999). Con este entorno cambiante los nuevos linajes andinos, se pudieron dispersar 

dentro de otros biomas neotropicales (Hoorn et al., 2010; Rahbek et al., 2019). 

Con el surgimiento de la cordillera Oriental, y la formación del sistema  trans y cisandino se 

ha logrado evidenciar la radiación de linajes endémicos asociados a las cuencas  del río 

Magdalena, Orinoco y la vertiente del Pací fico (Albert et al., 2006; Hazzi et al., 2018), un 

ejemplo de esto es la diversidad de especies y de clados de peces endémicos de cada una de 

las cuencas y cómo estos se relacionan filogenéticamente entre sí, siendo los clados de la 

cuenca del río Magdalena mucho más emparentados con los peces de la cuenca del río 

Maracaibo, esto debido posiblemente a la extinción  parcial de taxones cisandinos, seguida 

de la dispersión de congéneres de la cuenca del río Magdalena esto tras una incursión marina 

en el Mioceno tardío (Albert et al., 2006). 

Estos factores abióticos, sumado a factores bióticos como las interacciones planta-animal 

como dispersores de semillas y polinizadores, han impulsado o restringido los procesos de 

diversificación de especies. Un ejemplo es que aún se desconocen cuáles son los 

polinizadores de muchas familias de plantas (Galetto et al., 2022) y aún se siguen revelando 

interacciones sorprendentes, como el caso de la rana arborícola Xenohyla truncata 

(Izecksohn, 1959), la cual se logró evidenciar que es un polinizador de varias especies de 

plantas en la Amazonia brasileña (de-Oliveira-Nogueira et al., 2023). 
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Estudios más recientes como el presentado por Meseguer et al. (2022),  abordan la diversidad 

neotropical con datos filogenéticos de 12.512 especies de plantas y tetrápodos donde, 

sugieren que la diversidad de plantas aumentó en el tiempo, mientras que la diversidad de 

tetrápodos se acumuló lentamente y disminuyó en ciertos periodos de tiempo,  posiblemente 

debido a las diferentes respuestas al cambio climático, lo cual podría indicar una mejor 

capacidad de adaptación de las plantas a los cambios climáticos. 

Todos estos factores han condicionado a que la región neotropical sea la más diversa en el 

planeta. Se estima que, de la diversidad global de fauna, el Neotrópico alberga el 34,3% de 

peces de agua dulce (Albert et al., 2020), el 38% de especies de aves, el 24,9% de especies 

de mamíferos y un 43% de especies de anfibios y un 33,8% de especies de reptiles (Meseguer 

et al., 2020). En particular se estima un total de 3345 especies de lagartos para el Neotrópico 

(Uetz y Hošek, 2024). Pero la ya rica biodiversidad neotropical, se le añade una capa más de 

dificultad, púes la diversificación es tan alta que existen muchos linajes genéticos, cuya 

variación morfológica es indistinguible entre los mismos, a esto se le conoce como diversidad 

oculta. 

4.3  Diversidad críptica  
 

Las altas tasas de diversidad neotropical también traen sus retos para entender la misma, 

siendo la diversidad críptica una de ellas. Este término se usa para referirse a la existencia de 

especies que son morfológicamente muy similares o incluso indistinguibles entre sí, 

generalmente con una amplia distribución, pero que son genéticamente distintas y 

representan linajes evolutivos diferentes (Fouquet et al., 2007). Este fenómeno es 

especialmente prevalente en la región neotropical, conocida por su inmensa biodiversidad y 

complejidad ecológica. 

Comprender la diversidad es importante pues estos complejos de especies, subestiman la 

diversidad de la región, y el no reconocer las especies crípticas puede obstaculizar los 

esfuerzos de conservación ya que pueden estar en mayor peligro de lo estimado, lo que 

requiere estrategias de conservación específicas (Bickford et al., 2007). 

Las especies con diversidad críptica, desafían los métodos tradicionales de identificación de 

especies basados principalmente en caracteres morfológicos. Un ejemplo de ello, los anfibios 

y reptiles donde las diferencias dentro de un mismo género llegan a ser muy sútiles, como 

sucede con los anfibios del género Pristimantis (Franco-Mena et al., 2023) o Rhinella (Rivera 

et al., 2022) y lagartos de la familia Teiidae (Gray, 1827) (Giugliano et al., 2013) o del género 

Anolis (Daudin, 1802) (Guarnizo et al., 2016). 

Entender la diversidad críptica puede llevar a tener implicaciones taxonómicas, en donde las 

especies se reclasifican basándose en diferencias genéticas sumado a evidencia morfológica, 
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biogeográficas ecológicas, o bio-acústicas (Orrico et al., 2017). Al uso de la mayor cantidad 

de información disponible se le conoce como “taxonomía integrativa”(Magalhães et al., 

2018), siendo una fuente de información robusta los análisis genéticos (Espíndola et al., 

2016). 

Ante este panorama tan caótico, la implementación de evidencia genética, resulta 

fundamental para revelar la diversidad críptica. Esto se puede realizar mediante técnicas 

como la secuenciación de ADN y el Barcoding, en donde se puede llegar a identificar 

diferencias entre los linajes de organismos morfológicamente similares (De La Salle et al., 

2005; Mulcahy et al., 2022; Vences et al., 2012). Este enfoque ha permitido descubrir 

numerosas especies crípticas, proporcionando una visión más precisa de la biodiversidad y 

facilitando estudios de filogenia y biogeografía (Cheng et al., 2024). Tal es el caso de los 

geckos, grupo en el que muchas especies se descubren mediante análisis genéticos a pesar de 

tener características físicas similares (Uetz et al., 2020). 

4.4  Filogenética y Filogeografía  
 

Con el fin de entender los procesos macroevolutivos, que modelan la diversidad de las 

especies existen disciplinas como la “sistemática filogenética”, esta es una herramienta que 

permite clasificar la diversidad, siendo el objetivo de los análisis filogenéticos estimar la 

historia evolutiva de un grupo a partir de relaciones entre ancestro-descendientes. Estas 

relaciones se representan comúnmente mediante árboles filogenéticos, los cuales ilustran las 

hipótesis sobre los puntos de divergencia entre linajes (Faith, 1992; Hennig et al., 1999).  

Los métodos para reconstruir las relaciones filogenéticas se basan en algoritmos bastantes 

complejos y robustos. Uno de los primeros métodos en ser implementado fue la máxima 

parsimonia (MP) en donde el pensamiento parsimonioso, acepta la solución más simple sobre 

la más compleja, para los árboles filogenéticos se prefiere el árbol que implica la mínima 

cantidad de cambios evolutivos (Swofford, 1996). Este método además de la matriz de datos 

base, usa la menor cantidad posible de datos a priori, por lo tanto, los caracteres usados para 

inferir el árbol filogenético tienen la misma influencia sobre el análisis (Hennig, 1968). Este 

método se puede ver afectado en su resultado final, por lo que se ha denominado atracción 

de ramas largas, esto hace que el árbol generado se encuentre adulterado cuando la cantidad 

de caracteres hipoplásicos es mayor a los caracteres homólogos (Felsenstein, 1978; Bergsten, 

2005). 

Existen otros métodos más robustos como Máxima verosimilitud (ML por sus siglas en 

inglés) e Inferencia Bayesiana (IB) difieren de métodos como MP, por la inclusión de 

información a priori, sobre los caracteres, siendo los más implementados las secuencias de 

nucleótidos de ADN. El método ML implica calcular todos los posibles árboles filogenéticos, 
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que se podrían derivar a partir de la matriz implementada en el análisis, esto con base en un 

modelo previamente seleccionado que se ajusta a la naturaleza de los datos, además de 

considerar todos los árboles posibles, el método de máxima verosimilitud también debe 

estimar la longitud de las ramas para cada árbol. La longitud de las ramas representa el 

número de cambios evolutivos que ocurren a lo largo de una rama específica del árbol 

(Brooks et al., 2007).  

Uno de los contras de este método, es la “repulsión” de grupos hermanos, esto se da cuando 

se ubican en las ramas largas de los árboles, además que este método resulta ser muy 

demandante, pues requiere un gran poder de cómputo, debido a la necesidad de evaluar un 

gran número de árboles posibles y sus respectivas longitudes de ramas (Siddall, 1998).  

