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RESUMEN 

El Saltador Rayado, Saltator striatipectus, es un ave neotropical ampliamente 

distribuida desde Costa Rica hasta Perú, que presenta diferenciación geográfica en su 

plumaje. Hasta el momento, se han descrito 10 subespecies que van desde unas 

poblaciones muy restringidas geográficamente, hasta otras con distribuciones bastante 

amplias. En el área de distribución de esta ave existen importantes barreras geográficas, 

tales como la cordillera de los Andes y el istmo de Panamá, los cuales ejercen un fuerte 

efecto en la distribución de otras aves dentro de la región. Este estudio se centra en 

conocer las diferencias genéticas entre subespecies de Saltator striatipectus y analizar 

cómo las barreras geográficas han facilitado diferenciación de las distintas poblaciones. 

Para esto se realizó una reconstrucción filogenética con muestras tomadas a desde 

Panamá hasta Perú, analizando el gen mitocondrial ND2. Se realizaron también análisis 

de modelamiento de nicho para explorar las distribuciones potenciales de las poblaciones 

y evaluar la influencia que tienen las barreras geográficas en procesos de diversificación. 

En los análisis filogenéticos se observó el agrupamiento de las secuencias en cuatro 

clados de S. striatipectus. Los mapas generados por modelamiento de nichos sugieren, en 

algunos casos, una fragmentación de rangos de distribución por acción de barreras 

geográficas o ecológicas clave de la región. Los resultados sugieren cómo las barreras 

más importantes del Neotrópico pueden haber influido en los procesos de diversificación 

dentro de esta especie y como esto probablemente podría derivar en especiación en 

tiempo evolutivo.  

 

Palabras clave: Filogeografía, modelamiento de nicho, especiación, subespecie, 

filogenética.  
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ABSTRACT 

The striped jumper, Saltator striatipectus, is a Neotropical bird widely distributed 

from Costa Rica to Peru, which presents geographical differentiation in its plumage. To 

date, 10 subspecies have been described, ranging from some very restricted geographical 

populations to others with wide distributions. Important geographical barriers in the 

geographic range of this species, such as the Andes Mountains and the Isthmus of 

Panama, have had a strong effect on the distribution of other birds within the region. This 

study focuses on understanding the genetic differences between subspecies of Saltator 

striatipectus and analyzing how geographic barriers may have influenced differentiation 

of populations. For this purpose, a phylogeographic reconstruction was carried out with 

samples taken from different regions covering Costa Rica, Panama, Venezuela, 

Colombia, Peru, and Ecuador, which were analyzed for the mitochondrial gene ND2. 

Niche modeling analyses were also carried out to explore the potential distribution of 

populations and to explore the influence that geographic barriers may have on 

diversification processes in this species. Phylogenetic analyses showed that sequences 

were grouped into four clades of S. striatipectus. The maps generated by niche modeling 

suggest fragmentation of distribution ranges by the presence of key geographic-

ecological barriers in the region. The results suggest a roll for the most important 

geographical barriers in the Neotropics in the diversification processes within this species 

and how this process could probably lead to speciation in evolutionary time. 

 

Key words: Phylogeography, niche modeling, speciation, subspecies, 

phylogenetics.
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INTRODUCCIÓN 

Las barreras geográficas y ecológicas están entre los factores más influyentes en 

procesos de especiación. Estas barreras tienden a aislar poblaciones, lo cual, con el tiempo 

deriva en diferentes patrones  evolutivos (Burns & Naoki, 2004; Chaves et al., 2013; Weir 

& Price, 2011). Existen diversas barreras geográficas-ecológicas que muestran una 

evidente influencia en la gran diversidad de especies que habita en el Neotrópico.  Entre 

estas, las más representativas son el Istmo de Panamá, que es una zona de baja altitud que 

aísla poblaciones de las regiones montañosas entre Centro y Sudamérica, y la cordillera 

de los Andes que recorre desde el norte de Venezuela hasta Chile y Argentina, y separa 

las poblaciones de la Amazonía y el Chocó. Estas barreras presentan un rol fundamental 

en la diversificación de organismos en el Neotrópico (Castillo-Cárdenas et al., 2015; 

Gutiérrez-Pinto et al., 2012). Dentro de esta región, la especiación ha sido marcadamente 

alopátrica, es decir, influenciada por la presencia de barreras geográficas (Weir & Price, 

2011). Dentro de este patrón se pueden encontrar dos posibles modelos, la vicarianza o 

especiación por subdivisión, en la que una barrera divide una población grande en dos o 

más subpoblaciones (Bush, 1975) y la dispersión, que se refiere al establecimiento de una 

nueva población, separada de la población original por una barrera (Bush, 1975; Rocha 

et al., 2014). 

