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 36 

ABSTRACT 37 

The genus Conirostrum belongs to the family Thraupidae and has been the 38 

subject of recent systematic studies due to its complex taxonomic 39 

classification. This article examines the systematics of the genus using 40 

molecular and morphological approaches, as well as the geographic 41 

distribution of its species. The results provide a deeper understanding of the 42 

phylogenetic relationships within the group and suggest implications for 43 

conservation and the study of its evolution. 44 

Keywords. Biodiversity – evolution – geographical distribution – phylogeny 45 

 46 

RESUMEN  47 

El género Conirostrum pertenece a la familia Thraupidae y ha sido objeto de 48 

recientes estudios sistemáticos debido a su compleja clasificación taxonómica. 49 

Este artículo examina la sistemática del género utilizando enfoques 50 

moleculares y morfológicos, así como la distribución geográfica de sus 51 

especies. Los resultados proporcionan una comprensión más profunda de las 52 

relaciones filogenéticas dentro del grupo y sugieren implicaciones para la 53 

conservación y el estudio de su evolución. 54 

Palabras clave: Biodiversidad –  distribución geográfica –  evolución –  55 

filogenia  56 

 57 

INTRODUCCIÓN 58 

Las aves constituyen un grupo taxonómico de notable diversidad y amplia 59 

distribución a nivel global, con aproximadamente 11000 especies descritas 60 

(Lees et al., 2022). Se caracterizan por su capacidad de vuelo, aunque se 61 

observan numerosas excepciones en diversas familias que han perdido esta 62 
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habilidad (Maderspacher, 2022). Entre sus rasgos distintivos destacan 63 

adaptaciones anatómicas y fisiológicas altamente especializadas que les han 64 

permitido ocupar una diversidad de nichos ecológicos (Zeffer et al., 2003; 65 

Corvidae et al., 2006; Caves et al., 2024), así como desarrollar modos de 66 

alimentación (Wang & Zhao, 2015) y estrategias reproductivas (Mayr, 2017; 67 

Omogiade, 2022) que reflejan su capacidad para prosperar en entornos 68 

diversos. Las aves desempeñan funciones ecológicas fundamentales en los 69 

ecosistemas (Gastón et al., 2018), como polinizadores (Janeček et al., 2020), 70 

dispersores de semillas (García & Martínez, 2012; Godínez-Alvarez et al., 71 

2020), reguladores de poblaciones de insectos y plagas (Van-Bael et al., 2008; 72 

Maas et al., 2016), y facilitadores del flujo de nutrientes (Bauer & Hoye, 2014). 73 

Su diversidad y presencia son indicadores críticos de la salud ambiental 74 

(Fraixedas et al., 2020), lo que las convierte en un objeto de considerable 75 

interés para la conservación. 76 

 77 

La familia Thraupidae, comúnmente conocida como los "tángaras" (Burns et 78 

al., 2014), es uno de los grupos más prominentes y emblemáticos de la 79 

avifauna americana, al abarcar alrededor del 12% de la avifauna distribuida 80 

por el continente americano (Clements et al., 2019) y totalizar 384 especies 81 

que se extienden desde el sur de los Estados Unidos hasta el extremo sur de 82 

Sudamérica (Clements et al., 2023). Los miembros de esta familia son 83 

conocidos por su colorido plumaje (Price-Waldman et al., 2020) y sus 84 

melodiosos cantos (Mason et al., 2017; Fjeldså, 2020), atributos que los hacen 85 

particularmente atractivos para los observadores de aves. Los Thraupidae son 86 

principalmente aves insectívoras (Sherry et al., 2020) y frugívoras (Aximoff et 87 

al., 2020), con picos adaptados a su dieta y ecología (Conway & Olsen, 2019; 88 

Vinciguerra & Burns, 2021; Vinciguerra et al., 2024). Se encuentran en 89 

diversos hábitats (Naoki, 2003; Burns et al., 2014; Barker et al., 2015), que 90 

incluyen bosques tropicales y ecosistemas con poca cobertura forestal. Su 91 

diversidad morfológica y ecológica es notable, lo que ha llevado a un interés 92 
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creciente en su sistemática y filogenia (Barker et al., 2015). Estudios recientes 93 

han proporcionado información sobre la evolución y las relaciones 94 

filogenéticas dentro de esta familia (Barker et al., 2013, 2015; Burns et al., 95 