Por otro lado, métodos como inferencia bayesiana (IB) estiman la probabilidad de qué tan 

bien los árboles filogenéticos son explicados por los datos. Este enfoque se basa en el teorema 

de Bayes, que combina la probabilidad previa de un árbol con la verosimilitud de los datos 

arrojados por ese árbol para calcular la probabilidad posterior (Huelsenbeck et al., 2001). La 

inferencia bayesiana, por lo tanto, proporciona una distribución completa de probabilidad 

posterior sobre los posibles árboles filogenéticos, en lugar de identificar un único árbol o" un 

árbol mejor" como lo hace el método de máxima verosimilitud (ML) (Brooks et al., 2007; 

Huelsenbeck et al., 2001). 

Una de las ventajas que tiene la IB es el uso del algoritmo Markov Chain Monte Carlo 

(MCMC), que permite realizar búsquedas eficientes a través del espacio de posibles árboles 

filogenéticos. En lugar de evaluar exhaustivamente todos los árboles posibles, MCMC toma 

"atajos" al muestrear preferentemente aquellos árboles que tienen una alta probabilidad 

posterior (Barido-Sottani et al., 2023). Esto se ve reflejado en el poder de cómputo necesario 

para realizar este tipo de cálculos siendo mucho más eficiente que ML. 

Con estos métodos de análisis la filogenia permite entender e identificar los linajes mediante 

árboles filogenéticos, pero disciplinas como la filogeografía permiten analizar en conjunto 

los patrones demográficos y la distribución geográfica de linajes evolutivos (Avise, 2000). 

Esto, a partir de la información que suministra el ADNmt, pues debido a que presentan 

características como: una mayor tasa de mutación, tamaño menor en comparación al ADN 

nuclear, ausencia de recombinación debido a la herencia matrilineal, lo convierten en una 

herramienta que permite comprender la historia demográfica de los linajes, con menor 

dificultad y una resolución ideal (Avise, 2000; Buckland et al., 2014; Gamble., et al., 2008b; 

Lundberg et al., 2011). 

La implementación de marcadores mitocondriales en estudios filogeográficos es una 

herramienta útil para abordar la diversidad críptica que presentan distintos grupos 

taxonómicos (Hasbún et al., 2005; Stephen et al., 2013; Suárez-Atilano et al., 2014). Un 

concepto que permite abordar la diversidad críptica es ESU (Unidad Significativa Evolutiva, 
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por sus siglas en inglés) pues este refleja la estructura filogeográfica que podría asumirse 

como un potencial adaptativo que tiene la diversidad necesaria para una futura especiación 

(Moritz, 1994; Pestano et al., 2003). Estos marcadores mitocondriales permiten explorar la 

diversidad en un grupo como los geckos neotropicales, quiénes son un grupo con una 

diversidad críptica latente y poco explorada, en donde G. albogularis al ser el más 

representativo resulta de gran interés por su amplia distribución y su difícil identificación por 

métodos convencionales 

4.5 Gonatodes albogularis  
 

Cuando se habla de geckos, se hace referencia a la superfamilia Gekkota, esta agrupa a siete 

familias entre ellas la familia Sphaerodactylidae, esta representa el 14,5% de la diversidad de 

especies de geckos (Uetz y Hošek, 2024). Se distribuye al occidente del continente asiático, 

en el extremo occidental de la costa africana y al extremo oriental de África ecuatorial, pero 

la mayor representación de esta familia se encuentra distribuida al norte de Sudamérica, 

Centroamérica y el Caribe (Gamble, Bauer, et al., 2008a).  

La historia evolutiva de los geckos del nuevo mundo es muy antigua, y se plantean diversas 

hipótesis para explicar diversificación de estos en el Neotrópico; como el transporte humano, 

dispersión y vicarianza, como evidencia de ello las reconstrucciones filogenéticas sugieren 

que el linaje más antiguo de estos geckos neotropicales es de origen Gondwánico (Bauer, 

1993; Gamble., et al., 2008a; Gamble et al., 2011).  

Este linaje monofilético surge a mediados del Cretácico (~95Ma), dicho linaje agrupa a las 

especies de la familia Sphaerodactylidae, dicha familia tiene una mayor representatividad en 

Suramérica pues se estima que el 70% de las especies habitan esta zona, (Gamble et al., 

2008b, 2008a; Gamble et al., 2011; Uetz y Hošek, 2024).  

 La familia Sphaerodactylidae cuenta con 12 géneros (Uetz y Hošek, 2024). Siete de ellos se 

distribuyen en el Neotrópico; Aristelliger (cope,1861), Chatogekko (Andersson, 1918), 

Coleodactylus (Parker,1926), Sphaerodactylus (Wagler, 1830), Lepidoblepharis (Peracca, 

1897), Pseudogonatodes (Ruthven, 1915) y Gonatodes (Fitzinger, 1843) quien, cuenta con 

34 especies endémicas del Neotrópico y su diversificación se registra a comienzos del 

Oligoceno (~35 Ma) (Gamble et al., 2008a).  

La especie típica del género es Gonatodes albogularis (Duméril y Bibron, 1836) la cual 

diverge de su ancestro común en el Mioceno (~ 13 Ma), (Gamble et al., 2008a). Este es un 

gecko con dimorfismo sexual con tamaño promedio en machos de 88 mm y las hembras de 

78 mm. Además, presentan una pupila circular, dos filas laterales de escamas en los dedos 

de pies y manos. El dimorfismo sexual se extiende al área de la gula que puede ser de color 



22 De la central para allá fuscus, de la central para acá albogularis: Aportes al conocimiento de la diversificación del complejo G. albogularis. 

 

 

amarillo o naranja en los machos, en las mejillas y la zona labial, puede presentar machas 

azules claras o más brillantes, mientras las hembras presentan un patrón de color menos 

vistoso (Rivero-Blanco, 1979).  

Los caracteres merísticos de esta especie presentan la siguiente configuración de escamas: 

Supralabiales son 5-6 (5,2); infralabiales de 4-5 (4,2); geneiales de 2-3 (2,2); las supraciliaries 

de 0-2 (0,5); ventrales 40-59 (47,9); infradistrales tercer dedo de 9-12 (10,9); las 

infraproximales tercer dedo de 3-5 (3,5); infradigital tercer dedo de 13-17 (14,8); 

infradistrales cuarto dedo de 10-13 (11,5); infraproximales cuarto dedo de 5-8 (6,9); 

infradigital cuarto dedo de16-20 (18,5). Un carácter diagnóstico es la lepidosis subcaudal que 

puede ser tipo A o B (Rivero-Blanco, 1979).  

En cuanto a su rango de distribución actual G. albogularis se encuentra en Centroamérica, 

algunas islas del Caribe, Venezuela y Colombia (Peters y Donoso-Barros, 1970; Savage, 

2002), también se ha reportado como introducido en la Florida (EE. UU) (Krysko, 2005). En 

Colombia tiene una distribución, mayormente Transandina y entre los valles interandinos, la 

región Caribe, Pacifico y la región nororiental de Colombia (Ayala, 1986). En Venezuela 

tienen una distribución Transandina en el occidente de Venezuela y en la cuenca del río 

Maracaibo (Rivero-Blanco, 1979) aunque hay reportes Cisandinos (Portilla y Gutiérrez 

Lamus, 2020; Vanzolini y Williams, 1962).  

G. albogualris es un gecko diurno, el cual se ha visto activo hasta 22 horas, este es de hábitos 

mayormente arborícolas pero también se puede observar habitando en escombros y en 

simpatría con G. vittatus (Rivero-Blanco, 1968). Esta especie es frecuentemente observada 

en entornos perturbados y muy antropizados, puede ser encontrada en una gran variedad de 

hábitats desde el Bosque Seco Tropical hasta los Bosques Húmedos Tropicales entre los 0-

1500 m.s.n.m, (Peters y Donoso-Barros, 1970; Rivero-Blanco, 1968; Serrano-Cardozo et al., 

2007).  