En el Neotrópico se puede encontrar al menos un tercio de toda la diversidad de 

aves en el planeta, mostrando una clara tendencia al endemismo y siendo los bosques 

tropicales los mayores hotspots de diversidad  (Tavares et al., 2011). Este estudio se 

enfoca en Saltador rayado, Saltator striatipectus, un ave Neotropical común en bosques 

secos, orillas de bosques y zonas en regeneración del Neotrópico (Brewer, 2020) cuya 

distribución se extiende desde Costa Rica hasta Perú , , incluyendo el norte de Venezuela 
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y Trinidad (Brewer, 2020). Previamente esta especie se consideraba conespecífica con el 

Pepitero Antillano, Saltator albicollis. Sin embargo, estudios moleculares encontraron 

una alta diferencia genética entre estos dos taxones que ahora representan diferentes 

especies (Seutin et al., 1993). 

El Saltador Rayado está representado por diez subespecie  (Brewer, 2020). Esta 

alta diversidad podría estar relacionada con el aislamiento que pueden generar barreras 

como la Cordillera de los Andes (Coltorti y Ollier 2000) y las zonas bajas del Istmo de 

Panamá. La mayor diversidad de poblaciones se puede encontrar en Panamá con seis 

subespecies, cuatro de estas endémicas (S. s. isthmicus, S. s. scotinus, S. s. melicus y S. s. 

speratus,), una compartida con Costa Rica (S. s. furax) y otra que también habita en 

Colombia y Ecuador (S. s. striatipectus) (Brewer, 2020). El resto de las subespecies está 

distribuido desde Venezuela hasta Perú. Comenzando desde las montañas del norte en 

Venezuela hasta el noreste de Colombia se encuentra S. s. pertriatus. En las zonas bajas 

al oeste de Ecuador y llegando hasta el noroeste de Perú habita S. s. flavidicollis. También, 

Perú en el valle superior del Marañón comparte a S. s. peruvianus con la provincia de 

Zamora al sureste de Ecuador. Por último, se encuentra S. s. inmaculatus que se considera 

endémica de Perú (Brewer, 2020) (Figura 1). 

 El presente estudio explora la diversidad genética del Saltador Rayado y la 

compara con la biogeografía de la región Neotropical para determinar cómo diferentes 

barreras geográficas y ecológicas han influenciado en la evolución de las poblaciones de 

esta especie. Se enfoca con más detalle en las poblaciones distribuidas a lo largo de 

Ecuador, y analiza cómo las barreras geográficas y ecológicas influyen en la estructura 

genética y las relaciones entre sus poblaciones.   
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DESARROLLO DEL TEMA 

Metodología 

 Taxonomía y muestreo genético. 

Las muestras analizadas durante este estudio consisten en tejido pectoral y sangre, 

obtenidos de los repositorios del Laboratorio de Biología Evolutiva de la Universidad San 

Francisco de Quito (LBE), la Universidad Tecnológica Indoamérica (MZUTI) y el Museo 

Ecuatoriano de Ciencias Naturales (MECN). Estas muestras fueron en su mayoría 

tomadas en el rango de distribución que la especie ocupa en Ecuador con el fin de cubrir 

el territorio de las tres subespecies que se encuentran en el país. Adicionalmente se 

obtuvieron secuencias de GenBank (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/) de los 

otros países que cubren el rango de distribución esta especie, tales como Panamá, Costa 

Rica, Venezuela y Perú, de estudios filogenéticos previos, y una secuencia no publicada 

de Colombia (Tabla 11). Para estas muestras se analizaron secuencias para el gen 

mitocondrial NADH Deshidrogenasa subunidad-2 (ND2), un gen codificante 

ampliamente usado para determinar la diversidad y variabilidad genética entre especies 

de aves (Astuti y Prijono 2016). Como grupo externo relacionado a Saltator striatipectus 

se utilizó a Saltator albicollis y Saltator coerulescens; las secuencias para estas muestras 

fueron generadas por estudios y fueron obtenidas de GenBank 

(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/). 

 Extracción de ADN, amplificación y secuenciamiento. 