2014, 2016), revelando patrones de diversificación y adaptación. 96 

 97 

El género Conirostrum, dentro de la familia Thraupidae (De Juana et al., 2012), 98 

se caracteriza por poseer un pico cónico y delgado, adaptado para alimentarse 99 

de insectos, néctar, frutos pequeños y semillas (Fierro-Calderón et al., 2006; 100 

Soto-Huaira et al., 2019; Gonzalez et al., 2019). La distribución geográfica de 101 

Conirostrum abarca principalmente América del Sur, con un enfoque particular 102 

en regiones como Chile, Ecuador y Perú (Clements et al., 2019). En los últimos 103 

años, se han propuesto algunas clasificaciones basadas en análisis genéticos 104 

(Burns et al., 2014) que han proporcionado un enfoque más robusto para 105 

entender las relaciones filogenéticas dentro del género. Los estudios 106 

filogenéticos han revelado que Oreomanes actualmente se considera 107 

Conirostrum (Burns et al., 2003). Esta relación subraya la complejidad de la 108 

taxonomía aviar en la región, donde las clasificaciones han variado entre 109 

familias como Coerebidae, Parulidae y Thraupidae (Burns et al., 2003). El 110 

presente estudio tiene como objetivo revisar las relaciones taxonómicas del 111 

género, con un enfoque en las características morfológicas, relaciones 112 

filogenéticas y distribución geográfica. 113 

 114 
 115 

MATERIALES Y MÉTODOS 116 

Análisis morfológico: Para el análisis comparativo de las especies 117 

pertenecientes al género Conirostrum, se realizaron evaluaciones de su 118 

morfología externa, empleando un conjunto de caracteres diagnósticos 119 

cuidadosamente seleccionados. Los caracteres fueron codificados siguiendo 120 

criterios morfológicos estandarizados, asignando estados de caracteres (Tabla 121 

1) cualitativos a cada especie en función de sus atributos observados. Los 122 
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datos morfológicos codificados se analizaron utilizando el software TNT (Tree 123 

Analysis Using New Technology), seleccionado por su capacidad de 124 

implementar algoritmos de búsqueda exhaustiva y heurística, así como por su 125 

idoneidad para manejar caracteres morfológicos en análisis filogenéticos. Se 126 

emplearon métodos de parsimonia para identificar relaciones filogenéticas, 127 

destacando aquellos caracteres compartidos que podrían indicar 128 

sinapomorfías dentro de Conirostrum. Además, se efectuaron análisis de 129 

bootstrap para evaluar la robustez de los nodos en el árbol filogenético 130 

resultante, asegurando una representación confiable de las relaciones 131 

evolutivas hipotéticas entre las especies. La edición final de los árboles 132 

filogenéticos se realizó en Mesquite, software especializado en la 133 

manipulación y edición de filogenias. Esto permitió la presentación clara de los 134 

clados resultantes y la identificación de patrones morfológicos compartidos, 135 

facilitando la interpretación visual de las relaciones taxonómicas dentro del 136 

género Conirostrum. Este árbol fue posteriormente editado y visualizado en el 137 

software FigTree (versión 1.4.4) para ajustar su presentación gráfica, 138 

incluyendo la orientación de las ramas. 139 

 140 

Tabla 1. Caracteres polarizados para el análisis filogenético de las especies 141 

Conirostrum. 142 

Caracteres  Estado 1 Estado 2 

 
Tonalidad del píleo comparada con la 
frente 

  
Igual (0) 

 
 Distinto (1) 

Tonalidad de los auriculares comparado 
con nuca 

 Igual (0) Distinto (1) 

Tonalidad de la nuca comparado con el 
obispillo 

 Igual (0) Distinto (1) 
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Tonalidad de las supracoberteras caudales 
comparado con las infracoberteras 
caudales 

 Igual (0) Distinto (1) 

