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Resumen

El objetivo del presente trabajo fue de evaluar la diversidad criptica de especies de
anfibios de amplia distribucién en la Amazonia de Per(, usando los marcadores genéticos
mas utilizados en el cédigo de barras de anfibios (16S rRNA y COIl), y tomando como
modelo grupos taxondémicos para los cuales hay antecedentes de diferenciacion
morfolégica y de divergencia genética. El enfoque geografico del estudio estuvo
principalmente definido en ocho localidades de la Amazonia de Peru: Jenaro Herrera,
Gueppi, Curupa y Redondococha (en el Departamento de Loreto, norte de Peru);
Panguana (Departamento de Huanuco, centro de Perd); Los Amigos, Inkaterra y
Tambopata (las tres en el Departamento de Madre de Dios, sureste de Peru), abarcando
una distancia geografica de 1000 km de norte a centro y 790 km de centro a sur. Se
enfocé el andlisis en algunas especies nominales para cinco géneros: Ameerega,
Oreobates, Pristimantis, Hypsiboas y Scinax. Se obtuvo un total de 183 secuencias con el
gen 16S rRNA y 181 secuencias con el gen COIl en el presente trabajo, las cuales fueron
completadas con 407 secuencias del marcador 16S rRNA y 49 secuencias del marcador
COl de la literatura. De los analisis filogenéticos se determind que existe al menos dos
linajes divergentes en Ameerega, un linaje divergente en Oreobates, dos linajes
divergentes en Pristimantis, ocho en Hypsiboas y tres en Scinax. En el caso de
Ameerega, las divergencias entre linajes con el gen 16S rRNA fueron bajas (entre 2% -
3%), mientras que en los linajes obtenidos para Oreobates, Pristimantis, Hypsiboas y
Scinax, las divergencias tuvieron valores mas altos (entre 4% - 8%). Se utilizd los
lineamientos de la taxonomia integrativa y el criterio para clasificar linajes divergentes en
especies candidatas confirmadas o no confirmadas. Los resultados de los andlisis
realizados muestran que hay linajes divergentes que podrian constituir especies
candidatas, asi se encontré un total de siete especies candidatas confirmadas (una del
género Ameerega, una del género Oreobates, y cinco del género Hypsiboas) y diez
especies candidatas sin confirmar (una del género Ameerega, dos del género
Pristimantis, tres del género Hypsiboas y cuatro del género Scinax). Los resultados del
presente estudio generan nueva e importante informaciéon que ayudara a incrementar el
conocimiento de la diversidad en anfibios de Perl. Para lograr este fin, sera necesario
complementar con estudios a futuro que provean mas datos de morfologia y otros
aspectos ecoldgicos y reproductivos que permitan entender la divergencia entre los
grupos estudiados. De esta forma, se podria conseguir mejorar el conocimiento del

estado taxondmico de dichas especies nominales.

Palabras clave: diversidad criptica, Ameerega, Oreobates, Pristimantis, Hypsiboas,

Scinax, 16S rRNA, COl, analisis filogenéticos, especies candidatas, Amazonia, anfibios.
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Abstract