La extracción de ADN se realizó utilizando un protocolo de precipitación de 

proteínas con tiocianato de guanidina y precipitación de ADN con isopropanol (Peñafiel 

et al., 2019). Para la amplificación por PCR del gen ND2 (1041 pares de bases) se 

utilizaron dos cebadores: L5219 (5´ CCCATACCCCGAAAATGATG 3´) para la cadena 
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adelantada y H6313 (5´ CTCTTATTTAAGGCTTTGAAGGC 3´) para la cadena 

retrasada (Sorenson et al., 1999). La mezcla utilizada para las reacciones de amplificación 

por PCR en una reacción de 25 µl de PCR consistió en: 2,5 µl de buffer (10X), 2 µl de 

MgCl2 (50 mM), 0,5 µl dNTP (10 mM), 0,5 µl para cada primer (10 µM), 0,25 µl de la 

Platinum Taq polymerasa (5 U/µl) y aproximadamente 1µl de DNA (100 ng/µl–340 

ng/µl). El protocolo de termociclado fue el siguiente: 94°C por 3 min; 22 ciclos de 93°C 

por 30s, 58°C por 1min, y 72°C por 1 min, y una extensión final de 72°C por 10min.  Para 

visualizar los amplicones se utilizó gel de agarosa al 1,2 %. La desnaturalización de 

cebadores residuales y dNTPs se realizó con ExoSAP-IT (Affymetrix) y se realizó un 

secuenciamiento con electroforesis capilar utilizando la química de Big Dye en ABI 

3730xl. 

 Análisis Filogenéticos. 

 Las secuencias de la cadena adelantada y retrasada de cada muestra fueron 

ensambladas en Genious 5. 1. 7 (Ripma, Simpson, y Hasenstab-Lehman 2014). Una vez 

obtenidas las secuencias consenso, estas fueron alineadas utilizando Clustal 2 (Thompson 

et al., 1997). Para editar, revisar y ordenar estas secuencias se utilizó Mesquite 3.61 

(Maddison y Maddison 2018). Para determinar las distancias genéticas no corregidas se 

utilizó PAUP 4 . Para la construcción de los árboles filogenéticos, se buscó determinar el 

esquema de partición más apropiado para los datos utilizando PartitionFinder 2.1.1 

(Lanfear et al., 2012). Como “settings” del análisis se utilizaron: longitud de las ramas 

vinculadas, todos los modelos evolutivos, criterio de información de Akaike corregido 

(AICc) y un algoritmo codicioso (Lanfear et al., 2012). El mejor modelo de partición para 

Saltator striatipectus que se obtuvo fue: GTR (general time reversible) + G (gamma 

distribution) +I (invariable sites). Los análisis filogenéticos fueron se realizaron en 
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inferencia bayesiana en MrBayes 3.2.7   y se utilizó W-IQ-TREE (Trifinopoulos et al., 

2016) para realizar el análisis con inferencia de máxima verosimilitud. El análisis con 

MrBayes 3.2.7 consistió en 10 millones de generaciones, muestreando cada 1000 árboles, 

descartando 2000 y manteniendo 8000 árboles. El análisis desarrollado en W-IQ-TREE 

utilizando el método de búsqueda de Intercambio con el vecino más cercano (nearest 

neighbor interchanges (NNI)) (Guindon y Gascuel 2003). El soporte de los nodos se 

obtuvo con base en 10000 réplicas de bootstraps, usando el Bootstrap Ultrafast (Hoang 

et al., 2018). El mejor modelo de árbol obtenido fue visualizado y editado utilizando 

ITOL v.5 (Letunic y Bork 2019). 

 Modelamiento de nichos ecológicos. 

El modelamiento de nichos ecológicos se realizó en MaxEnt 3.4.1 (Phillips et al., 

2006). Los datos de ocurrencia fueron obtenidos de varias localidades en campo y de 

registros de avistamiento y captura desde la base de datos en línea de Vertnet 

(http://vertnet.org/) y del Instituto de Ciencias Naturales de la Universidad Nacional de 

Colombia (UNC). La base de datos ambiental utilizada para la construcción del modelo 

de nicho ecológico fue obtenida de la plataforma WorldClim (Hijmans et al., 2005), 

seleccionando las 19 variables de temperatura y precipitación disponibles en la 

plataforma. El mejor modelo obtenido fue editado en QGIS 3.12.1 (Neteler y Mitasova 

2008). El modelamiento se realizó únicamente para 7 de las 10 subespecies debido a falta 

de datos suficientes para las 3 subespecies restantes que se encuentran principalmente en 

islas de Panamá (S. s. scotinus, S. s. melicus y S. s. speratus). Para analizar la validez de 

los modelos generados por MaxEnt 3.4.1 se analizó el valor del área bajo la curva (AUC 

por sus siglas en ingles), que se refiere a un método que analiza la proporción que existe 

entre verdaderos y falsos positivos; los valores que van entre 0.7 a 1 son reflejo de un 
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modelo con mayor precisión (Dodd y Pepe 2003; Pliscoff y Fuentes-Castillo 2011). Se 

analizó el grado de solapamiento entre los modelos generados para cada subespecie que 

se dividió en solapamiento bajo, siendo este poca coincidencia de territorio entre modelo; 

solapamiento medio, siendo esta una coincidencia de al menos el 30% al 70% en el 

territorio de un modelo por sobre el otro; y solapamiento alto, siendo esta una 

coincidencia mayor al 70% entre los territorios de los modelos. 