Tonalidad de las supracoberteras caudales 
comparado con la cola 

 Igual (0) Distinto (1) 

Tonalidad de las infracoberteras caudales 
comparado con la cola 

 Igual (0) Distinto (1) 

Tonalidad de las infracoberteras caudales 
comparado con la frente 

 Igual (0) Distinto (1) 

Tonalidad de las infracoberteras caudales 
comparado con el vientre 

 Igual (0) Distinto (1) 

Tonalidad del ala en general comparado 
con el pecho 

 Igual (0) Distinto (1) 

Tonalidad de las patas comparado con el 
área cloacal 

 Igual (0) Distinto (1) 

Tonalidad del pecho comparado con la 
garganta 

 Igual (0) Distinto (1) 

Tonalidad de la garganta comparado con el 
mentón 

 Igual (0) Distinto (1) 

Tonalidad del ala en general comparada 
con el píleo 

 Igual (0) Distinto (1) 

Tonalidad del ala en general comparada 
con los auriculares 

 Igual (0) Distinto (1) 

Tonalidad de la cola comparado con el 
píleo 

 Igual (0) Distinto (1) 

Tonalidad de los auriculares comparado 
con la frente 

 Igual (0) Distinto (1) 

Matices del iris comparado con los 
auriculares 

 Distintos (0) Iguales (1) 

Manchas en las coberteras pequeñas  Presente (0) Ausente (1) 

Manchas en las coberteras medianas  Presente (0) Ausente (1) 

Manchas en las coberteras grandes  Presente (0) Ausente (1) 

Manchas en las plumas primarias  Presente (0) Ausente (1) 

Tonalidad de la pata comparado con el pico  Igual (0) Distinto (1) 
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Tonalidad de la cola comparado con la 
frente 

 Igual (0) Distinto (1) 

Tonalidad de los auriculares comparado 
con el píleo 

 Igual (0) Distinto (1) 

Tonalidad de la cola comparado con la 
frente 

 Igual (0) Distinto (1) 

Tonalidad de los auriculares comparado 
con el píleo 

 Igual (0) Distinto (1) 

  143 

Análisis molecular: Para el análisis molecular, se seleccionaron genes 144 

evolutivamente conservados reportados en GenBank, específicamente los 145 

genes mitocondriales MT-ND2 y MT-CYB, debido a su utilidad en estudios 146 

filogenéticos y por sus características de alta variabilidad interespecífica en 147 

muchas taxonomías. El gen MT-ND2, que codifica la subunidad NADH 148 

deshidrogenasa 2 de la cadena de transporte de electrones en la membrana 149 

mitocondrial interna (Gusdon et al., 2008; Zhang et al., 2015), y el gen MT-150 

CYB, que produce la proteína citocromo b implicada en la conversión de 151 

energía celular (Saleh et al., 2022), fueron identificados en cada organismo 152 

estudiado. Es importante señalar que no se encontraron secuencias de ND2 153 

para C. rufum, C. binghami y C. albifrons, ni de CYTB para C. sitticolor en 154 

GenBank. Las secuencias obtenidas en formato FASTA fueron alineadas en 155 

el software MEGA (versión 4.0), y se construyó la filogenia utilizando el método 156 

Neighbor-Joining (NJ), con el test de p-distance y 1000 repeticiones bootstrap, 157 

considerando transiciones y transversiones. Finalmente, para un análisis 158 

filogenético complementario, se generó un árbol filogenético utilizando el 159 

método de máxima verosimilitud (Maximum Likelihood) en IQ-TREE. Este 160 

árbol fue posteriormente editado y visualizado en el software FigTree (versión 161 

1.4.4) para ajustar su presentación gráfica, incluyendo la orientación de las 162 

ramas y la incorporación de valores bootstrap. 163 

En ambos casos, tanto para el análisis morfológico como para el molecular se 164 

utilizó Sicalis flaveola (Linnaeus, 1766) como grupo externo porque pertenece 165 
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a un linaje cercano dentro de Thraupidae, lo que permite una comparación 166 

adecuada sin formar parte del grupo interno. Su inclusión permite enraizar el 167 