Esta especie se encuentra catalogada por la IUCN como menor preocupación (LC) (Chaves 

et al., 2022), pues se considera que sus poblaciones son estables, lo que no se considera es la 

diversidad críptica latente de esta especie, ni las problemáticas taxonómicas de la misma, que 

parten por la descripción del ejemplar tipo en 1836 realizada por Duméril y Bibron como 

Gymnodactylus albogularis a partir de un ejemplar colectado en Martinica. El análisis 

comparativo sugiere que el ejemplar tipo conservado en el museo d’Histoire Naturelle de 

París No.1779, no pertenece a dicha localidad, pues desde que fue descrita la especie con esa 

localidad tipo no se ha vuelto a reportar (Breuil, 2009); sin embargo, este material tipo 

concuerda con las poblaciones colombianas y del estado de Zulia en Venezuela (Vanzolini y 

Williams, 1962). Según Rivero-Blanco (1968) es muy probable que el material tipo fue 

colectado en una localidad desconocida, pero cercana al lago de Maracaibo, pues el colector 

Mr Plee también recolectó peces en esta zona y los envió al museo de París (Cuvier et al., 

1829). 
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Debido a la amplia distribución y variación fenotípica, G. albogularis es considerado una 

especie politípica (Vanzolini y Williams, 1962), pues cuenta con cuatro subespecies: G. a. 

albogularis (Duméril, A., Bibron, 1836), G. a. fuscus (Hallowell, 1855); G. a. Notatus 

(Reinhardt y Lütken, 1862); G. a. dodinii (Rivero-Blanco C, 1964). 

Siendo las que tienen mayor representatividad G. a. albogularis (Figura 1a) y G. a. fuscus 

(Figura 1b), la principal diferencia entre estas dos subespecies se da principalmente en el 

patrón subcaudal donde G. a. albogularis presenta un patrón tipo A (1´1´2´´) mientras que 

G. a. fuscus presenta un patrón tipo B (1´1´1´´), aunque Rivero-Blanco (1979) menciona que 

G. a. fuscus  puede tener configuración tipo A también, las variaciones entre estas dos sub 

especies también se dan en la coloración céfalo dorsal, mientras que G. a. albogularis 

presenta una coloración amarillenta o naranja con reticulaciones irregulares (Figura 1a). 

G. a. fuscus  exhibe una capucha que puede ser amarilla o naranja pero es homogénea (Figura 

1b); otra variación se da en la extensión de la mancha labial, donde esta es continua para G. 

a. albogularis  y va desde la segunda supralabial hasta la zona prehumeral (Figura 1a), 

mientras que G. a. fuscus  esta mancha se encuentra limitada a la zona labial (Figura 1b). La 

coloración del mentón en G. a. albogularis puede ser amarilla o naranja claro, mientras que 

la coloración del mentón en G. a. fuscus es naranja oscuro (Rivero-Blanco, 1979).  

Los caracteres meristícos para G. a. albogularis constan de: Supralabiales de 5-6, (5.1); 

infralabiales de 4-5 (4,1); geneiales de 2-3 (2,1); supraciliares de 0-1 (0,1); ventrales de 43-

51 (48,0); infradistales tercer dedo de 9-12 (11,0); infraproximales tercer dedo de 3-5 (3,5); 

infradigitales tercer dedo de 13-17 (14,7); infradistales cuarto dedo de 10-13 (11,7); 

infraproximales cuarto dedo de 5-8 (6,7); infradigitales cuarto dedo de 16-20 (18,1) (Rivero-

Blanco, 1979). 

Mientras que los caracteres meristícos de G. a. fuscus constan de: Supralabiales de 4-6 (5,4); 

infralabiales de 5-7 (6,0); geneiales de 2-3 (2,2); supraciliaries ausentes; ventrales de 42-59 

(52,2); infradistales tercer dedo de 12-14 (13,0); infraproximales tercer dedo de 3-4 (3,8); 

infradigitales tercer dedo de 15-18 (16,8); infradistales cuarto dedo 13-15 (14,2); 

infraproximales cuarto dedo 4-8 (6,8) (Rivero-Blanco, 1979). 

Respecto a la distribución de las subespecies Rivero-Blanco (1979), menciona G. a. 

albogularis se distribuye de forma Transandina en la cuenca del río Maracaibo para 

Venezuela y al noreste de Colombia y para G. a. fuscus se distribuye en los valles 

interandinos del Magdalena y el Cauca y en Centroamérica y el caribe (Rivero-Blanco, 1979; 

Vanzolini y Williams, 1962). 

Debido a su amplio rango geográfico y a una intrigante variación de la coloración de su 

apariencia externa, sumado a la poca variación de sus caracteres merísticos es que G. 
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albogularis se hace difícil su correcta identificación. Es aquí donde los marcadores 

moleculares surgen como una importante herramienta en el aporte de estas investigaciones 

en donde la variación genética aún no ha sido examinada. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

5. Antecedentes    

En Colombia, el estudio de la sistemática filogenética y la filogeografía de los lagartos ha 

avanzado considerablemente, aunque ciertos grupos, como la familia Sphaerodactylidae, aún 

no han sido plenamente investigados. Dentro de esta familia, G. albogularis se destaca por 

su alta representatividad y amplia distribución, sin embargo, es un taxón que ha recibido 

relativamente poca atención en comparación con otros reptiles.  

Figura. 1. a. Macho de la subespecie denominada G. a. albogularis, b. Macho de la 

subespecie denominada G. a.  fuscus.  
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Aspectos citogenéticos han sido estudiados por Schmid et al. (2014), donde evaluaron cuatro 

especies del género Gonatodes entre ellas G. albogularis encontrando en el cariotipo 16 pares 

de cromosomas telocéntricos, donde todos los cromosomas presentan una heterocromática 

constitutiva distinta en su región centromérica. Existe un solo trabajo donde se estudia la 

embriología de G. albogularis, este se centra en el desarrollo de las extremidades y analiza 

los patrones de condrogénesis y osificación desde las etapas embrionarias tempranas hasta 

crías y revela la presencia de ciertos elementos que se cree que se pierde en la evolución de 

los escamados (Leal et al., 2010).  

Donde se evidencia un mayor número de publicaciones es en tópicos de historia natural, 

aspectos reproductivos examinados por Serrano-Cardozo et al. (2007b) quienes investigan 

las características reproductivas de G. albogularis en un bosque seco tropical con actividad 

reproductiva continua, encontrando que las hembras adultas se reproducen durante todo el 

año. Carvajal-Ocampo et al. (2019) reporto casos de puestas comunales en bromelias por las 

hembras de Gonatodes albogularis. 

Estudios del comportamiento se han investigado cómo el impacto de la temperatura en el 

microhábitat influye en el comportamiento de escape de G. albogularis. Se encontraron 

correlaciones negativas entre la temperatura del microhábitat y la distancia entre el gecko y 

los depredadores en el momento de iniciar el escape, así como la distancia hasta el refugio 

más cercano (Domínguez et al., 2015). También se ha explorado el comportamiento 

ondulatorio de la cola como una señal disuasoria en presencia de los depredadores, siendo 

los machos los que presentan con mayor frecuencia este tipo de comportamiento (Alonso et 

al., 2010). Aspectos como la autotomía caudal también han sido estudiadas, donde la pérdida 

de la cola afecta el comportamiento de escape ya que los machos con cola intacta permiten 

que los depredadores se acerquen más, lo que exhibe una correlación negativa entre la 

distancia de aproximación y la longitud de la cola (Domínguez et al., 2015).  

En aspectos morfológicos y taxonómicos, los mayores exponentes son Rivero-Blanco (1968) 

y Vanzolini y Williams (1962) los cuales proponen y se cuestionan la identidad de las 

subespecies G. a. albogularis y G. a. fuscus e indagan profundamente en la identidad de los 

mismos. Aunque aún no se ha llegado a estudiar esta especie desde un punto de vista 

molecular trabajos como los de Carvajal-Cogollo et al. (2020) y Meneses-Pelayo y Ramírez, 

(2020) incorporan secuencias de G. albogularis en sus análisis, a pesar de no ser el objeto de 

estudio, en sus conclusiones y sugieren la importancia de comprender dicho complejo de 

especies.  
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6. Metodología  

6.1  Área y objeto de estudio  

Este estudio se realizó en el área de distribución Transandina de G. albogularis. La obtención 

de las muestras para este estudio provino principalmente de Colombia a partir de donaciones 

de 13 tejidos y 24 secuencias suministradas por la Fundación Geckos principalmente de la 

región Caribe, 44 secuencias de ADN previamente reportadas en la base de datos del NCBI 

y nueve secuencias obtenidas por este estudio para un total de 90 muestras. 