Resultados 

Análisis Filogenéticos. 

El análisis realizado con el gen mitocondrial ND2 generó topologías similares 

tanto para el árbol creado con inferencia Bayesiana como para el que se utilizó Máxima 

Verosimilitud, con un buen soporte para la mayoría de los nodos. La mayoría de las 

muestras de Saltator striatipectus se dividieron en tres clados (Figura 2). El primer clado 

contiene dos grupos: uno que incluye las muestras de Trinidad y Tobago en la isla de 

Chacachacare, Venezuela en Falcón y Colombia en Antioquía (S. s. peristriatus), y 

muestras de Panamá (S. s. furax y S. s. isthmicus) y otro que incluye las muestras de S. s. 

striatipectus, tomadas en Pichincha, Ecuador. El segundo clado agrupa a las secuencias 

analizadas de S. s. flavidicollis, formado por muestras de Manabí, Guayas, Azuay y Loja, 

en Ecuador. El último clado fue el compuesto por las secuencias de S. s. inmaculatus de 

Perú, Lambayeque. El grupo que contiene tres clados es hermano a una muestra de S. 

coerulescens (colectada en Pastaza, Ecuador), mientras que la muestra de S. s. peruvianus 

de Zamora Chinchipe, Ecuador, es hermana al clado que contiene el resto de las muestras 

de S. striatipectus y la muestra de S. coerulescens. Es decir, la posición de S. s. 

peruvianus, hace que S. striatipectus sea un grupo parafilético. 
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Por otro lado, se analizaron también las distancias genéticas entre las subespecies 

(Tabla 1) donde se encontró que las subespecies localizadas en Panamá (S. s. furax y S. 

s. isthmicus) son las que tienen mayor cercanía genética entre sí y con S. s. perstriatus 

(del norte de Suramérica). Se encontró también que S. s. striatipectus es la que cuenta con 

la mayor distancia genética respecto a las otras subespecies analizadas, seguida por S. s 

flavidicollis, S. s. inmaculatus y S. s. peruvianus.   

Modelamiento de nichos ecológicos. 

La distribución potencial para S. striatipectus se ubicó dentro de un rango 

altitudinal no mayor a los 2500 m.s.n.m., en la región neotropical. Se observaron rangos 

en los valores AUC entre 0.9 a 1 para todos los modelos generados (Tabla 2). Las 

contribuciones de las variables para todos los modelos generados se muestran en el Anexo 

B. Para toda la especie el modelo cubre todo su rango de distribución e y resalta algunas 

zonas donde las condiciones podrían ser óptimas para su potencial presencia fuera del 

rango real donde habita (Figura 3). 

Para Saltator striatipectus furax, el modelo contempla como potencial territorio 

para esta subespecie al norte a las regiones de Brunca en Costa Rica hasta Veraguas en 

Panamá y por el sur cubre la región Pacífica, región Caribe y una porción de la región 

Andina en Colombia (Figura 4). Este modelo predice más que el territorio real de la 

subespecie y plantea como territorio potencial para esta subespecie al territorio que 

cubren los modelos de S. s. isthmicus, S. s. perstriatus y S. s. striatipectus. Tomando esto 

en cuenta se encontró que cuenta con un solapamiento bajo respecto al modelo generado 

para S. s. isthmicus coincidiendo principalmente en las zonas sur cercana al Océano 

Pacífico, en la región de Veraguas y Darién. Se observa que también cuenta con un 
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solapamiento medio del territorio potencial predicho con los modelos generados para S. 

s. striatipectus y S. s. perstriatus, con estos modelos se observan coincidencias 

principalmente en la región de Darién en Panamá, en la región Andina de Colombia y en 

la región Sierra norte de Ecuador.   