árbol filogenético y establecer la dirección de los cambios evolutivos, 168 

facilitando la identificación del ancestro común y la resolución de las relaciones 169 

entre las especies de Conirostrum. 170 

 171 

Análisis filogeográfico: Se llevó a cabo un registro de las especies del 172 

género Conirostrum utilizando bases de datos como eBird y Cornell Lab Birds 173 

of the World. Con la información recopilada, se clasificaron las especies según 174 

las provincias fitogeográficas correspondientes (Cabrera & Willink, 1973) (Fig. 175 

1). Posteriormente, se empleó el software RASP para realizar el análisis, en 176 

conjunto con un árbol filogenético de consenso. Finalmente, se reconstruyó un 177 

árbol filogenético mediante el método de Statistical Dispersal-Vicariance 178 

Analysis (S-DIVA), que sirvió como base para un análisis posterior. 179 

 180 

 181 
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 182 

Figura 1. Mapa de distribución del género Conirostrum, basado en regiones 183 

fitogeográficas según Cabrera & Willink (1973). 184 

Clave dicotómica: La clave dicotómica para el género Conirostrum se 185 

desarrolló a partir de un conjunto de datos codificados que incluía caracteres 186 

morfológicos binarios asignados a cada especie. Mediante un proceso 187 

jerárquico, se seleccionaron caracteres en cada bifurcación para separar 188 

eficientemente las especies hasta que todas quedaron identificadas de forma 189 

única. Finalmente, la clave fue validada para asegurar su coherencia y 190 

funcionalidad taxonómica. 191 
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Aspectos éticos. Aseguramos que se  ha  cumplido  con  todos  los  aspectos  192 

éticos  a  nivel  nacional e internacional en todo momento. 193 

 194 

RESULTADOS Y DISCUSIÓN 195 

Análisis morfológico: El análisis filogenético del género Conirostrum, 196 

utilizando como grupo externo a S. flaveola, reveló una topología bien resuelta 197 

tras examinar 10.065 reordenamientos (Fig. 2). El árbol más parsimonioso 198 

obtuvo una puntuación de 116, siendo este valor retenido como el mejor score 199 

tras el análisis exhaustivo, completado en 0.05 segundos. La topología 200 

resultante muestra a S. flaveola como grupo externo, confirmando la monofilia 201 

del género Conirostrum. El clado principal incluye una serie de relaciones 202 

secuenciales entre las especies, comenzando con C. sitticolor, seguido de C. 203 

bicolor, C. margaritae y C. speciosum. Las especies restantes (C. leucogenys, 204 

C. albifrons, C. ferrugineiventre, C. binghami, C. tamarugense, C. cinereum y 205 

C. rufum) forman un grupo monofilético derivado. Tenemos que C. sitticolor y 206 

C. bicolor son especies basales dentro del género. Se observa un clado 207 

terminal que incluye C. binghami, C. tamarugense, C. cinereum y C. rufum, 208 

siendo estas últimas dos especies las más estrechamente relacionadas según 209 

la topología obtenida. 210 
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 211 

Figura 2. Árbol filogenético realizado con caracteres morfológicos. 212 

Los índices de consistencia y retención mostraron valores idénticos de 0,480 213 

para todos los niveles analizados. El análisis filogenético reveló que las 214 

especies del género Conirostrum forman un grupo monofilético con un fuerte 215 

soporte de bootstrap del 100%, como se evidencia tanto en el análisis de 216 

bootstrap estándar (1000 réplicas, cut=50) como en el análisis de Jackknifing 217 