Las secuencias obtenidas se dividieron por su región de origen teniendo, que de los 

departamentos de la región Caribe 13 fueron del Cesar, una de Sucre, ocho de Bolívar, dos 

del Magdalena y seis de La Guajira. De la región interandina de los departamentos del Huila 

nueve y del Valle del Cauca ocho. De la región insular, dos de San Andrés y doce de Gorgona. 

También se obtuvieron un total de 26 secuencias de Centroamérica y el Caribe más tres 

secuencias que se usaron como grupo externo (Anexo 6.1) (Fig. 2).  

Las muestras de los ejemplares del departamento del Huila se obtuvieron a partir de un 

muestreo libre y sin restricción implementado en un relicto de bosque seco al interior de la 

universidad Surcolombiana, sede Neiva-Huila. La muestra consistió en una porción de la 

cola, la cual fue liberada por el propio el ejemplar mediante autotomía caudal, procurando 

generar el mínimo estrés ene l organismo, esta muestra fue conservada en alcohol absoluto 

al 96% con su respectivo datum y mantenida a -20°C en el laboratorio Biodiversidad 

Molecular Ana Karina de Francisco en la universidad Surcolombiana. Una vez liberada la 

cola los ejemplares muestreados fueron liberados. 

La identificación de los ejemplares de G. albogularis se realizó teniendo en cuenta la clave 

taxonómica propuesta por Rivero-Blanco (1979) para las subespecies del complejo. La 

identificación de las muestras donadas corrió por cuenta de cada colección e información 

reportada por los autores de las secuencias usadas. 

6.2  Extracción, PCR y secuenciación de ADN  

La extracción de los ácidos nucleicos se realizó usando el Kit Gene JET Genomic DNA 

Purification Kit #k0721 Thermo Scientific™ siguiendo el protocolo de uso del fabricante. 

Este estudio implementó dos marcadores moleculares siendo el primero la subunidad I del 

gen Citocromo Oxidasa (COI) y el segundo la subunidad ribosomal 16S. La amplificación 

de estos fragmentos se realizó mediante una reacción en cadena de la polimerasa (PCR).  

Para el gen COI el volumen final de la reacción fue de 30 μL de los cuales; 3 μL de Buffer a 

1x; 1,2 μL de MgCl2 a 2,0 mM; 3.75 μL dNTPs a 0,25 mM; 1 μL de los primer’s LCOI1490 

(GGTCAACAAATCATAAAGATATTGG) y LCOI2198 
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(TAAACTTCAGGGTGACCAAAAAATCA) (Folmer et al., 1994) a 10 pmol; 0.1 μL de Taq a 

0,5 u; 1 μL de ADN a 50 ng/μL y 18,95 μL de H2O Millq.  Las condiciones de PCR para el 

gen COI fueron las siguientes: desnaturalización a 95°C por 5 minutos; 35 ciclos de rápida 

separación de cadenas por 30 segundos a 94°C; 30 segundos a 55°C para el annealing de los 

cebadores y 30 segundos a 72°C, la temperatura de extensión final fue 72°C por 10 minutos. 

La amplificación de los fragmentos se realizó en el Termociclador 

MULTIGENE OPTIMAX®. 

Para el gen 16S el volumen final de la reacción de PCR fue de 30 μL de los cuales: 3 μL de 

Buffer a 1X; 1,5 μL de MgCl2 a 2,5mM; 3,75 μL de dNTP’s a 0,25 mM; 1 μL de los primer’s 

16Sc (A/C]GGCCTAAAAGCAGCCAC) y 16Sd (CTCCGGTCTGAACTCAGATCACGT 

AG) (Reeder, 1995) a 10pmol; 0,1 μL de Taq a 0,5 u; 1 μL de ADN a 50 ng/μL y 18,65 μL 

de H2O Millq. Las condiciones de amplificación para el gen 16S fueron las siguientes: 

desnaturalización a 94°C durante 5 minutos; 35 ciclos de rápida separación de cadenas por 

30 segundos a 94°C; 45 segundos a 58°C para el annealing de los cebadores y una extensión 

30 segundos a 72°C, la temperatura de extensión final fue de 72°C por 5 minutos. La 

amplificación de los fragmentos se realizó en el Termociclador MULTIGENE OPTIMAX®. 

Una vez obtenidas las ampliaciones, estos fueron sometidos a electroforesis en un gel de 

agarosa al 1,5% y posteriormente, los productos fueron purificados siguiendo el protocolo 

PEG (Honeycutt et al., 1992) para seguidamente ser enviados para su secuenciación a la 

empresa Macrogen Inc en Seúl-Corea del Sur. 

6.3  Análisis filogenéticos 

Las secuencias se alinearon y revisaron de forma manual utilizando el programa MEGA 11 

(Tamura et al., 2021). La identidad de las secuencias se corroboró usando la plataforma 

BLAST (Johnson et al., 2008). El análisis se complementó con secuencias que tuvieran una 

identidad referente a G. albogularis para cada gen, depositadas previamente en bases de datos 

como el NCBI. El mapa de las georreferencias de las secuencias se realizó en QGIS 

(QGIS.org., 2024) 

Las relaciones filogenéticas de G. albogularis se infirieron a partir de un set de datos 

concatenados COI-16S en el software Mesquite v 3.2 (Maddison, 2021). Se utilizaron dos 

métodos filogenéticos IB y ML. 

El análisis bayesiano se realizó en el programa MRBayes 3.2.6 (Huelsenbeck y Ronquist, 

2001) en el portal CIPRES (Miller et al., 2010). La elección del modelo de sustitución de 

bases se realizó usando el programa MrModeltest v.3.6. (Nylander, 2004). El modelo 

implementado fue GTR+G para los dos genes usados, donde para el parámetro Gamma se 

implementaron ocho categorías, con un modelo de coalescencia. El análisis de cadenas de 
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Markov Monte Carlo se ejecutó durante 100.000.000 de generaciones y cuatro cadenas de 

Markov. El muestreo de los árboles se realizó cada 10.000 generaciones y se descartó el 45%, 

con los árboles restante se construyó el árbol consenso. La convergencia basada en el tamaño 

efectivo de la muestra (ESS) de cada ejecución fue verificada en Tracer 1.7.1 (Rambaut , 

2004). El soporte de los nodos se evaluó con probabilidades posteriores (pp); se aceptaron 

pp > 0.95. El árbol consenso se visualizó y editó en el programa FigTree v 1.4.4 (Rambaut, 

A., y Drummond, 2018). 

El análisis de ML se realizó usando el programa RAxML 8.2.X (Stamatakis, 2006) en el 

portal CIPRES (Miller et al., 2010), el soporte de las ramas se evaluó implementando 10.000 

réplicas de remuestreo no paramétrico (Felsenstein, 1985). Los árboles obtenidos a partir del 

Bootstrap se resumieron como un árbol consenso del 50%. Se aceptaron los nodos con un 

valor de Bootstrap superior al 70%. La georreferenciación de los terminales de la filogenia 

se realizó en el programa R v 4.4.0 (R Core Team, 2023) usando el paquete Phytools v 2.0 

(Revell, 2024). Se calcularon las distancias genéticas patristicas no corregidas entre los 

OTU’s usando el programa MEGA 11 (Tamura et al., 2021).  

6.4  Redes de haplotipos  

Partiendo de las relaciones filogenéticas y al área geográfica de cada una de las secuencias 

por cada gen y su representatividad en la filogenia se construyeron redes de haplotipos para 

cada gen separando los haplogrupos de acuerdo con la representatividad geográfica. Para el 

gen COI se generaron dos clusters, mientras que para el gen 16S se generaron tres clusters 

en el programa PopART v1.7 (Leigh y Bryant, 2015) y el método Median Joining (Bandelt 

et al., 1999). 

6.5 Diversidad y estructura genética  

Con los clusters generados se obtienen datos como: número de muestras (N), número de 

haplotipos (H), diversidad haplotipica (Hd), diversidad nucleotídica (π), índice D de Tajima con su 

P-valor en la prueba de neutralidad, donde el tamaño de muestra lo permitía, estos estadísticos 

se realizaron en el programa DnaSP 6 (Rozas et al., 2017). Se considera cada cluster como 

poblaciones significativamente distintas, esto se corrobora mediante un análisis de varianza 

molecular (AMOVA) usando el programa Arlequin v 3.5.2.2 (Excoffier y Lischer, 2010) que 

calcula, entre otros, el índice de fijación (FST) entre y dentro de las poblaciones, para cada 

gen realizando 16.000 permutaciones. 

