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Esquema de la clase

• Filogeografía: conceptos y metodologías, 
controversias

• Filogeografía en la Región Neotropical: estudios en 
diferentes trans-biomas

• Casos de estudio: anfibios y reptiles



Filogeografía: conceptos y metodologías

• Definiciones

• Resumen histórico

• Enfoques descriptivos

• Análisis de clados anidados

• Controversias y enfoques alternativos

• Modelo coalescente



Filogeografía: el origen…

(2000)



Filogeografía: definición

(2000)

• Distribución espacial y 
temporal de linajes 
genéticos intraespecíficos y 
entre especies 
cercanamente 
emparentadas

• Inferencia de procesos 
históricos y demográficos a 
partir de patrones de 
diversidad genética

• Disciplina puente entre la 
sistemática filogenética y la 
genética de poblaciones



Filogeografía descriptiva
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Filogeografía descriptiva



Filogeografía interpretativa





Filogeografía estadística
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El Modelo Coalescente
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hasta k = 1   



Ne

T

T=T+t k=4



~1Ne gen.
~2Ne  gen.

Var(TMRCA) = 1.16Ne gen. 

TMRCA

Media (TMRCA) 



Ne  gen.



Filogeografía: controversias
• Ambigüedades del NCPA: “loops” en red de haplotipos, anidamiento de clados, 

interpretación de la clave de inferencia (Nielsen & Beaumont 2009)

• Evaluación con simulaciones (Knowles & Maddison 2004, Panchal & Beaumont 2007): 
alta tasa de falsos positivos (50%) debido a testeo múltiple sin corrección



Filogeografía: mas controversias…



• NCPA fue el método paradigmático de la era descriptiva

• NCPA representó un marco estadístico para inferir historia 
demográfica directamente de genealogías

• Sin embargo, igualar la genealogía con la demografía puede 
generar sobre-interpretaciones cuando se ignora la estocasticidad 
del coalescente

• En la nueva era, la genealogía no es el foco, sino que es un paso 
intermedio que conecta la demografía con un modelo coalescente 
explícito



Approximate Bayesian Computation
Simulación de 
datos a partir de 
distribuciones a 
priori de 
parámetros

Aceptación de las 
simulaciones más 
similares a los 
datos observados

Estimación de parámetros y comparación de 
modelos a partir de simulaciones retenidas



Approximate Bayesian Computation

Datos observados

Estadísticos  = D*

¿Parámetros? Θ, τ, m

π, s, D

Parámetros a priori

Datos simulados 

Estadísticos  = D

Model coalescente 
y mutacional

d = D – D* 

Parámetros a posteriori

Se retienen simulaciones que 
minimizan d



Approximate Bayesian Computation

Modelo 1

Datos simulados

Estadísticos  = D

Datos observados

Estadísticos  = D*

Prob. Post. de Modelos 

Modelo 2 Modelo 3 ¿Modelo?

Pasado

Presente
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Controversias con ABC



Selección de modelos con 
“Machine learning”



Selección de modelos con 
“Machine learning”



Nuevos tipos de datos
• mtDNA: RFLP

• Microsatélites

• Secuencias de ADN

• Locus vs. Loci

• Subrepresentación genómica: SNPs

• (RADseq, UCEs)

• Genomas completos



‘… describe la evolución de paisajes y permite el análisis de los efectos de la historia y la geografía 
sobre la estructura de las comunidades de organismos a niveles locales y regionales’
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comunidades enteras

Factor causal recurrente que 
afectaron comunidades locales 

en diferentes momentos

No Factores causales globales 
que afectaron 

comunidades en diferentes 
regiones

Diferentes factores causales 
locales y en el tiempo
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Filogeografía predictiva

• Trait-based phylogeography (Knowles)
• Sullivan et al integrating life history traits



Filogeografía en la Región 
Neotropical

• Especies distribuidas en ”transbiomas”: anuros (232 spp., 17%), escamados (482 spp., 23%)





















• Dr. Joaquín Villamil: 
Postdoc CONICET  (Puerto 

Madryn, Argentina)

Filogeografía del complejo Liolaemus wiegmannii



Filogeografía del complejo Liolaemus wiegmannii



Filogeografía de Leptodactylus latinasus

• Dr. Matías Malleret: 
Postdoc CONICET 
(Posadas, Argentina)





Filogeografía de Pseudis minuta
• Mag. Teilor Kroscevic: Doctorando en UFMG (Belo Horizonte, Brasil)



Filogeografía de Pseudis minuta

41 
 

Figura 8 – Estrutura genética de Pseudis minuta, com base no gene mitocondrial cytb (694 pb). (A) Redes de 

haplótipos do gene cytb para 113 indivíduos (627 pb). Os círculos pretos indicam os passos mutacionais. (B) 

Árvores genéticas para o gene cytb. Os círculos pretos de nós indicam probabilidades posteriores bayesianas 

>95%. Coloração alaranjada: População 1, coloração azul: População 2. 

