Revista Chilena de Historia Natural
75: 299-306, 2002

Filogeografia de las llacas chilenas del géfidrgamyqMarsupialia,
Didelphidae) en base a secuencias del gen mitocondrial citocromo b

Phylogeographic relationships of the Chilean llacas of the gémyamys(Marsupialia,
Didelphidae) based on sequences of the cytochrome b mitochondrial gene

ANDRES P. MEYNARD, R. EDUARDO PALMA & ERIC RIVERA-MILLA 12

!Departamento de Ecologia, Facultad de Ciencias Bioldgicas, P. Universidad Catolica de Chile,
Casilla 114-D, Santiago 6513677, Chile
2Direccién actual: Developmental Neurobiology, Department of Biology, University of Konstanz,
Konstanz D-78475, Germany

RESUMEN

Seis especies de llacas o “mouse opossums” del gé&hgtamysse han descrito para Sudamérica, de las cuales
investigamos las relaciones evolutivas de aquellas localizadas en el Altiplano y las quebradas de la Primera Region de
Chile, y enlocalidades ubicadas al sur del Desierto de Atacama hastalos 37° S. Luego de secuenciar el gen mitocondria
citocromo b en ejemplares de diversas localidades del norte y centro de Chile, analizamos filogenéticamente las
secuencias bajo los criterios de parsimonia, distanciay verosimilitud con el programa PAUP 4,0. Los diferentes analisis
filogenéticos usados fueron concordantes, mostrando dos clados claramente definidos: uno constituome

pallidior que incluy6 especimenes de la Quebrada de Camarones y de la pre-cordillera de la Primera Region de Chile,
y el otro conformado parhylamys elegarde poblaciones al sur del Desierto de Atacama. Demostramos de este modo,
gue las poblaciones de las quebradas de la Primera Regién de Chile correspopdkidiar, lo cual estaria facilitado

por la continuidad biogeografica entre estas quebradas y la Prepuna andina, mientras que las llacas localizadas al su
del Desierto de Atacama, se reconocen cdmelegansLo anterior ratifica la existencia de dos especies de llacas en
Chile.

Palabras clave:filogeografia,Thylamysllacas, Chile, citocromo b.

ABSTRACT

Six mouse opossum species are currently recognized for the Geglanysin South America, of which we
hypothesized the evolutionary relationships for those located in the Andean Altiplano and canyons of the Region | of
Chile, as well as for those located south of the Atacama Desert down to 37° S. To that goal we sequenced the cytochrome
b mitochondrial gene and data were analyzed using different phylogenetic criteria such as parsimony, distance and
likelihood available in the program PAUP 4.0. The different phylogenetic approaches agreed in recovering two well
defined clades: one constitutedyylamys pallidiothat included specimens from the coast and the “pre-cordillera”

of the Region | of Chile, and the other clade constitutetihyyamys eleganthat included populations located south

to the Atacama Desert. Therefore, we demonstrate that populations located in the canyons and andean areas of norther
Chile belong tdr. pallidior, while those located south to the Atacama desert are recogniZedlagansresults that

confirm the occurrence of two thylamyine species in Chile.

Key words: phylogeographyThylamysllacas, Chile, cytochrome b.

INTRODUCCION cion al cuerpo, los orificios nasales estrechos que
no se prolongan hacia la sutura maxilo-frontal, un

