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Resumen

Canis latrans, es una especie que posee grandes capacidades adaptativas lo
que ha contribuido a su expansion por el continente americano. En esta
investigacion se busca analizar su proceso evolutivo y capacidad de
expansion en este continente. Para analizar el proceso evolutivo se realizaron
tres arboles filogenéticos y para conocer su expansion se realizaron
modelados de nicho. De esta manera se pudo observar que no hubo consenso
en cuanto a la posicion de C. latrans en los arboles filogenéticos. Los
modelados de nicho no muestran una diferencia significativa entre el pasado

y futuro de la distribucion de la especie.
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La especie Canis latrans (coyote) pertenece a la familia Canidae. Esta es una especie
con origen neartico y se distribuye desde Panama hasta Alaska (Pefia-Mondragon et al,
2014). Esta especie se caracteriza por ser oportunista y generalista, lo que le ha dado la
capacidad de establecerse en una gran gama de biomas. Se ha logrado identificar la
especie desde bosques tropicales hasta ambientes con alto impacto antropogénico como

potreros utilizados para ganaderia (Contreras-Moreno et al, 2020).

Asi mismo, el gran potencial reproductivo de la especie hace que el aumento en sus

poblaciones sea inminente. Debido a esto, la distribucion de C. latrans ha aumentado
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considerable mente en los ultimos 30 afios (Marineros y Elvir, 2015). Los avistamientos
de la especie en sitios donde no se tenian registro va en aumento, desde Norteameérica

hasta Centroamérica (Leigh, O’'Dea , Vermeij, 2014).

Como se menciond anteriormente, esta especie tiene caracteristicas que le otorgan una
gran capacidad adaptativa lo cual hace genera mas presiones sobre depredadores mas
especializados (Ramirez-Albores y Ledn-Paniagua, 2014). Si a esto se le suma que los
grandes depredadores suelen verse mas afectados por estos impactos, se podria
vislumbrar un escenario perfecto para C. latrans ya que la competencia por los recursos

seria minima (Hidalgo-Mihart et al, 2013).

Es importante mencionar que, a pesar de conocer las caracteristicas adaptativas de la
especie, se desconoce como las presiones antropogénicas puedan estar contribuyendo
a la expansién del coyote en el continente americano (Elvir-Valle, Portillo-Reyes y
Marineros-Sanchez, 2019). Sin embargo, se cree que la fragmentacién del habitat
favorece a que el rango de distribucién de C. latrans aumente con el pasar del tiempo
(Hidalgo-Mihart et al, 2013). Sabiendo esto, especula que la distribucion de la C. latrans
alcanzar4d Sudamérica en un tiempo no muy lejano, lo que podria traer impactos

negativos sobre especies nativass (Hody y Kays, 2018).

Ademas, el aumento de la distribucién de la especie ha llegado a sitios donde la
interaccion con humanos es constante. Por lo cual, los reportes de depredacion de C.
latrans a animales utilizados para la actividad pecuaria o avicola van en aumento (Lépez,
2010). Entre mas se expanden las poblaciones de esta especie mas habituales se hacen
los problemas con los humanos (Rodriguez, 2011). Las pérdidas econémicas generadas
estigmatizan a los coyotes lo que ha conllevado a que se le persiga sea cazado de
manera preocupante (Elvir-Valle et al, 2019). El objetivo de este estudio es analizar la
evolucion de C. latrans, el pasado presente y futuro de su distribucion espacial con el fin

de determinar su potencial invasor en el continente americano.
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Materiales y métodos

Area de estudio: La especie invasora seleccionada fue Canis latrans, conocida con el
nombre comun de coyote. Se establecio un area de estudio que abarca todo el continente
americano, debido a la disponibilidad de datos de la especie y potencial de invasion de
esta (Marineros y Elvir, 2015). De la pagina web GBIF (GBIF, 2020) se obtuvieron
avistamientos de C. latrans a los cuales se les realiz6 una limpieza de datos bajos los
siguientes filtros: base de registro = observacion humana y localizacion = incluyendo
coordenadas. Bajo estas condiciones se obtuvo un total de 18640 datos de avistamientos

de la especie.