(P=36). La topología del árbol muestra una estructura jerárquica clara donde 218 

Sicalis flaveola se posiciona como grupo hermano del resto de las especies. 219 

El soporte relativo de Bremer (calculado a partir de 4 árboles) muestra valores 220 
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significativos del 100% en varios nodos clave, particularmente en los clados 221 

que incluyen a C. leucogenys, C. albifrons y C. ferrugineiventre, así como en 222 

el nodo que incluye solamente a C. albifrons y C. ferrugineiventre. 223 

La estructura jerárquica del árbol sugiere una serie de eventos de especiación 224 

secuenciales que han dado forma a la diversidad actual de Conirostrum. Los 225 

patrones de ramificación indican una diversificación gradual, con varios 226 

eventos de cladogénesis bien definidos que han resultado en la actual 227 

distribución de especies dentro del género.  228 

Si bien los valores del soporte de bootstrap y del soporte de Bremer alcanzaron 229 

niveles significativos, es necesario abordar críticamente el uso exclusivo de 230 

caracteres cromáticos en la reconstrucción morfológica. La literatura advierte 231 

que la coloración, aunque potencialmente informativa, puede estar influida por 232 

presiones selectivas no filogenéticas, como el mimetismo, el aposematismo o 233 

la adaptación local (Areekul & Quicke, 2006; Pérez I de Lanuza et al., 2019). 234 

En especies polimórficas, como se ha evidenciado en reptiles, las variaciones 235 

cromáticas suelen reflejar divergencias geográficas más que linajes 236 

filogenéticos directos (Pérez I de Lanuza et al., 2019). Además, se sabe que 237 

en las aves, la coloración del plumaje responde a una combinación compleja 238 

de presiones selectivas, entre las que destaca la selección sexual, aunque no 239 

de forma exclusiva (Dale et al. 2015; Price, 2019). Esta puede favorecer la 240 

aparición de rasgos visuales elaborados que no reflejan necesariamente la 241 

historia filogenética del grupo (Dale et al., 2015; Price, 2019). En 242 

consecuencia, el uso exclusivo del color como carácter morfológico puede 243 

introducir sesgos interpretativos (Bennett et al., 1994) especialmente cuando 244 

no se consideran los mecanismos evolutivos subyacentes. Por ello, si bien los 245 

patrones observados en nuestro árbol morfológico pueden coincidir 246 

parcialmente con agrupamientos moleculares o biogeográficos, su validez 247 

debe ser evaluada con precaución. En consecuencia, el árbol morfológico 248 

basado solo en patrones de color puede sobrestimar la similitud evolutiva entre 249 
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taxones y entrar en conflicto con topologías derivadas de datos moleculares o 250 

morfología estructural. Por ello, si bien la estructura jerárquica del árbol sugiere 251 

eventos de cladogénesis bien definidos, es necesario interpretar estos 252 

resultados con cautela y priorizar análisis integrativos que combinen múltiples 253 

líneas de evidencia para una inferencia más robusta de la historia evolutiva de 254 

este género. 255 

Análisis molecular: Los resultados del análisis filogenético del género 256 

Conirostrum revelan una historia evolutiva compleja y bien estructurada, 257 

fundamentada en el análisis combinado de valores de soporte bootstrap (BS) 258 

y probabilidades posteriores bayesianas (PP). El género se confirma como un 259 

grupo monofilético, con S. flaveola posicionada claramente como grupo 260 

externo. El análisis revela varios clados con distintos niveles de soporte 261 

estadístico, donde destacan particularmente las relaciones entre las especies 262 

más derivadas (Fig. 3). El clado más robusto está formado por Conirostrum 263 

bicolor y C. margaritae, con un soporte excepcionalmente alto (BS = 97%, PP 264 

= 0,07), sugiriendo una divergencia evolutiva relativamente reciente y bien 265 

establecida entre estas especies hermanas. Otro grupo fuertemente 266 

respaldado incluye el clado formado por C. cinereum, C. rufum y C. 267 

tamarugense (BS = 93%, PP = 0,02-0,04), lo que indica una estrecha relación 268 

evolutiva entre estos taxones y sugiere una historia compartida de 269 

diversificación. Las relaciones evolutivas se vuelven progresivamente menos 270 

robustas hacia la base del árbol, como se evidencia en el clado que incluye C. 271 

ferrugineiventre y C. sitticolor, que muestra un soporte moderado (BS = 67%, 272 

PP = 0,049), y el grupo que incorpora a C. leucogenys con un soporte similar 273 

(BS = 74%, PP = 0,07). Esta pérdida gradual de soporte estadístico hacia la 274 

base del árbol es un patrón común en análisis filogenéticos y puede 275 

interpretarse como el resultado de eventos de diversificación rápida o antiguos 276 