Para Saltator striatipectus isthmicus, el modelo predijo muy bien la distribución 

real de la subespecie, desde la Región de Chiriquí hasta la región de Darién en Panamá; 

en Colombia cubre la región Caribe y la región de la Orinoquia. Aparte del solapamiento 

bajo con S. s. furax, se observa también un solapamiento bajo con el territorio potencial 

predicho para S. s. striatipectus en la región Caribe de Colombia y un solapamiento medio 

con el territorio potencial de S. s. perstriatus en la región Caribe en Colombia y en la 

Región de Panamá de Panamá (Figura 5).  

En el caso de Saltator striatipectus perstriatus el modelo contempla un potencial 

territorio para esta subespecie bastante amplio, cubriendo bastante bien el territorio real 

de esta subespecie (Figura 6). Este cubre desde Panamá en las regiones de Colón, Panamá 

y Darién; en Colombia cubre las regiones del Caribe y Andina, y en Venezuela cubre las 

regiones Occidental y Oriental hasta llegar a Trinidad y Tobago. Respecto al modelo 

generado para esta subespecie se observa un nivel bajo de solapamiento con los modelos 

de S. s. furax y S. s. isthmicus en las regiones previamente mencionadas. Por otro lado, 

con S. s. striatipectus existe un solapamiento alto en la región Andina y la región Caribe 

de Colombia, así como también existe solapamiento en la región Sierra en Ecuador. Se 

observa un solapamiento medio con el modelo generado para S. s. flavidicollis en la 

región Costa de Ecuador. También se puede observar un solapamiento medio con el 
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potencial territorio generado para S. s. peruvianus en la Sierra en Ecuador y en los 

bosques secos de Zamora Chinchipe, y en la región Nororiental del Marañón en Perú. 

En el caso de Saltator striatipectus striatipectus el modelo generado cubre 

completamente la distribución de la subespecie. Este modelo abarca como territorio 

potencial para esta subespecie a la región Guayana en Venezuela, y la región Pacífica, 

Caribe y Andina en Colombia; en Ecuador cubre la región Sierra y en Perú Cubre las 

regiones de Cajamarca, San Martín y Amazonas. En este modelo se puede observar un 

nivel de solapamiento alto con S. s. perstriatus en las regiones Andina y Caribe de 

Colombia, y la región Sierra en Ecuador (Figura 7).  

Para Saltator striatipectus flavidicollis el modelo demuestra ser bastante bueno 

prediciendo la distribución potencial para esta subespecie en Ecuador cubriendo 

mayormente la región Costa y una porción de la región Andina Central (Figura 8). Fuera 

de esto, el modelo predice a una porción de la región Andina en Colombia, las regiones 

Occidental, Central y Oriental en Venezuela, y mayoritariamente la macrorregión Sierra 

en Perú. Respecto a los niveles de solapamiento con los territorios de las otras subespecies 

se observa que existe un nivel de solapamiento bajo con S. s. perstriatus en sus territorios 

en Venezuela, en la región Andina de Colombia y en la región Sierra central de Ecuador. 

Comparte territorio potencial también con S. s. striatipectus con un solapamiento bajo en 

la región Sierra central de Ecuador. También existe un solapamiento bajo respecto al 

territorio de S. s. peruvianus en la región Sierra y en la provincia de Zamora Chinchipe 

en Ecuador, y en la región de Cajamarca, San Martín y Amazonas en Perú. 

Para Saltator striatipectus inmaculatus, el modelo extiende el territorio potencial 

para S. s. inmaculatus por toda la macrorregión Costa de Perú desde la región de Tumbes 
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hasta la Tacna. Este modelo es bastante bueno prediciendo únicamente la distribución de 

esta subespecie y no presenta solapamiento con los territorios predichos para las otras 

subespecies, pero se encuentra bastante cercano a la distribución potencial de S. s. 

flavidicollis tanto en la zona sur de Ecuador como con la predicción que se encuentra en 

la macrorregión Andina en Perú (Figura 9). 

Por último, para Saltator striatipectus peruvianus, el modelo extiende el territorio 

potencial para esta subespecie desde la zona sur de la región Andina en Colombia, 

pasando por la región Andina y la provincia de Zamora Chinchipe en la región Oriente 

en Ecuador, y en la región de Cajamarca, San Martín y Amazonas en Perú (Figura 10). 

Este modelo predice bastante bien la distribución conocida para esta subespecie, sin 

embargo, presenta un solapamiento alto con S. s. flavidicollis en toda su extensión en 

Ecuador, Colombia y Perú. Este mismo nivel de solapamiento se encuentra también con 

S. s. perstriatus y S. s. striatipectus. 

Discusión 

 

En los árboles filogenéticos del gen ND2 se encontraron cuatro clados 

diferenciados y con alto soporte, tanto en análisis bayesiano como en análisis de máxima 

verosimilitud que, en general, representan a las subespecies analizadas (Brewer, 2020). 