Variables bioclimaticas: De la pagina web WorldClim.org version 2.1 (Fick y Hijmans,
2017) se obtuvieron variables bioclimaticas (cuadro 1) del afio 2000 y una proyeccion de
estas variables al afio 2070, ambas en resolucion raster de 10 m. Las variables
bioclimaticas con proyecciéon a 2070 fueron obtenidas del modelo climatico CMIP5
(Coupled Model Intercomparison Project phase 5) del laboratorio BCC-CSM1-1, estas se
basan en la trayectoria de concentracion representativa rcp85. El rcp85 estima que las
concentraciones de gases de efecto invernadero aumentan exponencialmente durante
todo el siglo XX (Garijo et al, 2018). Estas variables se seleccionaron debido a que son

de acceso libre y por su relevancia en el desarrollo de vida de la especie.
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Cuadro 1. Factor de inflacion de varianza (VIF) de las variables biocliméticas para C.

latrans, segun la proyeccion de tiempo pasado (2000) y futuro (2070) y su respectiva

simbologia.
. . Simbologi Afio 2000 Afo 2070

Variable (unidades) a (VIF) (VIF)
Temperatura media anual (°C) BIO1 82.665385 52.983225
szln_go moensual temperatura maximay BIO? 9 599692 7107154
minima (°C)
Isotermalidad (°C) BIO3 0 0
Temperatura estacional (°C) BI04 35.454821 0
z;%r;peratura maxima del mes mas calido BIOS 58.395921 38577574
Temperatura minima del mes mas frio (°C) BIO6 0 0
Rango anual de temperatura (°C) BIO7 0 30.051316
T('amperatgra media del trimestre mas BIOS 4.866048 4.780228
hamedo (°C)
;I;%r;peratura media del trimestre mas seco BIO9 7 636236 3.020775
'I;emperatura media del trimestre mas calido BIO10
(°C) 0 0
Temperatura media del trimestre mas frio
(°C) BIO11 0 0
Precipitacion anual (mm) B1O12 0 29.058383
Precipitacion del mes mas humedo (mm) BIO13 8.834671 16.134039
Precipitacion del mes mas seco (mm) BlO14 0 0
Estacionalidad de precipitacion (mm) BIO15 5.190468 11.573595
Precipitacion del trimestre mas hiumedo (mm) BIO16 0 0
Precipitacion del trimestre mas seco (mm) BIO17 0 0
Precipitacion del trimestre méas calido (mm)  BIO18 6.664904 6.10276
Precipitacion del trimestre mas frio (mm) BIO19 7.34255 10.384773
Elevacion ELEV 4.28216 4.400448

Distribucion geograficay modelado de nicho: La distribucion actual de la especie se
obtuvo de la pagina de la UICN (Kays, 2018). Las bases de datos de ocurrencias,
obtenidas de GBIF (2020), fueron depuradas utilizando el software RStudio version
1.3.1093 (R Core Team. 2020) en el cual se ejecutd el paguete de datos NicheToolBox
(Osorio-Olvera et al, 2020) para evitar pseudoreplicas (1km?). Los mapas de ocurrencia
de las especies y distribucion actual fueron desarrollados con el software de cédigo

abierto Quantum Geografic Information System (QGIS) version 3.10.10-A Corufia (QGIS,
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2020). Utilizando el complemento Point Sample Tool se extrajeron los datos de variables
bioclimaticas y elevacion para C. latrans.

Para identificar cuales de estas variables (extraidas anteriormente) son de importancia
para la especie en los diferentes afios se utilizo el software RStudio (RStudio team, 2020)
con la herramienta Variance Inflation Factor and test for multicollinearity (vifcor) del
paquete usmd; con un umbral de correlacion 0.8 (Naimi et al, 2014). Para generar el
modelado pasado de nicho y la proyeccion al 2070 se utilizo el programa Maxent version
3.4.1 (Philips et al, 2006). Se realizaron tres modelados de nicho para cada uno de los
escenarios (afilo 2000 y 2070), utilizando las variables de importancia obtenidas del
resultado de vifcor (cuadro 1). Con los resultados obtenidos se generaron mapas de
posibles sitios de distribucion de C. latrans, en el pasado (2000), actual (distribucion

segun UICN) y a futuro (2070), (segun modelo climatico CMIP5).