 
Fonte: (Autor, 2025). 
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Fonte: (Autor, 2025).  



Filogeografía de Pseudis minuta



Filogeografía de Physalaemus biligonigerus

• Dra. Rosio Schneider 
(Postdoc CONICET 
Misiones, Argentina)



• Mag. Mauro Martínez Villar: 
Doctorado UDELAR (Uruguay)

Filogeografía de Hemidactylus mabouia





• Proyecto CSIC I+D 2012 
“Diversidad y conservación de 

anfibios y reptiles de las 
Quebradas del Norte” (2013–
2015)

• Colaboración con FCien; dos 
tesistas de maestría

Filogeografía y conservación



Diversidad Filogenética 
(DF)

• Cambios acumulados durante la historia evolutiva 
(“feature diversity”, Faith 1992)
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Faith (1992) Biol. Conserv. 61:1-10 



SNAP
• Criterios biológicos: 

riqueza de especies, 
grado de endemismo y 
amenaza; actividad 
antrópica y de 
naturalidad; 
patrimonios 
paisajísticos y 
culturales 

• Factibilidad socio-
política



Especies Focales

• Homonota uruguayensis Limnomedusa 
macroglossa

• 
• Contomastix 

lacertoidesLeptodactylus latinasus



Materiales y Métodos

• 78 Homonota uruguayensis, 26 
Contomastix lacertoides, 67 
Limnomedusa macroglossa y 28 
Leptodactylus latinasus)

• Gen mitochondrial citocromo b

• Genealogías intraespecíficas

• Cálculo de PD global, de 
endemismo y complementariedad de 
5 cuencas hidrográficas

• Valle del Lunarejo (VDL) en LCL es 
la única área protegida de las QDN:

(1) ¿Es LCL la cuenca con mayor PD?

 (2) ¿Cuál cuenca complementa mejor la 
PD de LCL?  

TGC = Cuñapirú LCL = Lunarejo     
TCS = Tres Cruces     TCO = Tacuarembó
TQS = Tranqueras      VDL = Lunarejo



Cobertura del suelo

• Datos de cobertura del Ministerio 
de Ambiente de Uruguay 
(Observatorio Ambiental Nacional)

• Área ocupada por 
distintos clases de 
cobertura del suelo 
en QGIS



Resultados



Resultados
• Fuerte congruencia en patrones de PD entre especies

• Tres Cruces (TCS) es la Cuenca con PD más grande y la que mejor 
complementa la PD de LCL



Resultados

• La partición de PD dentro y entre cuencas muestra que la cuenca 
Cuñapirú (TGC) es la más diferenciada del resto



Resultados
• Gradiente del NE al SO con incremento de la cobertura natural

• TCS tiene valores intermedios de antropización con la mayor 
contribución de bosque nativo

• TGC tiene una alta proporción de suelos antropizados con la mayor 
contribución de plantaciones forestales (Eucalyptus y Pinus)

Cuenca Area (km2) Natural (km2) Antropizada (km2)

TGC 1.112,7 599,4 (53,9%) 513,1 (46,1%)

LCL 1.019,7 865,5 (84,9%) 153,8 (15,1%)

TCS 420,4 383,4 (91,3%) 36,7 (8,7 %)

TCO 504,1 480,2 (95,3%) 23,8 (4,7%)

TQS 237,0 226,0 (95,3%) 11,0 (4,7%)

TGC
LCL

TCS
TCO

TQS



Discusión
• Patrones de PD congruentes: 

dispersión limitada y/o 
preferencias de habitat

• La priorización de TGC es 
consistente con vertebrados 
terrestes y plantas leñosas 
(Brazeiro et al. 2008, 2015)

• Expansión del SNAP incluyó la 
celda J10, contiene parcialmente 
a TCS (MVOTMA, 2015) 

• Alta naturalidad de TCS pero alta 
antropización de TGS

• Evaluación de patrones de PD en 
otros taxa (ej.: Scinax fuscovarius
y Tropidurus catalanensis)





Gracias!
@bioevouy