El modelamiento de nichos ecológicos permitió inferir la distribución potencial de cada 

subespecie e intentar determinar cómo se produjo la gran diversidad que se puede 

observar dentro de esta especie. Se ha sugerido que Saltator striatipectus no supera los 

2500 m.s.n.m., por lo que regiones montañosas podrían actuar como una barreras clave 

en su diversificación (Brewer, 2020). 
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La presencia de la cordillera de los Andes en toda la región que recorre Venezuela, 

Colombia Ecuador y Perú es un factor de gran importancia cuando se habla de la 

diversificación de especies que es posible encontrar en estos países. El levantamiento de 

los Andes con sus más de 8500 km de extensión produjo un cambio drástico en el 

ambiente, y fue clave en varios procesos de especiación y diversificación (Hartley, 2003). 

Por otro lado, en Centro América la principal barrera biogeográfica y principal precursor 

de diversidad es el istmo de Panamá (Lessios et al., 1999). 

Comenzando por las poblaciones del norte de la distribución, S. s. furax se 

encuentra en el noroeste de Costa Rica hasta el oeste de Panamá, mientras que S. s. 

isthmicus se encuentra en la región central de Panamá (Brewer, 2020). Estas dos 

subespecies pueden encontrarse aisladas debido a la presencia de la Cordillera Central 

que tiende a separar a las aves que se encuentran del lado Pacífico y de la zona del Caribe 

del Panamá y Costa Rica (Newton & Brockie, 2003). Esta información coincide con lo 

obtenido en el modelo de nicho ecológico generado en donde no se observa presencia de 

S. s. furax en las zonas centrales de Panamá, mientras que S. s. isthmicus se encuentra 

aislada entre la cordillera central y el istmo de Panamá que funciona como otra fuerte 

barrera biogeográfica en la región que aísla Panamá de Colombia (Lessios et al., 1999). 

En árbol filogenético ambas subespecies se encuentran estrechamente relacionadas y 

bastante cercanas a S. s. perstriatus, lo que coincide con la cercanía geográfica que 

comparten las tres poblaciones. Sin embargo, los modelos de nicho ecológico no 

muestran una clara separación geográfica en las zonas predichas por S. s. perstriatus, y 

las zonas predichas para S. s. furax y S. s. isthmicus. De hecho, existe una alta predicción 

del nicho de S. s. furax en el norte-centro de Colombia, donde existen varias localidades 

de presencia de S. s. perstriatus. Por otro lado, el istmo de Panamá separa también a las 
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subespecies de Panamá de S. s. striatipectus, que se encuentra en el suroeste de Colombia 

y norte de Ecuador (Brewer, 2020), en los bosques secos en los valles interandinos de la 

zona norte del callejón interandino en las provincias de Carchi, Imbabura y Pichincha. 

Estos se encuentran aislados en esta región debido a que se encuentran rodeados por 

bosques montanos más húmedos, esto contribuye a aislar S. s. striatipectus de otras 

subespecies en Ecuador (Aguirre, Kvist, y Sánchez 2006) 

Es posible también encontrar al clado conformado por Saltator striatipectus 

flavidicollis que se encuentra principalmente en la región Tumbesina, en las tierras bajas 

al oeste de Ecuador en provincias como Manabí, Guayas, Loja o Azuay y al noroeste de 

Perú (Brewer, 2020). En este caso, los bosques secos en los que habitan se encuentran en 

la zona occidental de la cordillera de los Andes con zonas más secas y formaciones 

montañosas más bajas, lo cual permite la conectividad entre los bosques secos de la costa 

y los bosques secos que se encuentran en los valles interandinos centrales (Aguirre, Kvist, 

y Sánchez 2006). Estas condiciones, permiten que esta subespecie se encuentre también 

al sur, en algunas zonas de la región Sierra Central del Ecuador.  

Saltator striatipectus inmaculatus se distribuye a lo largo de las costas secas 

peruanas desde la zona de Lambayeque por el norte hasta Ica por el extremo sur (Brewer, 

2020). Aunque, no está claro si existe una barrera geográfica entre S. s. inmaculatus y S. 

s. flavidicolis entre el extremo sur de Ecuador y el norte de Perú, los modelos de 

distribución para las dos especies prácticamente no se solapan. Esto sugiere que las dos 

subespecies, además de haberse diferenciado genéticamente, se han diferenciado 

ecológicamente. Sin embargo, es difícil predecir con los datos disponibles, si esta 
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diferenciación ecológica pudo haber conducido al aislamiento genético entre estas 

poblaciones hermanas.   