Seleccion de Taxones: de las 11 especies (sin contar subespecies) del género Canis,
se seleccionaron las siguientes ocho: C. latrans, C. adustrus, C. himalayensis, C. lupus,
C. simensis, C. mesomelas, C. aureus y C. lupaster. Este género cuenta con otras
especies, sin embargo, se seleccionaron estas por la facilidad de conseguir datos de
secuencias genéticas, obtenidas en la base de datos GenBank del Centro Nacional de
Informacién Biotecnoldgica (NCBI, 2020). Ademas, se utilizaron dos grupos externos
pertenecientes a la familia Canidae, del género Atelocynus se seleccioné la especie
Atelocynus microtis, y del género Chrysocyon se escogio la especie Chrysocyon
brachyurus de igual manera las secuencias de nucle6tidos se obtuvieron de la base de
datos en GenBank (INSDC, 2017).

Analisis filogenético: Las secuencias de ADN de cada una de las especies se
obtuvieron de la base de datos de GenBank. Las secuencias de los genes que se
utilizaron para este estudio fueron las del Citocromo b (cytb siglas en inglés), una vez
ubicadas las secuencias de cada una de las especies se extrajo un archivo con formato
FASTA. El archivo FASTA obtenido anteriormente se ingreso en el software Mesquite
version 3.6.1 (Maddison y Maddison, 2018) para el ordenamiento de secuencias, una vez

finalizado el ordenamiento se extrajeron dos tipos de formato uno conservativo y otro
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simplificado. Una vez obtenida la secuencia alineada se procedi6 a correr una prueba de
Akaike (AIC) para obtener el mejor modelo de sustitucion de nucledétidos; adicionalmente
se generé un bloque de informacion PAUP para realizar los posteriores analisis
filogenéticos, para esto se utilizo el software jModelTest version 2.1.10 (Darriba et al,
2012).

Se realizaron dos analisis filogenéticos en el software PAUP (Phylogenetic Analysis
Using Parsimony and other methods) (Swofford, 2002). Las pruebas que se realizaron
fueron las de Parsimonia y la de Maxima Verosimilitud, ambas se les corrié un analisis
de busqueda heuristica para establecer las diferentes relaciones filogenéticas. Ademas,
se aplicaron en ambos los estimadores estadisticos de Bootstrap y Jackknife. Los &rboles
obtenidos de Parsimonia y de Maxima Verosimilitud se organizaron en PAUP para
generar los resultados. También se generd un arbol filogenético Bayesiano donde se
ingresoé el archivo simplificado al complemento llamado BEAULti del software BEAST2
version 2.6.3.0 (Bouckaert et al, 2019), el archivo obtenido trasladé al software FigTree
version 1.4.4 (Rambaut, 2018) para organizar el arbol filogenético y generar los

resultados.

Resultados

De acuerdo con los resultados del criterio de informaciéon Akaike, el mejor modelo fue
HKY+G con un AIC de 2218.599. Segun el criterio de Parsimonia conforme a la busqueda
heuristica, en total se analizaron 363 caracteres, de los cuales 272 eran constantes, 49
eran informativos y 42 no informativos. Ademas, se evaluaron 396 arreglos de arboles
filogenéticos, de esto el mejor arbol tuvo un resultado de 140, se obtuvo un indice de
consistencia de 0.671 y un indice de homoplastia de 0.329, con longitud de 140.

En el arbol filogenético Parsimonia (A) nos indica que el ancestro de todos los Canis se
diverge inicialmente de C. adustus y C. mesomelas siendo el ancestro comun mas
reciente y se consideran especies hermanas. Ademas de este divergieron algunos como
C. himalayensis y C. lupus las cuales son consideradas especies hermanas, por otro
lado, divergen C. aureus y C. lupaster de igual manera especies hermanas, también de
C. adustus y C. mesomelas se presentaron radiaciones dando lugar a otras especies

hermanas C. latrans y C. simensis (Fig 1). Asi mismo, El analisis de Maxima Verosimilitud
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(B), conforme a la busqueda heuristica, los 363 caracteres analizados tenian el mismo
valor. Se analizaron un total de 328 arreglos de arboles filogenéticos, del cual el mejor
arbol que se obtuvo fue de 1160.342. En el arbol se puede observar que los Canis
divergieron de C. himalayensis dando origen a C. lupus, y de esta divergen C. lupaster y
C. aureus considerandose especies hermanas, donde hubo una radiacion dando origen
a C. mesomelas, de la cual se originaron dos especies hermanas C. adustus y C.

simensis, lo cual hubo una radiacion dando origen a C. latrans. (Fig 1).