7. Resultados  

El presente estudio documenta la variabilidad genética de G.albogularis utilizando 

secuencias de dos genes mitocondriales COI y 16S. Se obtuvieron 39 secuencias de 618 pares 

de bases (pb) para el gen COI y 48 secuencias de 414 pb para el gen 16S (Figura 2). Como 



 29 

 

 

grupo externo se incluyeron tres secuencias de G. vittatus el taxón hermano (Carvajal-

Cogollo et al., 2020; Meneses-Pelayo y Ramírez, 2020; Schargel, 2008; Schargel et al., 

2010a). En total se alinearon 90 secuencias concatenadas, con una longitud de 1033 pb de 

los genes COI y 16S (Anexo 1). Este alineamiento concatenado implicá una muestra 

geográficamente representativa de la distribución Transandina del complejo G. albogularis 

(Figura 2). 

 

Figura 2. Distribución potencial de G. albogularis de acuerdo con la UICN (2013) 

(amarillo), los puntos indican las localidades a donde se asocian las secuencias de ADN 

mitocondrial para el gen COI (rojo) y para el gen 16s (azul). 

7.1 Reconstrucción filogenética   
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A partir de las secuencias parciales de los genes mitocondriales implementados y dos 

métodos de filogenético Inferencia Bayesiana (IB) y Máxima Verosimilitud (ML), se 

evidencia una clara dicotomía bien soportada tanto para el análisis IB como el ML en el nodo 

que conecta el grupo externo con el grupo monofilético de secuencias de G. albogularis 

(Figura 3).   

Dos subclados con alto soporte tanto de la inferencia IB y ML conformaron el grupo G. 

albogularis. El subclado aquí denominado Magdalena (MG) está restringido para Colombia, 

con distribución de sus terminales en los departamentos del Huila, Cesar, Sucre, Bolívar, 

Magdalena y La Guajira. El segundo subclado con distribución más amplia fue denominado 

Centro América, Pacífico y Caribe (CAPC) y estuvo representado por terminales con 

distribución en el Pacífico y el Caribe colombiano, Panamá, Costa Rica, El Salvador y Cuba.  

Estos grupos que son recíprocamente monofiléticos son, además, congruentes con los 

morfotipos de subespecies. Así, el morfotipo G. a. fuscus es congruente con la distribución 

de los terminales del subclado CAPC, mientras que el morfotipo G. a. albogularis es 

congruente con el subclado MG (Figura 3). 

La distancia genética P- no corregida entre ambos subclados fue de 0,126 lo cual sugiere la 

magnitud de la diferenciación entre las subespecies G. a. albogularis y G. a. fuscus. Al 

comparar con la distancia genética intraespecífica fueron equivalentes entre el grupo 

hermano G. vittatus, y G. a. albogularis es de 0,177 como al comparar con G. a. fuscus fue 

de 0,162 (Tabla 1). 

 

Tabla 1. Distancias genéticas interespecíficas (distancia P) de dos subespecies de G. 

albogularis para el gen mitocondrial (COI). 

OTU´s G. a. albogularis  G. a. fuscus  G. vittatus  

G. a. albogularis     

G. a. fuscus  0.126   

G. vittatus  0.177 0.162   
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Figura 3. Genealogía partir de los genes 16s y COI concatenados, se destacan dos 

subclados monofiléticos bien soportados a partir de dos métodos de inferencia filogenética 

IB y ML en color negro y rojo respectivamente. Los dos subclados se denominaron MG 

coloreado en verde y el denominado CAPC coloreado en morado. 



32 De la central para allá fuscus, de la central para acá albogularis: Aportes al conocimiento de la diversificación del complejo G. albogularis. 

 

 

 

7.2 Redes de Haplotipos   
 

En el análisis haplotípico del gen COI, se identificaron un total de 19 haplotipos. De estos, 

11 haplotipos conforman el haplogrupo de los terminales del subclado MG. Los ocho 

haplotipos restantes conformaron el haplogrupo asociado a las puntas del subclado CAPC. 

Estos dos haplogrupos están separados por 63 pasos mutacionales y no comparten ningún 

haplotipo (Figura 4).  

 

 

Figura 4. Red de haplotipos (Hap) del gen COI donde se representa la diversidad 

haplotipica para cada clado. 

La red de haplotipos para el gen 16S, se encontraron un total de 11 haplotipos, divididos a 

priori en tres haplogrupos; Centroamérica (CA) solo contiene un haplotipo, el cual es 

compartido con el haplogrupo Pacífico (P), en este se encontraron tres haplotipos. El 

haplogrupo Caribe (CR) tiene un total de ocho haplotipos siendo este el haplogrupo con 

mayor diversidad. La cantidad de pasos mutacionales dentro de los haplogrupos no supera 

los 10 pasos mutacionales (Figura 5).  
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Figura 5. Red de haplotipos (Hap) generado con las secuencias del gene 16S diferenciando 

cada una de las regiones que componen en clado CAPC 

 

7.3 Diversidad y estructura genética de las poblaciones   

La no significancia estadística de los resultados de la prueba Tajima de neutralidad, sugirió 

que la variación observada en el alineamiento de ambos genes de DNAmt no es 

particularmente anormal de la expectativa de evolución neutral. Además, se observó una 

comparabilidad en la diversidad haplotípica entre las poblaciones, lo que sugirió que la 

segregación de clados en grupos recíprocamente monofiléticos está en concordancia con un 

proceso neutral. Este patrón se observó en ambos genes analizados (Tabla 2). 
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Tabla 2. Estadísticos descriptivos de la población MG para el gen COI y de la población 

CAPC para el gen COI y 16s 

Gen Población   N H Hd π Tajima D P-Valor 

COI 
MG 18 11 0.889 0.02825±0.043 0.19466 0.05 

CAPC 15 8 0.914 0.02685±0.053 -1.04508 0.05 

16s CAPC  48 11 0.693 0.095837±0.070 -0.95837 0.05 

 

Los resultados del análisis de varianza molecular (AMOVA) realizado para el gen COI, 

indicaron que el porcentaje de variación entre las poblaciones denominadas CAPC y MG 

acumulan el 76,05% de la variación, en cuanto que el valor de FST: 0,76051 sugiere una 

diferencia significativa entre las poblaciones analizadas (Tabla 3).  

Tabla 3. Análisis de varianza molecular (AMOVA) entre las poblaciones CAPC y MG 

para el gen COI. 

Fuente de variación  
Grados de 

libertad  
Suma de 

cuadrados  
Componentes 

de variación  
  

Porcentajes de 

variación  

Entre las 

poblaciones  
1 567,513 33,80974 Va 76,05 

Dentro de las 

poblaciones  
32 340,693 10,64665 Vb 23,95 

Total 33 908,206 44,45640     

           FST = 0,76051; P-valor= 0,00000  

Al analizar la variación dentro de las poblaciones de la población denominado CAPC se 

conformaron cuatro subgrupos a priori, a partir de la subdivisión espacial de las secuencias 

(Panamá, Costa Rica, Magdalena, Bolívar), siendo la variación entre las subpoblaciones de 

un 95,59%, el valor de FST: 0,95588, indicando una diferenciación significativa entre las 

subpoblaciones (Tabla 4).  

Tabla 4. Análisis de varianza molecular (AMOVA) entre las subpoblaciones de la 

población CAPC del gen COI. 

Fuente de variación  
Grados de 

libertad  
Suma de 

cuadrados  
Componentes 

de variación  
  

Porcentajes de 

variación  

Entre las 

poblaciones  
3 99,768 11,64555 Va 95,59 

Dentro de las 

poblaciones  
10 5,375 0,53750 Vb 4,41 

Total 13 105,143 12,18305     

           FST = 0,95588; P-valor= 0,00000 
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Para la población MG se conformaron tres subgrupos a priori, a partir de la subdivisión 

espacial de las secuencias (La Guajira, Cesar, Huila), encontrándose que la variación entre 

las subpoblaciones fue de 72,70% y su FST fue de 0,72704, lo cual indicó una diferencia 

significativa entre las subpoblaciones (Tabla 5).  