Los marsupiales tipo ratdn o “mouse opossumdiueso timpanico mas prominente, y una region
del géneroThylamys(Didelphidae) se diferen- interorbital mas estrecha en comparacién a otros
cian del resto de las comadrejas enanas sudanmmeiembros de la familia (Tate 1933, Creighton
ricanas por habitar biomas abiertos y secos (exX984).
ceptuandadl. macrurd), y por presentar una serie Actualmente se reconocen seis especies dentro
de adaptaciones a este tipo de ambientes, talésl génerdrhylamyscircunscritas cada una a un
como la capacidad de almacenar grasa en la cdd@oma mas o menos caracteristico en la regidn
(en las especies de ambientes mas extremos),c&ntro-sur de Sudamérica. macruraen Para-
pequefio tamafio de los pies y las garras en relguay orientalT. velutinusen la Caatingay Cerra-
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do de BrasilT. pusillaen la regién del Chacd, valle central, la costa y la precordillera andina)
venustaen el sur de Boliviay Monte argentinb, pertenecerian ono auna mismaespdciEggans,
pallidior en la region de la pre-cordillera y Punapuesto que las poblaciones de este taxén habrian
andina, yT. elegansn la zona costera de Peru yquedado aisladas geograficamente de las ubica-
Chile y valle central de este Gltimo pais (Gardnedas al norte del desierto. Del mismo modo preten-
1993, Palma 1997). El género se considera haemos evaluar el estatus taxondmico de las po-
como un grupo monofilético -y no como un “com-blaciones de las zonas precordilleranas de la zona
plejo” de especies mas dentro del géndesmosa mediterranea de Chile (al surde los 30°S). Nues-
tal como lo proponia Tate (1933)- lo cual ha siddra hipotesis a priori —basada en los antecedentes
confirmado por una serie de estudios sistematic@portados por Palma (1995)- era que todas las
basados en andlisis morfolégicos, cromosdmicodiacas al sur del desierto de Atacama correspon-
alozimicos y por métodos de hibridizacién delerian al. elegansmientras que aquellas ubica-
ADN (Reig et al. 1985, Reig et al.1987, Kirsh &das al norte del desierto, y particularmente en los
Palma 1995, Palma &Yates 1998). valles transversales y la pre-cordillera del norte

Dos especies dEhylamysse reconocen actual- de Chile deberian reconocerse coma@allidior.
mente en ChileT. pallidior, en el Altiplano Para cumplir con los objetivos anteriores,
Andino, yThylamyslegansen el desierto coste- secuenciamos y analizamos filogenéticamente el
ro de Chile y Perd (Fig. 1, Palma 1995). Lagen mitocondrial citocromo b en llacas chilenas
clasificacién original d@hylamys pallidiorgfec- representantes de diversas poblaciones localiza-
tuada por Thomas (1902), proponia un rango deas en los rangos de distribucién adscritos a cada
distribucion para esta especie que se limitaba a lma de ellas.
precordillera en la vertiente oriental de Los An-
des, en el sur de Bolivia y el noroeste de Argen-
tina. Sin embargo, Palma (1995), en un analisis
basado en caracteres morfoldgicos, demostro ¢ “~ PERUC
los especimenes déylamygle la Prepuna Andina \'\. L
chilenay de las quebradas en la costa de la Prir = i '-T""_",_m_ BRAZIL
ra Region de Chile - adscritos tradicionalmente :

Thylamyselegans correspondian &. pallidior. 1_\\ i BOL

El reconocimiento de una misma especie entre )
poblaciones del desierto costero de la Prime B
Regién y aquellas de areas andinas, se explice ¥ / BT FAFAGUAY
por la existencia de una serie de quebradas tra LE |
versales, que mantienen una continuide
biogeografica (vegetacional, con pequefios ct
sos de agua desde la cordillera), entre estas
areas (Sarmiento 1975, Romero 1986, Marqt
1989, Meserve & Kelt 1990). Respecto de
elegans Gardner (1993) reconoce la existenc
de una sola especie distribuida a lo largo de di¢
costa de Pera y Chile en un rango de distribuci {
que comprenderia la regién que va desde los : 1 —
S en Perd, hasta los 37° S (rio Bio-Bio) en Chi
abarcando ademas los valles transversales hz
aproximadamente los 1.800 m de altura en &i°
precordillera de este Gltimo pais.

Los objetivos del presente trabajo fueron d:
mostrar que las poblaciones @éylamysde la
quebradas transversales y de la prepuna de LA L L L s
Primera Region de Chile (tradicionalmente clasi-

ficados comarhvlamvs eleaansorresponderian Fig. 1: Distribucion aproximada de las espe-
' ylamy gan P ; cies deThylamysen la regiéon Andino-Pacifico

a Thylamys pallidiortal como lo propuso Palma g, .. ()T elegans(B) T. pallidior, (C) T. tatei

(1995) sobre la base de comparamonegsensu Sergio Solari, ver Discusién).