A) B)
— C. latrans C. latrans
——C. simensis C. adustus

60 o
— C. aureus C. simensis

70
——C. lupaster C. mesomelas
r—C. himalayvensis C. aureus
Y——-2C. lupus C. lupaster
r—C. adustus C. lupus

= 63
65|59
60 : :
bY——C. mesomelas C. himalayensis
— Chrysocyon brachyurus ,—— Chrysocyon brachyurus
Atelocynus microtis l—.ueloc_\-nu.s microtis

Figura 1. (A) Arbol filogenético de Parsimonia sobre las especies del género Canis y las
especies externas Chrysocyon brachyurus y Atelocynus microtis. (B) Arbol filogenético
de Maxima Verosimilitud sobre las especies del género Canis y las especies externas
Chrysocyon brachyurus y Atelocynus microtis. Los valores que se encuentran en los
nodos indican el porcentaje de veces que aparecen en el nodo segun los estimadores

estadisticos con 100 réplicas de Bootstrap/Jackknife.
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Tomando como referencia un arbol filogenético bayesiano realizado a partir de un arbol
de conceso y la distribucién actual de las especies del género Canis spp de interés para
este estudio; se procedid a trazar la evolucién de la distribucidn geografica de este
género (Fig 2). El arbol bayesiano posiciona a C. himalayensis como el ancestro mas
lejano del género y se ubica en la parte norte de la india en la zona del himalaya y la
zona este del himalaya en Nepal. El siguiente paso es la divergencia de las especies
hermanas especies C. adustus y C. lupus. C. adustus se ubica en el centro y sur de Africa
mientras C. lupus coloniz6 todo Europa, Asia y Norte América. Esto podria indicar un
paso del género a Norte América a través del estrecho de Bering. De estas dos especies
mencionadas anteriormente divergen C. aureus y C. mesomelas (especies hermanas).
C. aureus se distribuye en los paises sur europeos y medio oriente, mientras que C.
mesomelas se distribuye desde el noreste hasta el sur de Africa. La siguiente especie en
divergir segun el arbol bayesiano es C. simensis que cuenta con una distribucion
reducida al este de Africa. Las Gltimas dos especies en divergir del género son C. latrans
y C. lupaster. La distribucion geografica de C. latrans abarca la gran mayoria de norte
Ameérica y todo centro América mientras C. lupaster se encuentra del centro de Africa
hacia el norte del pais. Es importante sefialar que si bien C. latrans y C. lupaster
divergieron como especies hermanas una tiene distribucién en norte América y otra en

Africa.
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Figura 2. Evolucion de la distribucion del género Canis segun un arbol filogenético
bayesiano. Los numeros en los nodos indican la probabilidad posterior para el analisis

bayesiano.

Las variables bioclimaticas que contribuyeron con un mayor porcentaje a la distribucion
de Canis latrans segun el modelado de nicho del pasado (afio 2000), fueron: temperatura
media anual (BIO 1) con un 32.3%; precipitacion del trimestre mas frio (BIO 19) con
23.2% y rango de mensual temperatura maxima y minima (BIO 2) con 14.3. Por otra
parte, las variables que menos aporte tuvieron fueron: temperatura media del trimestre
mas seco (BIO 9) con 0.2% mientras la temperatura media del trimestre mas hiumedo

(BIO 8) no mostré ningun porcentaje de aporte. La validez para este modelo segun el
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analisis de curvas ROG (Receiver operating characteristic), el area mostrada bajo la
curva (AUC) arroj6 un valor de 0.85, con una desviacion estandar de 0.001.

Por otra parte, las variables biocliméaticas que mayor porcentaje de contribucion tuvieron
en la distribucion de la especie segun el modelado de nicho a futuro (afio 2070), fueron:
temperatura media anual (BIO 1) con un 33.6%; rango de mensual temperatura maxima
y minima (BIO 2) con 23% y temperatura media del trimestre méas seco (BIO 9) con 20.6
%. Mientras que las variables con menor contribucion fueron temperatura media del
trimestre mas humedo (BIO 8) con 0.2% y Temperatura maxima del mes mas calido (BIO
5) con 0.1%. Para este modelo el andlisis de curvas ROG dio una validez de AUC de
0.84, con una desviacion estandar de 0.002.