Tabla 5. Análisis de varianza molecular (AMOVA) entre las subpoblaciones de la 

población MG del gen COI. 

Fuente de variación  
Grados de 

libertad  
Suma de 

cuadrados  
Componentes 

de variación  
  

Porcentajes de 

variación  

Entre las 

poblaciones  
2 105,675 8,21978 Va 72,70 

Dentro de las 

poblaciones  
16 49,378 3,08611 Vb 27,30 

Total 18 155,053 11,30589     

           FST = 0,72704; P-valor= 0,00000 

Los resultados del AMOVA para las secuencias del gen 16S, del cual solo se tenían información del 

clado CAPC se identificó  que la variabilidad se encuentra dentro de las subpoblaciones 56,23% 

(Centro América, Pacífico, Caribe), el valor de FST fue de 0,43767 por lo tanto hay una diferencia 

significativa dentro de las subpoblaciones para el gen 16S (Tabla 6). 

Tabla 6. Análisis de varianza molecular (AMOVA) para los haplogrupos dentro de la 

población CAPC del gen 16S. 

Fuente de variación  
Grados de 

libertad  
suma de 

cuadrados  
Componentes 

de variación  
  

Porcentajes de 

variación  

Entre las 

poblaciones  
2 65.725 1.93862 Va 43.77 

Dentro de las 

poblaciones  
45 112.088 2.49083 Vb 56.23 

Total 47 177.812 4.42945     

          FST = 0.43767; P-valor= 0.00000 

 

8. Discusión  

Los resultados obtenidos proporcionan los primeros datos sobre la diversidad genética de G. 

albogularis, con base en un muestreo amplio y representativo de la distribución Transandina 

de G. albogularis, sino que también ofrecen una perspectiva más clara sobre la estructura 

genética y las relaciones filogenéticas dentro del taxón. 



36 De la central para allá fuscus, de la central para acá albogularis: Aportes al conocimiento de la diversificación del complejo G. albogularis. 

 

 

En este estudio, se encontró una posible evidencia de dos linajes dentro de G. albogularis 

(Figura 3). Estos grupos son recíprocamente monofiléticos contribuyen a sustentar la 

congruencia con otros trabajos realizados para el género (Gamble, Simons, et al., 2008; 

Schargel et al., 2010b), esto a partir de información proveniente solo de Centroamérica 

(Figura 3). Aunque la posible existencia de otro linaje Cisandino, no se debe descartar 

(Carvajal-Cogollo et al., 2020; Meneses-Pelayo y Ramírez, 2020). 

Se confirma el clado Transandino que ya ha sido reportado por los autores ya mencionados 

y aporta nuevas secuencias a dicho clado de la parte insular y del occidente colombiano. Los 

terminales de este linaje para Colombia, coinciden morfológicamente con la subespecie G. 

a. fuscus, respecto a los terminales de Centroamérica y el Caribe se puede asumir que 

pertenecen a esta misma subespecie, pues Rivero-Blanco, (1979) y Vanzolini y Williams, 

(1962) (Figura 6) así lo mencionan en sus trabajos a partir de rasgos morfológicos,  aunque 

Vanzolini y Williams, (1962) señalaron que probablemente las poblaciones de G. a. fuscus 

Centroamericanas sean distintas a las del occidente Colombiano. Estos resultados fueron 

similares a los encontrados en este trabajo a partir del análisis de ML (Figura 2) en el clado 

CAPC, en donde se observaron dos subclados, en uno se agruparon los terminales 

centroamericanos y en otro subclado los terminales del occidente colombiano, con un valor 

superior al 95% de bootstrap en dicho nodo, lo que se considera un soporte fuerte para el 

método de inferencia implementado.  

Es de resaltar que en localidades del departamento del Cesar donde las subespecies de G. a. 

albogularis y G. a. fuscus son simpátricas, estas agrupan clados distintos. Este estudio 

identificó un linaje el cual no había sido reportado hasta la fecha, este se distribuye 

principalmente en el valle del rio Magdalena y los terminales del mismo coinciden 

morfológicamente con la subespecie G. a. albogularis (Figura 6).  

Comparando las distancias genéticas entre los dos clados y por ende las subespecies G. a. 

albogularis y G. a. fuscus el valor de la distancia P fue del 0,126 (Tabla 1). Al contrastar 

estos valores con el trabajo realizado por Sun et al. (2019) el cual comparó tres poblaciones 

(LS, QX y LY) del gecko de Pekín Gekko swinhonis utilizando el marcador COI, en donde 

se encontraron valores, entre LS y QX fue 0,127, LS y LY fue de 0,135 y entre QX y LY de 

0,135, se observa que estos valores son muy próximos a los reportados en este trabajo. 

Nagy et al. (2012) mencionó que para la familia Gekkonidae, hermana de la familia 

Sphaerodactylidae, el umbral mínimo de distancia genética para especies hermanas que 

podrían ser candidatas a especies plenas fue de 0,133 para el gen COI. Para la familia 

Sphaerodactylidae no está claro cuál podría ser el umbral, pero Vasconcelos et al. (2016) 

evaluó la diversidad de reptiles en el archipiélago de Socotra en Yemen, implementado 

Barcoding encontrando una alta diversidad críptica, en geckos de la familia 

Sphaerodactylidae, por ejemplo, la distancia genética media interespecífica para Pristurus 

samhaensius fue de 0,140, un valor cercano al reportado en este estudio entre G. albogularis. 
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Figura 6. Mapa que representa geográficamente los terminales del árbol filogenético 

concatenado para los genes COI y 16S con los clados colapsados usando dos métodos de 

inferencia filogenética IB (negro) y ML (rojo). 

El patrón de diversificación Transandino encontrado en G. albogularis, presenta similitud 

con los reportados en otras taxas, como las aves del género Dendrocolaptes este al igual que 

el género Gonatodes presenta varios complejos de especies. Se encontró la existencia de un 

linaje Transandino, el cual se distribuye en el Pacífico y Centroamérica representado por una 

especie, D. sanctithomae y una subespecie D. picumnus costaricensis  (Santana et al., 2021). 

Así mismo Sedano-Cruz et al. (2024) discute las diferencias en el canto Thamnophilus 

atrinucha de la isla Gorgona y el continente, en donde se usaron datos genéticos para 

comparar las poblaciones. De este análisis se encontraron tres subclados Transandinos donde 

sugieren una distribución espacial de los tres subclados, al oriente la cordillera Central con 

una distribución similar al clado MG de este estudio, un clado interandino entre la cordillera 

Central y Occidental y el tercero en el Pacífico, Caribe Colombiano y Centro América, estos 

dos presentan concordancia geográfica con el clado CAPC de este estudio.  

En reptiles como los lagartos del género Mabuya, igualmente se han reportado linajes 

Transandinos, estos linajes están asociados a lo que se cree podrían ser tres nuevas especies, 

siendo el linaje más basal con una distribución en toda la costa del pacífico colombiano, el 

siguiente asociado a la depresión del río Cauca y el último se distribuye en los valles 
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interandinos y se encuentra en un gradiente altitudinal de los 65 a 1550 msnm (Pinto-Sánchez 

et al., 2015), lo cual es otro ejemplo de la latente diversidad críptica que guarda el país en 

taxones que son subestimados por su alta representatividad y como la geografía del mismo 

tiene un papel fundamental en los proceso de diversificación. 

Jiménez-Alonso et al. (2023)  investigaron las relaciones filogenéticas y filogeográficas de 

un reptil con una distribución amplia y Transandina utilizando los genes COI y CytB para 

explorar la estructura y la diversidad genética de las Babillas Caiman crocodilus, 

encontrando, tres linajes Transandinos, dos centroamericanos y un linaje que es compartido 

entre Colombia, Costa Rica y Panamá, donde para Colombia las poblaciones del Magdalena 

muestran una gran variedad de haplotipos presentes en toda el área (5), sin ningún haplotipo 

repetido. Al contrastar estos resultados para el gen COI con la red de haplotipos obtenida en 

este estudio se evidencia la presencia de dos haplogrupos bien diferenciados, uno compuesto 

por 11 haplotipos (MG) y el otro por ocho haplotipos (CAPC). Estos haplogrupos están 

separados por 63 pasos mutacionales, lo cual sugiere una divergencia considerable entre 

ellos. Esta estructura genética es congruente con los resultados de la filogenia y la prueba de 

AMOVA, donde los resultados mostraron que el 76,05% de la variación genética se 

encuentra entre las poblaciones MG y CAPC, el índice de fijación Fst fue de 0,76051, con 

un valor de p de 0,0000, según Wright, (1978) esta diferenciación genética entre las 

poblaciones es muy grande (Hartl y Clark, 1997). 