The present work aimed to evaluate the cryptic diversity of amphibian species of
widespread distribution in the Peruvian Amazon based on the most used genetic markers
in amphibian barcoding (16S rRNA and COI), and taking taxonomic groups with a history
of morphologic differentiation and genetic divergence as study models. The geographic
approach of the study was mainly set on eight localities in the Peruvian Amazon: Jenaro
Herrera, Gueppi, Curupa and Redondococha (Loreto Region, north of Peru), Panguana
(Huanuco region, central Peru), Los Amigos, Inkaterra and Tambopata (all three in the
Madre de Dios region, southeast Peru), covering a geographic distance of 1000 km
approx. from north to centre and 790 km approx. from centre to south. The research was
focused in some nominal species of five genera: Ameerega, Oreobates, Pristimantis,
Hypsiboas and Scinax. A total of 183 16S rRNA sequences and 181 COI sequences
were obtained in the present work. These were complemented with 407 16S rRNA
sequences and 49 COI sequences from the literature. From the phylogenetic analyses it
was found that at least two divergent lineages exist in Ameerega, one in Oreobates, two
in Pristimantis, eight in Hypsiboas and three in Scinax. In Ameerega, the 16S rRNA
divergences found between lineages were low (betwen 2% - 3%), while the lineages
obtained for Oreobates, Pristimantis, Hypsiboas y Scinax had higher divergence values
(between 4% - 8%). The work protocols of integrative taxonomy and the definitions of
proposed categories of candidate species were used to classify divergent lineages into
confirmed or unconfirmed candidate species. The results of the analyses carried out show
that there are divergent lineages that could constitute candidate species. A total of seven
confirmed candidate species (one from Ameerega, one from Oreobates, and five from
Hypsiboas), and ten unconfirmed candidate species (one from Ameerega, two from
Pristimantis, three from Hypsiboas and four from Scinax) were found. The results of this
study provide new and important data that will be helpful in the study and increase of
diversity of amphibians in Peru. In order to fulfill this, it is necessary to obtain more data
on morphology and other ecological and reproductive aspects that complement the
genetic data and that will allow to understand the divergence of the studied groups. This

would lead to gain a better knowledge of the taxonomic status of such nominal species.

Key words: cryptic diversity, Ameerega, Oreobates, Pristimantis, Hypsiboas, Scinax,

16S rRNA, COl, phylogenetic analyses, candidate species, Amazon, amphibians.
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1. Introduccién

La cuenca amazonica abarca la tercera parte del area del continente
sudamericano y alberga la mayor diversidad de vida en la tierra (Duellman 2005). La
porcién de cuenca amazonica en el Peru es la regién con mayor diversidad de anfibios en
el pais (Lehr 2002; Duellman 2005). En algunos sitios de la Amazonia se han realizado
estudios exhaustivos de la diversidad de herpetofauna (Duellman 2005). Estos trabajos
han permitido conocer la ocurrencia de especies de amplia distribucién a lo largo de la
Amazonia. Sin embargo, debido a la baja vagilidad y alta filopatria en anfibios, se
esperaria que en este grupo haya una alta estructura geografica y endemismos
(Blaustein et al. 1994). A decir verdad, los casos de fragmentacién geografica y genética
son tan comunes en anfibios tropicales que Wynn y Heyer (2001) han cuestionado si

realmente existen las especies de anfibios tropicales con distribucién amplia.

Los estudios de morfologia son importantes para el reconocimiento y descripcion
de especies. Sin embargo, los datos morfolégicos no siempre han sido suficientemente
Utiles, especialmente en casos donde los grupos de estudio presentan caracteres muy
conservativos 0 donde los caracteres resultantes son el producto de una evoluciéon
convergente, como se da frecuentemente en los anfibios (Fouquet et al. 2007b; Funk et
al. 2011). La informacién de la genética molecular puede ayudar a revelar y delimitar
linajes de evolucidn independiente (especies candidatas) dentro de un grupo de muestras
con incertidumbre a nivel taxondmico. Ademas, permite obtener mayores evidencias que
apoyen las investigaciones realizadas en campo sobre diversidad de especies y ayudan a
acelerar el proceso del descubrimiento de especies (e.g., Kéhler et al. 2005; Stuart et al.
2006).

Irbnicamente, la tasa de nuevos descubrimientos incrementa de manera
simultanea con la tasa de declive de especies (Lips et al. 2006). Esto nos sitia en una
carrera contra el tiempo por caracterizar de manera precisa y conservar la diversidad de
anfibios (Hanken 1999). El uso de datos moleculares representa una herramienta
importante para lograr estos objetivos. Por ese motivo, el uso de marcadores moleculares
como la subunidad 16S del gen ribosomal (16S rRNA) y el gen de la citocromo oxidasa
subunidad | (COI), permiten detectar la divergencia de linajes a niveles de especie y
subespecie (Vences et al. 2005; Hebert et al. 2003). En el caso de los anfibios, el gen
16S rRNA es el mas utilizado para fines taxonémicos, y representa uno de los
marcadores para los que mas se ha secuenciado especies. En el caso del gen COl, es
reciente su aplicacion para estudios de taxonomia y genética de poblaciones, pero tiene

la ventaja de que estd respaldado por una iniciativa que tiene como fin ayudar al



conocimiento de la biodiversidad, el “Barcode of Life" (www.barcodinglife.org/,
Ratnasingham y Hebert 2007).