Se puede observar la proyeccion de la distribucién de Canis latrans en el pasado (A) y
en futuro (B), las zonas resaltadas con rojo en los mapas muestran mayor idoneidad de
ocurrencia, mientras que las zonas verdes menor (Fig 3). Si se hace la comparacion se
puede observar que la proyeccion de dispersidon de la especie no varia mucho del afio
2000 (A) al afio 2070 (B). Teniendo en cuenta la distribuciéon actual de la especie se
puede decir que no habra cambios significativos en su distribucion al menos en un
periodo futuro de 50 afios; asumiendo que las concentraciones de gases de efecto

invernadero aumentan exponencialmente durante todo el siglo XX.

Canis latrans (2070) Canis latrans (2070)

m 0.754654 m 0.750133
0.565990 0.562603
0.377372 0.375073
0.188663 0.187544

m 4.10563e-08 m 1.46842e-05

0 500 1000Km
||

Figura 3. Modelado de nicho de Canis latrans. A) nicho en el afio 2000. B) proyeccion

de nicho para el afio 2070.
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Discusion

Nuestro analisis del arbol filogenético de Parsimonia indicé que el ancestro comun mas
reciente son C. mesomelas y C. adustus siendo taxones hermanos, dando origen a la
divergencia con respecto a las deméas especies del género. Esto concuerda con la
investigacion de Bardeleben et al (2005) la cual establece que C. mesomelas y C.
adustus son pertenecientes al clado de canidos similares a los lobos, y que son taxones
hermanos con fuerte apoyo estadistico por encima del 50% con respecto al valor de
Bootstrap. Cabe destacar que este estudio analizé datos morfoldgicos y las secuencias
de ADN de diferentes especies pertenecientes a la familia Canidae, segin Wayne et al,
(1991) y Bininda-Emonds et al, (1999) coincide que esta familia consiste en un grupo de
especies con una historia evolutiva relativamente reciente y que sus tiempos de
divergencia estimados van entre 0.3y 12 M.A.

Por otro lado, en este analisis de Parsimonia se encontraron varias especies hermanas,
de acuerdo con la divergencia respecto a dos clados en la filogenia del Citocromo b
(cytb). Esto coincide con el estudio de Bininda-Emonds y sus colaboradores (1999)
donde obtuvieron que los cénidos se dividian en dos clados principales, sin embargo; en
nuestro estudio uno de los clados principales que comprende las especies de C.
simensis, C. latrans son consideradas hermanas; es distinto en la investigacién de
Bininda-Emonds y sus colaboradores (1999) donde indican que C. simensis y C. latrans
no son consideradas como taxones hermanas. De acuerdo con lo anterior Gottelli et al.,
(1994) insinud que se puede justificar que C. simensis forma parte del grupo de los lobos
y su nombre hace referencia a esto (lobo etiope).

En el caso del arbol filogenético de Maxima Verosimilitud se puede observar que el
ancestro comun mas reciente es C. himalayensis, sin embargo, el cual da origen a C.
lupus, de este divergen dos clados principales. No obstante, segun la investigacion de
Fuentes-Gonzalez y Mufioz-Duran (2012) presentan que C. simensis, C. aureus, C.
latrans y C. lupus aparecen agrupadas como monofiléticas, mientras que C. adustus y
C. mesomelas radian mucho méas temprano. Ademas, indican que las relaciones de

parentesco entre los canidos han sido conflictivas. Por otro lado, segun Moehlman vy
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Hofer (1997), Mufioz-Duran (2002), Wang et al (2004) y Bardeleben et al (2005) indican
que el clado de los lobos aparecen con soporte filogenético, pero se corrobora la
discutida polifilia del género Canis. Las especies de este género Canis son consideradas
depredadores, omnivoros y oportunistas que presentan una variacion espacial y temporal
en su dieta con relacion a la disponibilidad de recursos (José, 2012). Por lo que en
especies que coexisten y que hacen uso de los recursos de manera similar, existe la
posibilidad de traslape de nicho (Kitchen et al., 1999).