morfolégicas analizadas fenéticamente, y qu ] R o
pproximate distribution of th&hylamysspecies in the

considero un nu.m.ero limitado de es.'peCImene’éouthern Andean-Pacific region: (A) elegans(B) T.
Un segundo objetivo fue evaluar si las Ilaca%a”idior’(c)-r_ tatei(sensu Sergio Solari, see

ubicadas al sur del Desierto de Atacama (en @iscussion).
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MATERIALES Y METODOS usando Chelex (Walsh et al. 1991). La amplifica-
cion del citocromo b a partir del ADN aislado, fue
Especimenes analizados llevada a cabo mediante la reaccién en cadena de

la polimerasa (PCR; Saiki et al. 1988), utilizando

Los especimenes de los cuales se extrajo ADNaq ADN polimerasa (Gibco-BRL) y los
para la posterior amplificacién y secuenciaciompartidores L14724 (Kocher et al. 1989), L15162
del gen citocromo b, se detallanenla Tabla 1y lg$rwin et al. 1991) y H15767 (Edwards et al.
referencias (“voucher specimens”) estan deposit991). Las letras con que se inician los nombres
tadas en el Museo Nacional de Historia Naturakle los partidores (L 6 H) indican si estos pertene-
Pert (MUSM); Coleccién de Floray Fauna Profecen a la hebra liviana (“light strand”) o a la hebra
sor Patricio Sanchez Reyes (SSUC); del catalogeesada (“heavy strand”) del ADN mitocondrial
de campo de Eduardo Palma (EP); y de la ColeADNmt). Los niumeros siguientes hacen referen-
cion de Tejidos Congelados del Museum otia a la posicién del extremo 3’ del
Southwestern Biology, The University of Newoligonucleotido, de acuerdo a la secuencia del
Mexico, USA, bajo un nimero especial de colecADNmt de Mus musculupropuesta por Bibb et
cion, NK (New Mexico “kryovoucher”). Las se- al. (1981). Los PCR de los especimenes de
cuencias del gen citocromo b para los siguienteBhylamysse realizaron basandonos en el siguien-
especimenes han sido depositadas en el GenBatekperfil térmico: denaturacion a 94 °C (por 1 min
(nmeros de acceso en paréntesig):elegans 10 s), uniéon o “annealing” a 52 °C (45 s), ¥
(Lima, Peru; AF434179)T. elegangFray Jorge, extension a 72 °C (1 min 30 s), por 35 ciclos. En
Chile; AF431929),T. elegans(Maipu, Chile; laetapa siguiente, los productos de PCR de doble
AF431925), T. elegans (Colina, Chile; hebra fueron purificados mediante los métodos
AF434178),T. elegangMinera Pelambres, Chi- de Wizard-PCR (Promega) y QIA-Quick
le; AF434176),T. elegans(Salamanca, Chile; (QiaGen). Los productos de PCR purificados fue-
AF434177), T. pallidior (Arica, Chile; ron luego secuenciados por medio de
AF431923), T. pallidior (Tarija, Bolivia; secuenciacion ciclica (Murray 1989), empleando
AF431924), T. pallidior (Colchane, Chile; los partidores L14724, 115162y H15767, y mar-
AF431930). cando las bases nucleotidicas con los fluoroforos

La extraccién del ADN gendémico de losdel “Big Dye Terminator” de Perkin Elmer. Las
especimenes dehylamydue realizada a partir de secuencias fueron analizadas en un secuenciador
tejido congelado (principalmente higado) basanautomatico ABI Prism 310, y una vez obtenidas
donos en la técnica propuesta por Longmire et alueron alineadas por medio del programa Clustal
(1988), o0 a partir de pieles donadas por muse® (Higgins et al. 1996).

TABLA 1

Especimenes analizados en este trabajo. Para ambas especies se indica la localidad y el
numero de museo/coleccién de procedencia

Specimens analized in this study. For both species we show the specific locality, and the museum/collection source

Nombre cientifico Localidad Identificacion Fuente

Thylamys elegans  Chile, Coquimbo, Parque Nacional Fray Jorge* NK 27583 MsB
Chile, Coquimbo, Choapa, Salamanca* NK 95622 MSB
Chile, Coquimbo, Choapa, Minera Los Pelambres* NK 96571 MSB
Chile, R. Metropolitana, Maipu, Quebrada de la Plata* NK 95436 MSB
Chile, R. Metropolitana, Colina, Huechan* NK 95963 MSB
Perd, Lima, Chancay, Reserva Nacional Lachay* 10738 M@SM