Por otro lado, en Perú se encuentra también Saltator striatipectus peruvianus que 

es una subespecie cuyas poblaciones empiezan su rango de distribución desde el sureste 

de Ecuador, delimitados por la zona sur de los Andes ecuatorianos en la provincia de 

Zamora Chinchipe, y recorriendo por la zona norte del Marañón, hasta la zona de la 

Libertad (Brewer, 2020). Esta es una pequeña región de bosque seco que se extiende 

desde el norte de Zumba hasta la zona de bosques secos del río Marañón (Linares-

Palomino, 2004). Parece claro que la cordillera Oriental de Ecuador y la cordillera central 

de los Andes en Perú aíslan las poblaciones de esta subespecie (Hartley, 2003) con las de 

las subespecies más cercanas geográficamente. Sin embargo, llama la atención que, a 

pesar de que para S. s. peruvianus se prediga una distribución potencial que se va hasta 

el sur de Colombia, esta subespecie solo esté en Ecuador el pie de monte al sur del valle 

del Río Zamora.  

Finalmente, dado que la filogenia mostró que Saltator striatipectus podría ser 

parafilético, dada la posición de S. s. peruvianus, es necesario analizar un mayor número 

de muestras de S. s. peruvianus. Este análisis también debería incluir más muestras de S. 

coerulescens de la Amazonía ecuatoriana (de donde proviene la muestra hermana a S. 

striatipectus, a excepción de S. s. peruvianus). De igual modo, es necesario realizar 

análisis cuantitativos detallados para comprender las diferencias en los nichos de las 

poblaciones hermanas. Este esfuerzo debería también debería incluir muestras de las 

subespecies de S. coerulescens adyacentes a las poblaciones de S. striatipectus. Dicha 

inclusión permitiría explorar si la incongruencia entre la predicción de los modelos de 
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nicho y la ausencia de registros de esta especie en sus diferentes poblaciones pudiera 

deberse a un fenómeno de exclusión competitiva con poblaciones de S. coerulescens. 
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CONCLUSIONES 

Debido al amplio rango de distribución que presenta Saltator striatipectus y la 

gran diversificación de subespecies que posee, es un buen ejemplo para analizar cómo se 

dan estos procesos de diversificación en aves en la región del Neotrópico. En resumen, 

durante los análisis filogenéticos se logró observar la formación de cuatro clados, siendo 

tres bastante congruentes con las subespecies ecuatorianas y peruanas.  

El análisis de nichos ecológicos hizo posible explorar cuáles fueron las barreras 

biogeográficas que pueden haber influido en los procesos de diversificación para cada 

subespecie. También fue posible analizar que, en el caso de Ecuador, los parches de 

bosques secos costeros o de valles interandinos, separados entre sí por barreras como 

montañas de gran altitud o bosques montanos, forman parte fundamental de la separación 

de las subespecies en este país. Es decir, resalta la importancia del nicho ecológico al que 

se encuentran limitadas estas subespecies.  

Sin embargo, es necesario incluir en el análisis a las tres subespecies que no 

pudieron ser analizadas durante este estudio. Estas se encuentran en islas de Panamá, 

existen pocos datos de presencia y no existen tejidos preservados para realizar análisis 

filogenéticos. También es necesario conseguir más datos geográficos de cada subespecie 

y aumentar la especificidad de las variables utilizadas para analizar mejor los nichos 

ecológicos en los que se encuentra cada una de las subespecies. 
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ANEXO A: FIGURAS 

 
Figura 1: Mapa de distribución de las subespecies de Saltator striatipectus.  
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Figura 2: Árbol con máxima verosimilitud del gen ND2 para secuencias de Saltator striatipectus.  El número en las ramas representa los valores soporte de 

cada nodo (inferencia bayesiana soportado por las probabilidades posteriores/máxima verosimilitud soportado por bootstrap). 
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Figura 3: Distribución potencial prevista para Saltator striatipectus en el Neotrópico a partir del mejor modelo de nicho ecológico generado por MaXent 3.4.1 

y editado en QGIS3.12.1. Los colores rojos indican el hábitat más apto para la especie y con verde los menos idóneos, los puntos rosados representan la 

presencia de muestras de S. striatipectus. 
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Figura 4: Distribución potencial prevista para Saltator striatipectus furax en el Neotrópico a partir del mejor modelo de nicho ecológico generado por MaXent 