De acuerdo con la (Fig 2) con respecto a la evolucion del género Canis basado en el
arbol bayesiano, posiciona a C. himalayensis como el ancestro méas lejano del género,
dando origen a la divergencia de especies del género Canis. Segun Ramirez-Albores y
Ledn-Paniagua (2014) indican que la expansién en la distribucion de los canidos se da
durante el Eoceno medio tardio, hace mas de 38 millones de afios y que el coyote es
uno de los miembros méas primitivos de Norteamérica. En las investigaciones de
Hernandez-Lara (2010), Guzman-Soriano et al (2013), Hidalgo-Mihart et al (2013),
Springer et al (2009) y Bermudez et al (2013) indican que es un hecho que el area de
distribucion del coyote en Norteamérica y Centroamérica se ha ampliado en las dltimas
tres décadas. Esto es debido a que el ser humano ha transformado de manera drastica
la mayor parte de los ecosistemas y como resultado de estos cambios, muchas especies
silvestres principalmente grande depredadores, han sido eliminadas de sus areas de
distribucion original (Ramirez-Albores y Ledn-Paniagua, 2015).

Se puede observar que la distribucion de C. latrans en la (Fig 3) abarca la gran mayoria
de norte América y toda América Central, lo cual coincide con los estudios de Ramirez-
Albores y Ledn-Paniagua (2014) y Springer et al (2009) donde indican que el coyote se
distribuye desde Alaska, oeste y centro de Canada y Estados Unidos hasta el centro de
Panaméa. Ademas, Bermudez et al (2013) indican que han observado reportes donde
este canido ha cruzado el canal de Panama. Con respecto a los demas miembros, y su
distribucion segun Wang y Tedford (2007) indican que muy probablemente la forma a
partir de la cual se diferenciaron los canidos vivientes tuvo un habito alimentario
omnivoro, lo cual es consistente con la idea de que a través de su historia evolutiva los
canidos han partido de formas generalizadas desde las cuales han evolucionado en

direcciones tanto hipocarnivoras como hipercarnivoras. Por otra parte, Monje-Najera y
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sus colaboradores (1986) sefalan que ante el actual ritmo del crecimiento de la poblacion
y de la deforestacion de bosques y selvas, sumando a su alto potencial reproductivo y
habitos oportunistas, este canido podria, en algdn momento, llegar a ampliar alin mas
hacia el sur su distribucion y colonizar varias regiones en Sudameérica.

Con respecto a la (Fig 3) se puede observar que para el afio 2000 y el afio 2070 las
variables biocliméticas que predominan son la temperatura media anual (BIO 1) con un
porcentaje superior a 30%, rango mensual temperatura maxima y minima (BIO 2) con un
23% Yy precipitacion del trimestre mas frio (BIO 19 )con un 14.3% y un 20,6%
respectivamente, sin embargo, para el afio 2000 y afio 2070 la variable bioclimatica de
temperatura media del trimestre mas humedo (BIO 8) tuvo un soporte de 0,2%, por otra
parte, la temperatura media del trimestre mas seco (BIO 9) no tuvo soporte y la
temperatura maxima del mes mas célido (BIO 5) tuvo un soporte de 0,1%
respectivamente. En los estudios de Bekoff (1995) y Arjo y Pletscher (2004) mencionan
qgue los coyotes, se encuentran en todos los habitats desde los desiertos, pastizales,
hasta bosques frios con elevaciones de 3000 m conforme a las caracteristicas del habitat
prefieren sitios diferentes. Segun Ballard et al (2001) indica que los coyotes son
carnivoros facultativos, es decir no dependen de una especie como presa para sobrevivir,
ademas esto coincide con un estudio de Smith et al (2004) donde mostraron que a la
hora de escoger las presas dependen de factores como el area, condiciones climaticas,
tipo de especie y presencia del ser humano. Asimismo, Cove et al (2012) sefialan que el
cambio climatico o la variacion en las densidades humanas, son posibles acciones que
probablemente crean ambientes similares a los habitats abiertos donde los canidos
alguna vez evolucioné y estaba bien adaptado. En estos entornos, una especie
oportunista y generalista como son los canidos facilmente puede encontrar alimento. Asi,
mientras que las zonas geogréficas de la mayoria de los grandes depredadores se han
ido reduciendo, la del coyote se ha incrementado (Hidalgo-Mihart et al., 2004).