Thylamys pallidior  Bolivia, Tarija, Serrania Sama, 3.200 m* NK 23533 MSB
Chile, Tarapaca, lquique, Colchane, 3.900 m* NK 96057 MSB
Chile, Tarapaca, Arica, Quebrada Camarones* EF 440 ssuct

*Museum of Southwestern Biology, The University of New Mexico, Albuquerque, New Mexico 87131

2Museo Nacional de Historia Natural de Lima, Perd

3Catélogo de terreno de R. Eduardo Palma

“Coleccién de Flora y Fauna Profesor Patricio SAnchez Reyes, P. Universidad Catoélica de Chile, Santiago, Chile
*Secuencias depositadas en el GenBank
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Analisis filogenéticos mostré querl. pallidior y T. elegansconstituyen
taxahermanos con valores de “bootstrap” de 100 %.
Un primer andlisis de reconstruccion filogenéticde los 207 caracteres diagnoésticos incluidos en
se llevo a cabo usando maxima-parsimonia disp@ste analisis, 31 caracteres constituyeron
nible en el programa PAUP 4,0b8 (“Phylogeneticinapomorfias que diferenciaron al clado Te
Analysis Using Parsimony”, implementado porpallidior, mientras que 26 sitios constituyeron
David L. Swofford). Todos los caracteres fuerorsinapomorfias para el clado @eeleganglista de
analizados asumiéndolos como no ordenadagpomorfias no mostrada, pero disponibles a quien
(*unordered”), con cuatro estados posibles (A, Clp solicite). Dentro dd. pallidior ambas pobla-
G, T), y excluyendo aquellos caractere<iones de la pre-cordillera representadas por las
filogenéticamente no-informativos. La busquedanuestras de Bolivia (Tarija) y Chile (Colchane)
del arbol méas parsimonioso se realiz6 a través dgstan mas relacionadas entre si que cada una de
la opcion exhaustiva del PAUP. Los arboles fueellas con los representantes de la Quebrada de
ron enraizados siguiendo el criterio de “grupo€amarones (Arica) de la costa de la Primera Re-
externos” (“outgroup”), usando como tales lagion, convalores de “bootstrap” paraambos nodos
secuencias de citocromo b disponibles en ae un 100 %, y un indice de Bremer de 24 y 16
GenBank de las comadrejas tipo rafdarmosa (Fig. 2A). Por otro ladoT. elegansexhibe dos
rubra (nmero de acceso U34668)Micoureus clados hermanos, uno representado por las pobla-
demerarae(U34674). Adicionalmente, para elciones pre-cordilleranas de Pelambres y
andlisis de parsimonia calculamos el indice d8alamanca situadas al sur del Desierto de Atacama
decaimiento de Bremer (Bremer 1988) obtenido Regidon de Coquimbo), y el otro por las poblacio-
través del programa AutoDecay (Eriksson 1999nes costeras y del valle central de Chile tales
Un segundo tipo de analisis filogenético fue reacomo Fray Jorge, Maipu y Colina. Ambos clados
lizado a través del algoritmo “vecino mas préxi-de la pre-cordillera y del valle central-costa mos-
mo” (“neighbor-joining”) luego de generar unatraron un valor de “bootstrap” de 100 %, y un
matriz de distancias a partir de la opciéon “Kimuravalor de Bremer de 14. El arbol de distancia (Fig.
dos-parametros” disponible en PAUP 4,0b8. Fi2B) obtenido mediante el algoritmo “vecino mas
nalmente, analizamos los datos a través del critpréximo” fue similar al obtenido a través de maxi-