Al comparar los resultados reportados por Sun et al. (2019) para las tres poblaciones que 

estudio del gecko de Pekín, mencionan que hay una alta diferenciación genética entre las 

poblaciones (83,35%), y según el AMOVA con un índice de fijación de 0,83355, lo que 

sugiere que han estado aisladas entre sí durante un largo tiempo. En el caso de gecko de Pekín 

y de G. albogularis, la mayor parte de la variación se da entre las poblaciones. Sin embargo, 

el porcentaje de variación genética entre poblaciones es un poco mayor en el gecko de Pekín, 

lo que indica que la diferenciación genética entre las poblaciones de gecko de Pekín es alta, 

y bien estructurada.  

Esta diferencia entre lo reportado por Sun et al. (2019), y los resultados de este estudio 

podrían deberse a la cantidad de poblaciones a priori usadas en el análisis, pues cuando se 

realiza el AMOVA de las subpoblaciones CAPC (Panamá, Costa Rica, Magdalena, Bolívar), 

propuestas para G. albogularis el porcentaje de variación aumenta, siendo del 95,59%, con 

un valor de FST: 0.95588 lo cual indica que hay alta variación entre las subpoblaciones y una 

estructuración poblacional, aunque al comparar los valores de las subpoblaciones de MG (La 

Guajira, Cesar, Huila) el valor fue de 72,70% y su FST es de 0,72704, lo cual sugiere una 

diferencia significativa, muy grande  entre las subpoblaciones (Hartl y Clark, 1997; Wright, 

1978). Esta variación entre lo reportado por Sun et al. (2019) y este trabajo también se da 

porque se trata de dos especies diferentes, con historias evolutivas y ecológicas únicas (Hahn, 

2018). Es natural que presenten diferentes niveles de estructura poblacional y aun así estos 
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hallazgos indican que el muestreo realizado evidencia de manera efectiva la variación 

genética espacialmente estructurada en el gen COI, lo que respalda la representatividad del 

muestreo y la robustez de los resultados obtenidos. 

Con relación a los resultados obtenidos a partir del gen 16S, en la filogenia, los terminales 

del clado CAPC, evidencian que en la red de haplotipos (Figura 5), los haplotipos de la parte 

insular son únicos en cada una de las localidades y no son compartidos con los haplotipos 

continentales para el Caribe (San Andrés y Cuba). Sin embargo, en el Pacífico, el haplotipo 

centroamericano se comparte con el haplotipo de la isla Gorgona, mientras que los haplotipos 

del noroccidente del Caribe colombiano son exclusivos en dichas localidades y no se 

comparten con ninguna otra. 

Este resultado es comparable con el reportado por Villamil et al. (2019) donde infieren las 

relaciones filogenéticas de los lagartos del género Liolaemus que habitan las islas Choros, 

Chañaral, Damas y Gaviota y punta de Choros en Chile, encontrando haplotipos compartidos 

entre las islas Damas y Gaviota, así como entre la Isla Choros y Punta de Choros, lo que 

sugiere una afinidad genética y posibles flujos genéticos históricos entre estas parejas de 

islas. Por otro lado, los haplotipos de la Isla Chañaral mostraron un patrón de agrupamiento 

distintivo, sin compartir haplotipos con ninguna otra localidad muestreada, lo que resalta la 

singularidad genética de la población de lagartijas en la Isla Chañaral. 

Ahora bien, al analizar la variación dentro de las subpoblaciones a priori de CAPC 

(Centroamérica, Pacífico, Caribe), para el 16S, se evidencio que la variabilidad se encuentra 

dentro de las subpoblaciones, con un porcentaje de variación del 56,23% y un FST de 

0,43767. Al contrastar este valor con el reportado para G. humeralis en la Amazonia 

brasileña, se observó una estructura genética dentro de las poblaciones pues esta fue de 

83,27% aunque el valor del índice de fijación fue bajo 0,19 pero estadísticamente 

significativo P: 0,04 (Avila-Pires et al., 2012). Por lo tanto, la variación genética, encontrada 

con este marcador, ocurre al interior de las subpoblaciones de G. albogularis y según Wright, 

(1978) es muy grande (Hartl y Clark, 1997; Wright, 1978). Esto podría llegar a tener relación 

con lo mencionado en donde las poblaciones de G. a. fuscus centroamericanas son distintas 

a las colombianas. 

Aunque la naturaleza de estos resultados puede deberse a que el fragmento del gen 16S como 

el usado en este trabajo es un fragmento corto (618 pb) (Reeder, 1995) y este no puede ser 

tan eficiente a la hora de inferir relaciones filogenéticas y de parentesco entre poblaciones ( 

Hertwig, et al. 2022). Este marcador mitocondrial puede llegar a sobreestimar la diversidad, 

sobre todo en grupos con diversidad críptica donde la estructura filogenética, altos niveles de 

estructura genética en las poblaciones, y los métodos basados en distancia usados para el 

reconocimiento de nuevas especies crípticas (Hutter, et al., 2022). Pues al no tener en cuenta 
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aspectos como el flujo de genes se puede inferir poblaciones mezcladas como linajes distintos 

las cuales se caracterizan por largas ramas en la filogenia, otra opción es que estos linajes 

mezclados puedan parecer genéticamente distintos usando marcadores cortos para inferir 

distancia genética (Hutter, et al., 2022). 

Al contrastar la distribución propuesta por Rivero-Blanco (1976) y Vanzolini y Williams 

(1962) a partir de datos morfológicos, para cada una de las subespecies se evidencia 

congruencia parcial con los linajes genéticos reportados en este estudio y la distribución de 

estos, pues Rivero-Blanco (1976) menciona que la distribución Transandina de G. a. 

albogularis se limita al nororiente de Colombia, también menciona que G. a. fuscus se 

distribuye en el valle del río Magdalena.  

Ahora bien, según la evidencia morfológica y genética disponible para Colombia se infiere 

que la distribución de G. a. albogularis va desde el nororiente Colombiano en los 

departamentos de la Guajira, Cesar, Santander (Rivero-Blanco, 1979; Vanzolini y Williams, 

1962) y el valle del Magdalena con la inclusión de las poblaciones del sur del valle del 

Magdalena (Figura 6), mientras que la distribución para G. a. fuscus en el Caribe colombiano 

estaría presente en el departamento de San Andrés, Providencia y Santa Catalina, al 

noroccidente en los departamentos de Magdalena, Sucre, Bolívar, Córdoba, la cuenca del rio 

Cauca y el Pacífico colombiano (Vanzolini y Williams, 1962). Para Centroamérica y el 

Caribe se considera G. a. fuscus (Figura 6). 

 

 

9. Conclusiones y recomendaciones  

Con base en los resultados obtenidos en este estudio a partir de las secuencias mitocondriales 

parciales, del complejo G. albogularis con distribución Transandina podemos concluir que:  

• El análisis genealógico reveló la posible presencia de dos linajes dentro del complejo 

G. albogularis en su distribución Transandina, denominados clado Centro América, 

Pacífico, Caribe (CAPC) y Magdalena (MG), siendo este último un clado no 

reportado previamente para este grupo. Estos linajes presentan una clara 

diferenciación geográfica y genética y morfológica. 

 

• Se encontró una variación genética muy grande entre de los clados MG y CAPC, 

indicando una diferenciación genética significativa, donde al interior de los clados se 

puede existe una variación genética del 23,95%.  
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• Aunque el gen 16S proporcionó información útil, al usarse un primer tan corto puede 

resultar en una sobreestimación de la diversidad y dificultades en la inferencia de 

relaciones filogenéticas precisas. Es importante tener en cuenta estas limitaciones al 

interpretar los resultados y al realizar futuras investigaciones. 

 

• Se recomienda para futuras investigaciones especial atención en las poblaciones 

centroamericanas, ya que este estudio evidenció al igual que Vanzolini y Williams, 

una diferenciación entre las ya mencionadas y las del Occidente Colombiano, con el 

fin de entender el panorama completo de G. albogularis.  