que han dejado señales filogenéticas más difíciles de resolver. La topología 277 

general del árbol sugiere un patrón de diversificación gradual dentro del 278 
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género, con eventos de especiación bien definidos en los clados terminales y 279 

relaciones más ambiguas en los nodos basales. La congruencia entre los 280 

valores de bootstrap y las probabilidades posteriores bayesianas en los clados 281 

principales refuerza la confiabilidad de estas relaciones evolutivas, 282 

particularmente en las ramas más derivadas del árbol. Esta estructura 283 

filogenética tiene importantes implicaciones para la comprensión de la historia 284 

evolutiva del género Conirostrum, sugiriendo que el grupo ha experimentado 285 

períodos de radiación adaptativa seguidos por una diversificación más gradual 286 

en tiempos más recientes. Los patrones de soporte estadístico observados 287 

también proporcionan información valiosa sobre la temporalidad relativa de los 288 

eventos de especiación, con las relaciones más recientes mostrando señales 289 

filogenéticas más claras y mejor resueltas. La metodología empleada, que 290 

combina análisis de bootstrap y bayesianos, proporciona una evaluación 291 

robusta y complementaria de la confiabilidad de las relaciones filogenéticas, 292 

donde los valores de bootstrap superiores al 90% y las probabilidades 293 

posteriores bayesianas mayores a 0,95 indican un soporte particularmente 294 

fuerte para las relaciones evolutivas inferidas. Según la literatura de Burns et 295 

al. (2014), las especies C. bicolor y C. margaritae están estrechamente 296 

relacionadas, al igual que C. cinereum y C. rufum, y C. sitticolor y C. 297 

ferrugineiventre, lo cual concuerda con los resultados obtenidos en el presente 298 

estudio, reforzando las evidencias sobre las relaciones filogenéticas dentro del 299 

género. Ahora, si bien los resultados muestran una alta congruencia y clados 300 

con buen soporte, debemos considerar que la confiabilidad de estas relaciones 301 

se encuentra estrechamente relacionada con el tipo de evidencia molecular 302 

usada. Se demostró que el ADN mitocondrial puede no constituir evidencia 303 

evolutiva totalmente independiente, motivo por el cual se pueden estar 304 

pasando por alto eventos evolutivos como la retención de polimorfismos 305 

ancestrales o la introgresión, lo cual puede originar la obtención de árboles 306 

sesgados (McKay & Zink, 2010; DeRaad et al., 2023). Asimismo, también se 307 

sostiene que la incorporación de marcadores nucleares y el empleo de 308 
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métodos filogenéticos adicionales permitirían evaluar si las relaciones 309 

recuperadas se mantienen al ampliar la evidencia molecular, añadidos los 310 

cuales pueden ser sumamente útiles en futuras investigaciones acerca de la 311 

historia evolutiva del género (DeRaad et al., 2023). 312 

 313 

Figura 3. Árbol filogenético con base en caracteres genéticos. 314 

Análisis biogeográfico: La reconstrucción biogeográfica representada en el 315 

árbol filogenético (Fig. 4) evidencia un patrón evolutivo distintivo en el género 316 

Conirostrum y S. flaveola. Cada nodo corresponde a un ancestro hipotético, 317 
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cuyas posibles distribuciones geográficas se infieren a partir de combinaciones 318 

de provincias fitogeográficas ocupadas por las especies (Fig. 1). Las ramas 319 

ilustran procesos evolutivos clave, como eventos de dispersión, vicariancia y 320 

contracción de rango. El análisis filogenético con S-DIVA muestra que el 321 

género Conirostrum se originó en la región andina del norte de Sudamérica 322 

(región B del mapa), y desde allí se diversificó en dos grandes grupos. Uno se 323 