rio de maxima-verosimilitud (“maximum- ma-parsimonia tanto en la topologia como en los
likelihood”) a través de una busqueda heuristicaalores de “bootstrap”.
bajo el supuesto de variacidon de dos parametrosLa tasa de transicién-transversion entre todos
para frecuencias distintas de las secuencidss taxa deThylamys incluyendo los grupos ex-
nucleotidicas (modelo de Hasegahua-KishinoternosMicoureusy Marmosa fue de 2,99, siendo
Yano), igualmente disponible en PAUP. Los nodofas transiciones del tipo TC las mas frecuentes.
de los respectivos arboles de parsimonia, “vecinal interior de Thylamys la divergencia en las
mas préximo” (distancia), y maxima-verosimili- secuencias nucleotidicas entre las poblaciones de
tud fueron evaluados a través de “bootstrapla Puna y de las quebradas de la Primera Region
(Felsenstein 1985), con 10.000 réplicas para pafderon menores a un 10 %, al igual que la diver-
simonia, y 1.000 para distancia y verosimilitudgencia en las secuencias de las poblaciones de
Por altimo, obtuvimos las frecuencias de baseBhylamyslocalizadas al sur del Desierto de
nucleotidicas, el nimero de transiciones YAtacama (valores promedios representados en la
transversiones entre cada par de taxa, y la tasaéig. 2B). La divergencia entre los dos especimenes
transicidon-transversién mediante el programaeT. pallidior de la pre-cordillera (Tp Bolivia 'y
PAUP. Tp Colchane) fue de 1,03 %, en tanto qghe
pallidior de la costa de Arica (Quebrada de Ca-
marones) mostré una divergencia promedio de
RESULTADOS 6,35 % con respecto a las dos poblaciones ante-
riores (Fig. 2B).
El analisis de maxima-parsimonia dio como re- Los mayores valores de distancia en la diver-
sultado un Unico arbol mas parsimonioso, de 38@encia de las secuencias para las poblaciones de
pasos, con un indice de consistencia (Cl) d€.elegansibicadas al sur del Desierto de Atacama,
0,6684, un indice de homoplasia (HI) de 0,3316se registraron entre las poblaciones de la pre-
y un indice de retencion (RI) de 0,7111. De urordillera de la Cuarta Region (Te Pelambresy Te
total de 1.001 caracteres, 207 resultaron s&alamanca) y las del valle central y la cordillera
filogenéticamente informativos los que mayori-de La Costa (Fray Jorge, Maipu y Colina) con un
tariamente correspondieron a la segunda mitgutomedio de 8,64 % (Fig. 2B). Por otro lado, los
del gen. El arbol mas parsimonioso (Fig. 2A)menores valores de divergencias en las secuen-
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Fig. 2:(A) Arbol de méaxima-parsimonia obtenido a través de una busqueda exhaustiva. Los valores de
10.000 réplicas del “bootstrap” estan representados sobre las ramas, mientras que bajo las ramas se
presenta el indice de Bremer. (B) Arbol generado a través del andlisis del “vecino mas préximo” obteni-
do a partir de la matriz de distancia Kimura-2-pardmetros (K2P). Los valores sobre las ramas represen-
tan los porcentajes de distancia (obtenidos de la matriz K2P) entre las poblaciones y taxa analizados. (C)
Arbol de méaxima verosimilitud obtenido a través del modelo de evolucién de Hasegawa-Kishino-Yano.
Los valores sobre los nodos representan 1.000 réplicas en el “bootstraprhyTanys elegangTp)