Por otro lado, Lopez (2010) obtuvo resultados de como los patrones de movimiento de
C. latrans afecta areas con presencia de C. lupus, y se puede observar en la (Fig 3) que
C. latrans presenta una idoneidad levemente cercana a C. lupus, también se puede
apreciar en la (Fig 3). Arjo y Pletscher (2004) encontraron a través de un estudio de

telemetria que en presencia de C. lupus las poblaciones de C. latrans tienden alejarse
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del territorio y podrian desplazarse a zonas urbanas por ser mas tolerantes al ser
humano, sin embargo, el estudio de Boitani (1992) concluyd que la dieta de C. lupus
provenia de zonas con presencia humana, por ende se tiende a pensar que la interaccion
entre estas dos especies rivales se modifigue o se adapte a factores externos como
pérdida de habitat, disminucion de presas disponibles y urbanizacion.

De acuerdo con el parrafo anterior, segun Berger et al (2008) y Atwood et al (2010) son
estudios relativamente recientes que hablan sobre coyotes (C. latrans) y lobos grises (C.
lupus) donde demuestran competencia en interacciones antagonicas entre estas
especies cuando son simpatricas. Los coyotes a menudo modifican su comportamiento
en respuesta al antagonismo (Berger et al., 2007; Merkle et al., 2009; Atwood et al.,
2008.) Sin embargo, los coyotes y los lobos también responden a través de la
convergencia del tamafio del cuerpo cuando compiten directamente por presas de
tamafo pequefio a mediano (Schmitz y Lavigne, 1987). El antagonismo surge de las
dietas similares en las dos especies, pero los lobos y los coyotes difieren
significativamente en sus estilos de caza (Meachen y Samuels, 2012). Sin embargo, los
coyotes pueden ser cazadores oportunistas con comportamiento altamente plasticos
para matar presas debido a su tamafio intermedio y adaptabilidad, y la animosidad entre
lobos y coyotes ocurre cuando sus dietas convergen (Carbone et al., 1999).

Conclusion.

A partir de esta investigacion que realizamos se concluyé que para el arbol filogenético
de Parsimonia se puede observar que el ancestro comin mas reciente son C.
mesomelas y C. adustus, ademas son taxones hermanos y de esta divergen las demas
especies del género, formandose dos clados. En cambio, para el arbol filogenético de
Maxima Verosimilitud se observa que el ancestro comun mas reciente es C. himalayensis
dando lugar al resto de las divergencias con respecto a las demas especies del género,
por lo que se comprueba que todavia existe una discusién de polifilia del género Canis,
respaldado por diferentes estudios que lo confirman.

Con respecto a la distribucion y el modelado de nicho de Canis latrans se concluyo que

se ha ampliado en las ultimas tres décadas, abarcando la gran mayoria de Norteamérica
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y todo América Central, sin embargo, en la (Fig 3) se puede observar que la distribucion
actual hasta el afilo 2070 no varia, por lo que no habra cambios significativos, no obstante,
puede variar conforme al aumento de los gases de efecto invernadero. Por otro lado, la
distribucion de los coyotes puede estar asociado con el habito alimentario, dando lugar
a que se encuentra en diferente habitat, ocasionando conflictos con otras especies del
mismo género.

Es por esto por lo que se debe realizar mas investigaciones de filogenia de estos
individuos, si bien es cierto en este estudio no se tiene a todas las especies
pertenecientes del género, es recomendable agregar las especies y subespecies que se
encuentren dentro del género Canis e incluso los demés grupos externos pertenecientes
a la familia de Canidae. Ademas, se recomienda implementar el reloj molecular para
identificar el tiempo de divergencia de las especies con mayor precision, por otro lado, si
bien en este estudio se utilizé el Citocromo b (cytb), se pueden implementar mas genes
para obtener mas informacién con respecto a la especie de interés. Por otro lado, para
adquirir una distribucién precisa de Canis latrans es recomendable considerar la cantidad
de gases de efecto invernadero que se encuentra actualmente para conocer como los
gases podrian afectar a futuro la distribucién y el nicho de C. latrans, ademas se podria
evaluar el habito alimenticio con mayor profundidad para correlacionarlo con la

distribucion de la especie e incluso el habito de los demas miembros del género Canis.
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