dispersó hacia zonas del altiplano, desiertos y bosques tucumanos (regiones 324 

D, E y F), dando lugar a especies como C. cinereum y C. ferrugineiventre, 325 

mientras que el otro grupo expandió su distribución hacia la Amazonía, 326 

Cerrado y zonas más australes (regiones C, G, H, I, J y K), como ocurre con 327 

C. margaritae y C. speciosum. Esta historia evolutiva, representada en el árbol, 328 

concuerda con el mapa de distribución actual de las especies, apoyando un 329 

origen andino con múltiples eventos de dispersión hacia diferentes regiones 330 

fitogeográficas de Sudamérica. Este análisis no solo destaca el impacto de 331 

eventos históricos, como la orogenia andina (Moncada et al., 2014) y las 332 

fluctuaciones climáticas, en la configuración actual de las distribuciones del 333 

género Conirostrum. Además, evidencia cómo las dinámicas ambientales y 334 

geológicas han moldeado sus trayectorias evolutivas, favoreciendo una 335 

notable plasticidad ecológica. Esta flexibilidad les permite colonizar una amplia 336 

gama de ambientes, incluidos aquellos transformados por la actividad humana, 337 

como paisajes agrícolas y urbanos. Se observa también que las especies con 338 

mayor distribución fueron C. bicolor y C. speciosum, lo que sugiere una notable 339 

capacidad de adaptación a entornos no forestales. Esto se confirma en 340 

estudios recientes de C. speciosum (Tavares, 2024), que ponen en duda las 341 

clasificaciones tradicionales que vinculan estrictamente a esta especie, junto 342 

a C. margaritae en otros casos, con hábitats boscosos con presencia de 343 

Cecropia (Ribon & Simon, 1997; Melo et al., 2020), o manglares, como es el 344 

caso de C. bicolor (Matta-Pereira et al., 2024). 345 
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Estudios recientes revelaron que poblaciones de G. bicolor  del río Amazonas 346 

presentan una diferenciación genómica notable con respecto a poblaciones 347 

aisladas de Río Branco, implicando que los cambios en la conectividad durante 348 

el Pleistoceno tardío causaron dicha estructura genética (Luna et al., 2023). 349 

Bajo esta premisa, se debe aclarar que la historia biogeográfica de las aves 350 

no se encuentra delimitada por un único factor (Capurucho et al., 2024), pues 351 

al demostrar que linajes de aves andinas y orientales de Sudamérica se 352 

encuentran conectados de manera histórica, sugiere que las barreras 353 

geográficas y vías de dispersión pueden actuar de manera complementaria al 354 

momento de reconstruir el linaje (Bolívar-Leguizamón et al., 2024).  Sin 355 

embargo, una mayor diferenciación filogeográfica en los Andes no implica que 356 

las tasas de especiación aumenten (Wacker & Winger, 2024). Por este motivo 357 

se hace necesario incorporar estimaciones temporales de divergencia y una 358 

comparación explícita de escenarios biogeográficos alternativos. 359 

 360 

Figura 4. Resultado del análisis del S-DIVA en RASP.  361 

La mayoría de las especies del género Conirostrum enfrentan serias 362 

amenazas asociadas a la pérdida y fragmentación de su hábitat, atribuibles 363 

principalmente a actividades agrícolas y ganaderas. Esta problemática es 364 
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particularmente evidente en ecosistemas críticos como los bosques de 365 

Polylepis, donde la degradación ambiental pone en riesgo la supervivencia de 366 

estas aves (Gómez et al., 2019) ya que C. binghami, C. tamarugense y C. 367 

cinereum se encuentran asociadas a estos bosques (Sevillano-Ríos et al., 368 

2018; Gómez et al., 2019; Soto-Huaira et al., 2019) guardando una relación 369 

con lo observado en el resultado del análisis del S-DIVA. Estas especies son 370 

fundamentales en los ecosistemas de alta montaña, pues contribuyen a la 371 

dispersión de semillas y al control de insectos (Soto-Huaira, 2019); sin 372 

embargo, muchas de ellas enfrentan riesgos significativos debido a la 373 

expansión agrícola y al cambio climático, que amenazan los hábitats de los 374 

que dependen (Sevillano-Ríos et al., 2018; Soto-Huaira, 2019). Por otra parte, 375 

en los Andes secos de Chile, las prácticas agrícolas tradicionales han 376 

favorecido la creación de microhábitats que sostienen tanto especies 377 

residentes como migratorias, entre ellas C. tamarugense. Durante las 378 

estaciones no reproductivas, esta ave depende de la disponibilidad de 379 

artrópodos en estos paisajes, destacando la relevancia de incorporar prácticas 380 

agrícolas sostenibles en los programas de conservación (Araneda et al., 2018). 381 