3.4.1. Los colores rojos indican las zonas de máxima idoneidad ecológica para la especies y con verde que tienen menos probabilidad, los puntos blancos 

representan la presencia de organismos de cada subespecie de S. striatipectus. 
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Figura 5: Distribución potencial prevista para Saltator striatipectus isthmicus en el Neotrópico a partir del mejor modelo de nicho ecológico generado por 

MaXent 3.4.1. Los colores rojos indican las zonas de máxima idoneidad ecológica para la especies y con verde que tienen menos probabilidad, los puntos 

blancos representan la presencia de organismos de cada subespecie de S. striatipectus 
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Figura 6: Distribución potencial prevista para Saltator striatipectus perstriatus en el Neotrópico a partir del mejor modelo de nicho ecológico generado por 

MaXent 3.4.1. Los colores rojos indican las zonas de máxima idoneidad ecológica para la especies y con verde que tienen menos probabilidad, los puntos 

blancos representan la presencia de organismos de cada subespecie de S. striatipectus. 
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Figura 7: Distribución potencial prevista para Saltator striatipectus striatipectus en el Neotrópico a partir del mejor modelo de nicho ecológico generado por 

MaXent 3.4.1. Los colores rojos indican las zonas de máxima idoneidad ecológica para la especies y con verde que tienen menos probabilidad, los puntos 

blancos representan la presencia de organismos de cada subespecie de S. striatipectus. 
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Figura 8: Distribución potencial prevista para Saltator striatipectus flavidicollis en el Neotrópico a partir del mejor modelo de nicho ecológico generado por 

MaXent 3.4.1. Los colores rojos indican las zonas de máxima idoneidad ecológica para la especies y con verde que tienen menos probabilidad, los puntos 

blancos representan la presencia de organismos de cada subespecie de S. striatipectus. 
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Figura 9: Distribución potencial prevista para Saltator striatipectus inmaculatus en el Neotrópico a partir del mejor modelo de nicho ecológico generado por 

MaXent 3.4.1. Los colores rojos indican las zonas de máxima idoneidad ecológica para la especies y con verde que tienen menos probabilidad, los puntos 

blancos representan la presencia de organismos de cada subespecie de S. striatipectus. 
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Figura 10: Distribución potencial prevista para las subespecies analizadas de Saltator striatipectus peruvianus en el Neotrópico a partir del mejor modelo de 

nicho ecológico generado por MaXent 3.4.1. Los colores rojos indican las zonas de máxima idoneidad ecológica para la especies y con verde que tienen menos 

probabilidad, los puntos blancos representan la presencia de organismos de cada subespecie de S. striatipectus. 
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ANEXO B: TABLAS 

Tabla 1: Cálculo de las distancias genéticas no corregidas de las secuencias de subespecies de Saltator striatipectus  
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Tabla 2: Valores del área bajo la curva (AUC) para cada uno de los modelos generados con MaXent 3.4.1 que indican la precisión de cada 

modelo. Valores en el rango de 0.7 a 0.9 se considera aceptable y de 0.9 a es un modelo de alta precisión. 
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Tabla 3: Porcentaje de contribución de las variables de BioClim en la generación del modelo por Maxent 3.4.1 para Saltator striatipectus. 
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Tabla 4: Porcentaje de contribución de las variables de BioClim en la generación del modelo por Maxent 3.4.1 para Saltator striatipectus furax. 
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Tabla 5: Porcentaje de contribución de las variables de BioClim en la generación del modelo por Maxent 3.4.1 para Saltator striatipectus 

isthmicus. 
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Tabla 6: Porcentaje de contribución de las variables de BioClim en la generación del modelo por Maxent 3.4.1 para Saltator striatipectus 

perstriatus. 
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Tabla 7: Porcentaje de contribución de las variables de BioClim en la generación del modelo por Maxent 3.4.1 1 para Saltator striatipectus 

striatipectus. 
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Tabla 8: Porcentaje de contribución de las variables de BioClim en la generación del modelo por Maxent 3.4.1 para Saltator striatipectus 

flavidicollis. 
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Tabla 9: Porcentaje de contribución de las variables de BioClim en la generación del modelo por Maxent 3.4.1 para Saltator striatipectus 

inmaculatus. 
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Tabla 10: Porcentaje de contribución de las variables de BioClim en la generación del modelo por Maxent 3.4.1 para Saltator striatipectus 

peruvianus. 
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Tabla 11: Muestras utilizadas para desarrollar los árboles filogenéticos con especie y subespecie, voucher, número de acceso de GenBank y 

ubicación del muestreo. 
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