Thylamys pallidior

(A) Maximum-parsimony tree obtained through an exhaustive search. The numbers above the branches represent 10,000
bootstrap replicate values, while those below the branches represent the Bremer index. (B) Neighbor-joining tree obtained
from a Kimura-2-parameter distance matrix. (C) Maximum-likelihood tree obtained through the Hasegawa-Kishino-Yano
model. Values on the nodes represent 1,000 bootstrap replicateShiflainys elegangTp) Thylamys pallidior
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cias dentro deT. elegansestuvieron dados por car que las poblaciones de la costa y la pre-
aquellas poblaciones pertenecientes a los alredesrdillera andina del norte de Chile corresponden
dores de la Region Metropolitana (TeColina yo constituyen un clado que reconocemos cdmo
TeMaipu, con un 2,83 %), comparable a los valopallidior, tal como fue previamente sugerido por
res de las poblaciones que habitan la pre-cordill®?alma (1995). Este ultimo estudio consider¢6 al-
ra (TePelambres y TeSalamanca, con un 2,7 %junas caracteristicas corporales y craneanas, las
La poblacion del Parque Nacional Fray Jorge deuales fueron analizadas fenéticamente, resulta-
la costa de la Cuarta Region, presentd una divedos que permitieron concluir que los especimenes
gencia promedio respecto de las de la Regidme las quebradas corresponderiah. pallidior.
Metropolitana de un 4,77 %. Finalmente, la dife- El clado que representa las poblacionesTde
rencia promedio en las secuencias eftrelegans elegansxhibié un patrén de diferenciaciéon simi-
y T. pallidior fue de 12,90 % (Fig. 2B). lar al deT. pallidior, pues claramente las pobla-
La reconstruccion obtenida a través de maxieiones de altura se diferenciaron con las del valle
ma-verosimilitud generd un Unico arbol (- Lncentral y costa al sur de los 30° S (Te Pelambres
likelihood = 3732,99415) similar a aquellos obtey Te Salamanca). Es decir, todas los topologias
nidos a través de parsimonia y distancia, comostraron la separacion de los representantes de
valores de “bootstrap” que fluctuaron entre 88 ya precordillera con aquellos del valle central y la
100 % (Fig. 2C). Sin embargo, esta reconstruaosta. Paralas afinidades de las poblacionds de
cién colocé ar. elegangle Fray Jorge junto a unaelegans preferimos las topologias obtenidas a
de las llacas del valle central de Chile (Te Colinajravés de los andlisis de distancia y parsimonia
y no como una poblacién separada como ocurrigor sobre el de maxima-verosimilitud debido a
en los arboles generados con los otros dague en los primeros la posicion deéylamys
algoritmos (Fig. 2C). elegansde Fray Jorge aparece diferenciada res-
pecto de los especimenes del valle central repre-
sentados por las poblaciones de Colinay Maipa.
DISCUSION De hecho las poblaciones que representan estas
Ultimas localidades estan geograficamente mas
EnT. pallidior los analisis filogenéticos genera-proximas entre si que cualquiera de ellas con las
dos a través de los diferentes algoritmos demosel Parque Nacional Fray Jorge en la Cuarta Re-
traron que las poblaciones de la pre-cordillergion de Chile (separados por aproximadamente
andina estan estrechamente relacionadas, lo cug0 km).
nos permitiria hipotetizar la ocurrencia de un alto
flujo génico que mantendria la cohesién de las
poblaciones andinas y que mantiene una esca€ansideraciones biogeograficas
diferenciacion de las poblaciones. Esto queda
demostrado por el bajo valor de secuencia dee acuerdo a un estudio filogenético-molecular
divergencias (1 %) entre los representantes dpie incluye gran parte de las llacas sudamerica-
Bolivia (Tarija) y Colchane, y el reducido largonas, el ancestro comun depallidiory T. elegans
de ramas obtenido principalmente en los arboleseria T. venusta la cual habita el “Monte
de “vecino mas préximo” y de maxima-parsimo-Espinoso”en la vertiente oriental de los Andes, en
nia que representan a ambas poblaciones. Esthsureste boliviano y el norte de Argentina (E.
fuerte cohesién de las poblaciones andinas coRalma, E. Rivera-Milla, T.L. Yates, P.A. Marquet
trasta con los valores de distancia entre est& A.P. Meynard resultados no publicados). En
Gltimas y la poblacion costera de Quebrada deste Ultimo estudio se propone que aislados
Camarones en la Primera Regidn, que mostro periféricos del. venustase habrian dispersado a
valor de aproximadamente 6,5 %. Esta diferenci@avés de la Cordillera de los Andes, especiando
en los valores de divergencia puede ser explicaada T. pallidior. La diferenciacién de este altimo
por el rango altitudinal que separa ambos ambienaxdn habria ocurrido durante el Plio-Pleistoceno,
tes, el cual oscila en alrededor de 3.000 m, de kurante el gran levantamiento de los Andes, cuan-
cual se puede inferir que las poblaciones de baflo se comienzan a generar elevaciones similares