La iniciativa del “Barcode of Life” tiene como objetivo fomentar el estudio de la
caracterizacion genética a través de un sitio web que permite el acceso libre, depdsito,
andlisis y publicacion de las secuencias génicas, teniendo como gen principal al
Citocromo Oxidasa subunidad | (COI), aunque en la actualidad se ha incrementado el
repositorio de otros marcadores moleculares. Esta iniciativa busca integrar la taxonomia
tradicional basada en datos morfoldgicos con técnicas genéticas y herramientas nuevas
manejando los datos en linea (e.g., Hebert et al. 2003; DeSalle et al. 2005; Will et al.
2005; Hajibabaei et al. 2006; Ratnasingham y Hebert 2007). Es en el marco de esta
iniciativa, y siguiendo los criterios de la taxonomia integrativa (Dayrat 2005; Vieites et al.
2009; Padial et al. 2010) que se trabajé con ambos marcadores para evaluar la variacion
geogréfica y genética en algunas especies de anfibios de amplia distribucién en Peru, con
el fin de probar la ocurrencia de patrones de divergencia y revelar posibles linajes

divergentes.



2. Antecedentes

Los trabajos en genética a nivel poblacional en anfibios de la Amazonia son
relativamente recientes y han sido manejados con un enfoque integral al complementarse
con datos genéticos, morfolégicos y reproductivos. Por ejemplo, Funk et al. (2007) y Funk
et al. (2011) trabajaron con las ranas de distribucibn amazdénica Physalaemus petersi e
Hypsiboas fasciatus. En dichos trabajos utilizaron los datos moleculares, de canto y de
comportamiento para identificar especies que habian sido descritas en el pasado, pero
que en trabajos morfolégicos fueron sinonimizados a ésta. Otro ejemplo es la revision que
se hizo del complejo de Ameerega hahneli, un dendrobatido de amplia distribucién en la
Amazonia, que usando datos genéticos y de canto, lograron distinguir una especie nueva
con distribuciéon en San Martin y el norte de Huanuco (Twomey y Brown 2008). Un trabajo
reciente con la especie de distribucion amplia, Pristimantis ockendeni, revelé que
contenia tres taxones cripticos que fueron descritos en base a la informacién molecular y
morfologica (Elmer y Cannatella 2008). En el mismo género, Pristimantis, Padial y De la
Riva (2009) encontraron que las poblaciones de las localidades por debajo de 1500
msnm del sureste de Per( y norte de Bolivia de Pristimantis peruvianus, en realidad
componen una especie distinta y nueva, P. reichlei, y las poblaciones por encima de los
1500 msnm corresponden a P. danae y P. koehleri. Otros trabajos se han basado en
datos de variacion morfolégica o de preferencia de habitats en una misma especie de
distribucién amazdnica para hacer una evaluacion a nivel de DNA mitocondrial y nuclear.
Asi, Fouquet et al. (2007b) en la evaluacion de dos especies de anfibios, Scinax ruber y
Rhinella margaritifera, encontraron que habian hasta seis y once linajes respectivamente,
gue podian representar especies diferentes. Luego, en un trabajo de mayor escala
geogréfica, Fouquet et al. (2007a), utilizando solamente el marcador 16S rRNA y con un
enfoque mas orientado a las poblaciones de la Guyana Francesa y Guyana, hallaron que
la diversidad de anfibios neotropicales estaba severamente subestimada, ademas de
revelar varios linajes altamente divergentes en anfibios de la cuenca amazoénica. De
manera similar pero con un enfoque mas orientado a las especies de Bolivia y
combinando datos de morfologia y canto, Jansen et al. (2011) encontraron 33 linajes

divergentes de los cuales 16 son especies candidatas confirmadas.