Además, la expansión geográfica de especies como C. bicolor hacia el sur de 382 

Brasil, registrada por Amorim & Piacentini (2007), refleja la influencia del 383 

cambio climático y la transformación del hábitat en los patrones de distribución. 384 

Por todo lo mencionado anteriormente, varias especies de este género están 385 

clasificadas como vulnerables según la Lista Roja de la UICN, lo que resalta 386 

la necesidad urgente de desarrollar estrategias de conservación específicas y 387 

adaptadas a sus requerimientos ecológicos. 388 

 389 

Clave dicotómica del género: La clave dicotómica para el género 390 

Conirostrum se desarrolló a partir de características morfológicas robustas que 391 

permitieron una identificación precisa y confiable de las especies. Estos rasgos 392 

fueron lo suficientemente diferenciados como para construir un árbol 393 
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filogenético basado en ellos, lo que respalda su validez en la identificación 394 

taxonómica dentro del género. 395 

1  Tonalidad del píleo comparado con la frente es igual 396 
………….…………………….2 397 

1’ Tonalidad del píleo comparada con la frente es 398 
distinta………………………….......7 399 

2  Tonalidad del ala en general comparado con los auriculares es igual 400 
…...…………...3 401 

2’ Tonalidad del ala en general comparado con los auriculares es distinta 402 
………..........5 403 

3  Tonalidad de los auriculares comparado con nuca es 404 
igual…………………………..4 405 

3’ Tonalidad de los auriculares comparada con nuca es distinta……………  406 
C. sitticolor 407 

4  Tonalidad de la nuca comparado con el obispillo es igual 408 
………………….C. bicolor 409 

4’ Tonalidad de la nuca comparado con el obispillo es distinta……………...C. 410 
albifrons 411 

5  Tonalidad de la nuca comparado con el obispillo es igual 412 
…………………………...6 413 

5’ Tonalidad de la nuca comparado con el obispillo es distinta ……………C. 414 
leucogenys 415 

6 Tonalidad de las infracoberteras caudales comparado con el vientre es 416 
igual …………………………………………………………………..………….C. 417 
margaritae 418 

6’ Tonalidad de las infracoberteras caudales comparado con el vientre es 419 
distinta …..……………………………………………………………………........ 420 
C. speciosum 421 

7  Tonalidad de los auriculares comparado con nuca es igual 422 
…………………………..8 423 
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7’ Tonalidad de los auriculares lo comparado con nuca es distinta 424 
……………….……….9 425 

8 Tonalidad de las infracoberteras caudales comparado con la frente es igual 426 
……………………………………………………………………………………..C. 427 
tamarugense 428 

8’ Tonalidad de las infracoberteras caudales comparado con la frente es 429 
distinta 430 
……………………………………………………………………………….... C. 431 
ferrugineiventre 432 

9 Tonalidad de las infracoberteras caudales comparado con la cola es igual 433 
……………………………………………………………………………......C. 434 
cinereum 435 

9’  Tonalidad de las infracoberteras caudales comparado con la cola es 436 
distinta ………10 437 

10  Tonalidad de la garganta comparado con el mentón es igual 438 
…………….……C. rufum 439 

10’ Tonalidad de la garganta comparado con el mentón es distinta 440 
………....C. binghami 441 
 442 
La sistemática de Conirostrum se clarifica mediante análisis integrados de 443 

morfología y genética. Se recomienda la realización de estudios adicionales 444 

morfológicos y ecológicos para entender un poco más sobre la sistemática de 445 

este género. La investigación sobre Conirostrum no solo contribuye a la 446 

comprensión de este grupo, sino que también es fundamental para la 447 

conservación de sus especies en un contexto de pérdida de hábitat y cambio 448 

climático. 449 
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