altura y de la prepuna exhiben un cierto grado d& las actuales quedando poblaciones aisladas de
divergencia por distancia. Sin embargo, y a peséda llaca andina en altura (Potts & Behrensmeyer
del alto valor de divergencia entre las poblacio1992). Esto habria gatillado la diferenciacion de
nes deT. pallidior en el gradiente altitudinal, éste este taxon en la Prepuna. Postulamos ademas que,
es significativamente menor que el que existen eventos adicionales de dispersion hacia el oes-
entre el clado que conforma esta especie y @l.dete, aislados periféricos d€. pallidior habrian
elegans Lo anterior nos permite entonces ratifi-igualmente alcanzado las tierras bajas y la costa
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del sur de Peru y norte de Chile, para posteriopudo haber continuado por los valles transversales
mente migrar hacia el sury el norte, dando origede la Cuarta Region de Chile, que conectan los
a Thylamys elegantal como se reconoce hoy enAndes con las tierras bajas (Moreno et al. 1994). El
el borde costero chileno y valle central de Chileescenario biogeografico postulado por estos ulti-
Respecto de la ocurrencia deelegandhasta los mos autores concuerda con las agrupaciones
aproximadamente 10° S en la costa peruanélogenéticas de poblaciones del clado de llacas
Handley (1956) reconoci6 esta forma como chilenas (Fig. 2A) y con la ubicacién geografica
tatei. Sin embargo, Gardner (1993) adscribe esactual de éstas. En el arbol de maxima-parsimonia,
tas poblaciones @. elegans los especimenes de la precordillerra andina alrede-
Un estudio morfoldgico en curso que esta comdor de los 31° S (Te Pelambres y Te Salamanca)
parando poblaciones dE. eleganstanto de la corresponderian a poblaciones locales que queda-
costa peruanal. elegansde Chile,T. pallidior ron relegadas en dichas latitudes en el proceso de
(asi como otras llacas sudamericanas), permiteigracion hacia el sur por el corredor del desierto
diferenciar las formas de Perl como un taxoexistente durante las glaciaciones del Pleistoceno.
diferente ar. elegansrevalidando asT. tatei(S. Por otro lado, las poblaciones restringidas al valle
Solari comunicaciéon personal). Sin embargo, atentral y a la Cordillera de La Costa se habrian
secuenciar el gen citocromo b de un Unico individesplazado a través de los valles transversales al-
duo de la zona de Lima, Peru, éste tuvo uneanzando latitudes como las de la Cuarta Region
posicién filogeogréfica incierta, pues en algunagTe Fray Jorge), asi como también a través de la
topologias aparecio6 incluida como pertenecientegion mediterranea de Chile o Chile central (Te
aT. pallidior, y en otras dentro dE. eleganson Colinay Te Maipu).
valores de “bootstrap” por debajo del 50 %. Con-
sideramos que el estatus taxonémico de la forma
peruana, al menos a nivel molecular, debera ser AGRADECIMIENTOS
evaluado incluyendo representantes de varias
poblaciones dentro del rango de distribucion ad<l presente trabajo ha sido parte del Seminario de
crito para este taxon (ver Fig. 1, para la distribumnvestigacién (BIO 296) del Programa de Licen-
cion deThylamysde la Region andino-pacifico). ciatura en Biologia (Facultad de Ciencias Biol4-
La presencia dd. pallidior en la vertiente gicas, P. Universidad Catdlica de Chile) de APM.
occidental de Los Andes y las tierras bajas de laos autores agradecen los comentarios de Marco
Primera Region de Chile seria explicable por |&. Méndez y Fernando Torres-Pérez en una ver-
ocurrencia de un habitat favorable facilitado posidn previa del manuscrito. Asimismo, agradece-
la existencia de valles profundos con vegetaciémos al Museum of Southwestern Biology,
(quebradas) que atraviesan la depresion arida dghiversity of New Mexico, la Coleccién de Flora
desierto del norte chileno y el sur peruano (Sary Fauna Profesor Patricio Sanchez Reyes, y al
miento 1975, Villagran et al. 1983). Ello facilita- Museo Nacional de Historia Natural de Lima (Peru)
ria la ocurrencia de formas conespecificas, talgmr el préstamo de especimenes. Agradecemos
como micromamiferos, a través de areas costeraambién al Servicio Agricolay Ganadero (SAG)y
gquebradas y pre-cordillera (Marquet 1989a la Corporaciéon Nacional Forestal (CONAF) por
Meserve & Kelt 1990, Marquet 1994, Moreno etautorizarnos el transporte y captura de muestras
al. 1994). en areas protegidas de Chile. Finalmente, agrade-
Ladispersion de aislados periféricosidglamys cemos el apoyo econdmico de los proyectos
desde el norte hacia latitudes mayores en ChilfONDECYT 1990156 y NIH-ICIDR 1 U19
habria ocurrido probablemente a lo largo del flanAl45452-01 (USA).
co oeste de Los Andes en una estrecha &rea con
vegetacion entre los 23 y 24° S, especialmente
durante el Pleistoceno, en que se formaron alli LITERATURA CITADA
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