El presente trabajo tuvo como objetivo evaluar la variacion geografica y genética
de algunas especies de anfibios de amplia distribucion en la Amazonia que ocurren en
dos comunidades de anfibios del centro y sur del Perd. Para alcanzar dicho objetivo, se
utilizé un enfoque integrativo (el cual usa diferentes lineas de evidencia) y se hizo varios
analisis filogenéticos de algunos de los linajes divergentes encontrados siguiendo los
criterios de Vieites et al. (2009) y Padial et al. (2010). En el trabajo de Vieites et al. (2009)



se determind un criterio con el cual se puede clasificar los linajes divergentes en especies
candidatas confirmadas (CCS), especies candidatas sin confirmar (UCS) y linaje
coespecifico de divergencia profunda (DCL). La categoria de CCS se aplica cuando hay
informacién morfolégica o de algun caracter que genere una barrera reproductiva, y que
tengan un porcentage de divergencia no corregida en el gen 16S rRNA de 3% o mas
(pero que puede ser incluso de 1-2% en algunos casos). La categoria de UCS se aplica
cuando hay linajes que tienen divergencia no corregida de mas del 3% (en el gen 16S
rRNA) y para los cuales no hay suficiente informacion en morfologia, bioacUstica o
distribucién. La categoria de DCL se aplica cuando la divergencia no corregida en el gen
16S rRNA es de 3% o mas, no hay diferencias morfoldgicas ni de cantos que apoyen la
divergencia, pero hay co-ocurrencia con otros haplotipos de divergencia profunda. Vieites
et al. (2009) usa el umbral de 3% que fue propuesto en un trabajo anterior de Fouquet et
al. (2007a). El uso de umbrales fue propuesto anteriormente por Vences et al. (2005),
guienes sugirieron uno de 6%, basado en un estudio de diversidad de anfibios en
Madagascar. Aunque se discute el uso de un umbral para delimitar posibles especies
candidatas, éste resulta muy til al ser combinado o evaluado con diferentes lineas de
evidencia que indiquen barreras pre-cig6ticas (p.ej. diferencias en el canto, aunque esta
linea de evidencia también podria representar variaciones ocurrentes entre poblaciones
que todavia pueden considerarse como parte de una especie (Amézquita et al. 2009;
Jansen et al. 2011); o patrones de variaciébn en la morfologia consistentes entre
poblaciones (Vieites et al. 2009; Padial et al. 2010).

Con el objetivo de buscar linajes divergentes, se hizo comparaciones entre las
secuencias obtenidas del muestreo y las ya existentes para la bibliografia para algunos
grupos que presentaron variaciones morfolégicas o que tuvieran algan problema

taxondémico para el cual hubiera datos disponibles.



3. Objetivos e Hipdtesis

3.1 Objetivos
3.1.1 Objetivo general

(0]

Evaluar la variacién geogréfica y genética usando datos de los genes mitocondriales
16S rRNA y COI y datos de morfologia externa de algunas especies de anfibios de
amplia distribucion en la Amazonia para identificar especies morfolégicamente

cripticas.

3.1.2 Objetivos especificos

o Caracterizar genéticamente las especies de anfibios usando los genes mitocondriales
COl y 16S rRNA, las cuales constituyen nuevos datos para trabajos de "DNA
Barcoding”, y que a su vez seran de utilidad en identificacibn de especies y
taxonomia.

o0 Analizar la morfologia externa de las especies candidatas (aquellas con considerable
distancia genética) y caracterizar aquellas potencialmente nuevas.