 

• Este estudio presenta evidencia robusta para que otras investigaciones puedan 

considerar a las subespecies G. a. albogularis y G. a. fuscus como dos unidades 

evolutivamente significativas (ESU´s) a partir de lo encontrado en este trabajo.  

 

• Se recomiendan más estudios donde se aborde la taxonomía de estos ESU´s, esto con 

la adición de nuevas localidades, como la del lago de Maracaibo y el uso de 

taxonomía integrativa que permita comprender la diversidad de especies de este 

complejo. 

 

• Como recomendación a futuros investigadores que deseen abordar el tema podrían, 

implementar el uso de secuenciación de nueva generación, ya que el volumen de 

información obtenida sería mucho mayor y podría ayudar a responder preguntas: 

¿Cómo difiere la expresión génica entre poblaciones de G. albogularis en diferentes 

entornos ambientales? O ¿Existen SNPs asociados con características fenotípicas o 

adaptativas específicas? 
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10. Anexos   

1. Secuencias implementadas con unidad taxonómica operativa 

(OTU's), país localidad y número o estado de accesion de las 

secuencias en Genbank. 
 

OTU's País Localidad 
Número de accesión 

COI 16s  

G. albogularis  Panamá  Bocas del toro (Isla Cristóbal) MH140183 NA 

G. albogularis  Panamá  Bocas del toro (Isla Cristóbal) MH140182 NA 

G. albogularis  Panamá  Pinagona (PNN Darién) KP845157 NA 

G. albogularis  Panamá  
Darién, Pinagona Boca de 

Cupe  
MH140186 NA 

G. albogularis  Panamá  Bocas del Toro (Isla Colon)  MH140185 NA 

G. albogularis  Panamá  Cocle, Julie Ray`s House  MH140184 NA 

G. albogularis  Panamá  
Darién, Pinagona Boca de 

Cupe  
MH140181 NA 

G. albogularis  Panamá  Darién (Pinagona) NA MH140745 

G. albogularis  Panamá  Darién (Pinagona) NA MH140750 

G. albogularis  Panamá  Bocas del toro (Isla Colón) NA MH140749 

G. albogularis  Panamá  Coclé (El cope) NA MH140748 

G. albogularis  Panamá  Bocas del toro (Isla Cristóbal) NA MH140747 

G. albogularis  Panamá  Bocas del toro (Isla Cristóbal) NA MH140746 

G. albogularis  Panamá  NA NA EF564019 

G. albogularis  El salvador  NA NA EF564024 

G. albogularis  El salvador  NA NA EF564021 

G. albogularis  Costa rica  NA NA EF564023 

G. albogularis  Costa Rica  El Limón  NA EF564020 

G. albogularis  Costa Rica  NA NA EF564022 

G. albogularis  Costa Rica  limón (Hotel las Olas) MH274052 NA 

G. albogularis  Costa Rica  limón (Hotel las Olas) MH274053 NA 

G. albogularis  Costa Rica  limón (Hotel las Olas) MH274051 NA 

G. albogularis  Cuba Guantánamo Playa yateria NA SBH191259* 

G. albogularis  Cuba Santiago de Cuba  NA SBH190347* 

G. albogularis  Cuba Santiago de Cuba  NA SBH190348* 

G. albogularis  Cuba Santiago de Cuba  NA SBH190349* 

G. a. fuscus  Colombia  San Andrés Isla* NA SP 

G. a. fuscus  Colombia  San Andrés Isla* NA SP 

G. a. albogularis  Colombia  La Guajira (Riohacha)* SP NA 

G. a. albogularis  Colombia  La Guajira (Riohacha)* SP NA 

G. a. albogularis  Colombia  La Guajira (Riohacha)* SP NA 
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G. a. albogularis  Colombia  La Guajira (Riohacha)* SP NA 

G. a. albogularis  Colombia  La Guajira (Riohacha)* SP NA 

G. a. albogularis  Colombia  La Guajira (Albania)* SP NA 

G. a. albogularis  Colombia  Cesar (El Copey)* NA SP 

G. a. albogularis  Colombia  Cesar (El Copey)* NA SP 

G. a. albogularis  Colombia  Cesar (Manaure)* SP NA 

G. a. albogularis  Colombia  Cesar (Manaure)* SP NA 

G. a. albogularis  Colombia  Cesar (Manaure)* SP NA 

G. a. albogularis  Colombia  Cesar (Manaure)* SP NA 

G. a. albogularis  Colombia  Cesar (Manaure)* SP NA 

G. a. albogularis  Colombia  Cesar (El paso)* SP NA 

G. a. albogularis  Colombia  Cesar (El paso)* SP NA 

G. a. albogularis  Colombia  Cesar (El paso)* SP NA 

G. a. albogularis  Colombia  Cesar (El paso)* SP NA 

G. albogularis  Colombia  Cesar (Chiminagua) NA MG452959 

G. albogularis  Colombia  Cesar (Chiminagua) NA MG452960 

G. albogularis  Colombia  Sucre (Coloso) NA MG452955 

G. a. fuscus  Colombia  Magdalena (Santa Marta)* SP SP 

G. a. fuscus  Colombia  Bolívar (San Jacinto)* SP SP 

G. a. fuscus  Colombia  Bolívar (San Jacinto)* SP SP 

G. a. fuscus  Colombia  Bolívar (San Jacinto)* SP SP 

G. a. fuscus  Colombia  Bolívar (San Jacinto)* SP SP 

G. a. albogularis  Colombia  Huila (Neiva)* SP NA 

G. a. albogularis  Colombia  Huila (Neiva)* SP NA 

G. a. albogularis  Colombia  Huila (Neiva)* SP NA 

G. a. albogularis  Colombia  Huila (Neiva)* SP NA 

G. a. albogularis  Colombia  Huila (Neiva)* SP NA 

G. a. albogularis  Colombia  Huila (Neiva)* SP NA 

G. a. albogularis  Colombia  Huila (Neiva)* SP NA 

G. a. albogularis  Colombia  Huila (Neiva)* SP NA 

G. a. albogularis  Colombia  Huila (Neiva)* SP NA 

G. albogularis  Colombia  Valle del Cauca (Dagua) NA MG452956 

G. albogularis  Colombia  Valle del Cauca (Dagua) NA MG452957 

G. albogularis  Colombia  Valle del Cauca (Dagua) NA MG452958 

G. albogularis  Colombia  Valle del Cauca (Cali) NA EMG452969 

G. albogularis  Colombia  Valle del Cauca (Cali) NA EMG452970 

G. albogularis  Colombia  Valle del Cauca (Cali) NA EMG452971 

G. albogularis  Colombia  Valle del Cauca (Cali) NA EMG452972 

G. albogularis  Colombia  Valle del Cauca (Cali) NA EMG452973 

G. albogularis  Colombia  Cauca (Guapi PNN Gorgona) NA EMG452961 

G. albogularis  Colombia  Cauca (Guapi PNN Gorgona) NA EMG452962 
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G. albogularis  Colombia  Cauca (Guapi PNN Gorgona) NA EMG452963 

G. albogularis  Colombia  Cauca (Guapi PNN Gorgona) NA EMG452964 

G. albogularis  Colombia  Cauca (Guapi PNN Gorgona) NA EMG452965 

G. albogularis  Colombia  Cauca (Guapi PNN Gorgona) NA EMG452966 

G. albogularis  Colombia  Cauca (Guapi PNN Gorgona) NA EMG452967 

G. albogularis  Colombia  Cauca (Guapi PNN Gorgona) NA EMG452968 

G. albogularis  Colombia  Cauca (Guapi PNN Gorgona) NA MG452974 

G. albogularis  Colombia  Cauca (Guapi PNN Gorgona) NA MG452975 

G. albogularis  Colombia  Cauca (Guapi PNN Gorgona) NA MG452976 

G. albogularis  Colombia  Cauca (Guapi PNN Gorgona) NA MG452977 

G. vittatus  Venezuela  NA NA EF564032 

G. vittatus  Venezuela  NA NA EF564033 

G. vittatus  Colombia  La Guajira (Albania) SP NA 

Nota: NA: No Aplica, PNN; Parque Nacional Natural; SP: Sin Publicar; 

*nuevas secuencias.  
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