3.2 Hipotesis

Sobre la distancia genética y similaridad entre especies de anfibios compartidas en las
localidades de estudio:

Ho = Las poblaciones no tienen distancias genéticas significativas que permiten
separarlas entre si. Es decir, las distancias genéticas son menores a un umbral de 3%
(con el gen 16S rRNA), y no se agrupan en el analisis filogenético (usando los genes
16S rRNA y COl)

H1 = Las poblaciones presentan distancias genéticas significativas que permiten
separarlas entre si. Es decir, las distancias genéticas son mayores a un umbral de 3%
(con el gen 16S rRNA), y se agrupan en el andlisis filogenético (usando los genes 16S
rRNA y COI).

Sobre la morfologia externa de las especies de anfibios compartidas en las

localidades de estudio:

Ho = No se encontrara diferencias conspicuas en la morfologia externa entre
individuos de poblaciones distintas que hayan presentado distancia genética

considerable.

H1 = Se encontrara diferencias conspicuas en la morfologia externa entre individuos

de poblaciones distintas que hayan presentado distancias genéticas considerables.



4. Materiales y Métodos

4.1 Localidades de Muestreo

El trabajo de campo se realizd en tres localidades con bosque conservado de la
Amazonia de PerU: Estacién Biol6gica Panguana (09°36'49.3"S, 74°56'07.8"W; 240m), en
el Rio Yuyapichis, provincia de Puerto Inca en el departamento de Huanuco, la Estacion
Biolégica Rio Los Amigos (Los Amigos) (12°34'07.7"S, 70°06’00.1"W; 270 m) en la unién
del Rio Los Amigos y el Rio Madre de Dios, en la provincia de Manu, y el albergue
Inkaterra en el Rio Madre de Dios, provincia de Tambopata, en el departamento de
Madre de Dios (12°32'11.8"S, 69°02'58.2"W; 202 m) (Figura 1). Las evaluaciones de
campo se hicieron: en Panguana entre noviembre del 2007 y enero del 2008; en Los

Amigos en enero del 2009; y en Inkaterra en enero del 2010.

Las localidades de Panguana y Los Amigos corresponden a 4&reas de
conservacién privadas. Panguana es una propiedad privada que ha sido conservada por
mas de 40 afios por la Familia Koepcke, y es un area de facil acceso a través del Rio
Yuyapichis. Los Amigos es una concesion de conservacion privada manejada por una
ONG (Asociacién para la Conservaciéon de la Cuenca Amazénica, ACCA), la cual forma
parte de una red de areas de conservacion en los departamentos adyacentes de Cusco y
Madre de Dios. En el caso de Inkaterra, ésta es un area privada que es trabajada como
albergue ecoturistico y area de conservacion, la cual ademas promueve la investigacion
de la diversidad en sus areas y concesiones. Se escogi6 estas tres localidades para el
muestreo en base a dos motivos: 1) dichas areas cuentan con un inventario de diversidad
gue se ha construido a lo largo de varios afos, lo cual permite tener una mejor idea para
la identificacion de las especies trabajadas (Schliter 2005; Von May et al. 2009;
Duellman 2005); y 2) en dichas areas se promueve el estudio de biodiversidad y se logro

conseguir acceso o financiamiento por parte de las entidades que las manejan.

Ya que el objetivo del estudio implicaba un enfoque de variacion geografica, se
escogio incluir algunas localidades en el departamento de Loreto (norte de Perd) y de
otra area de importancia en conservacion, en el departamento de Madre de Dios, de las
cuales hubiese muestras disponibles. De esta forma, se complementé con muestras
procedentes del area de Tambopata (12°39'S, 69°10'W; 190 m aprox.), provincia de
Tambopata, departamento de Madre de Dios; del area de Gueppi (00°11'S, 75°21'W; 220
m aprox), y las localidades de Curupa (02°53'07.6"S, 73°01'00.1"W; 125 m),
Redondococha (00°34'16.7"S, 75°13'09.2"W; 192 m) y Jenaro Herrera (04°53'56.8"S,
73°39°'00.1"W; 140 m), todas en la provincia de Maynas, departamento de Loreto (figura

1), las cuales fueron proporcionadas por colegas.



Figura 1. Mapa de ubicacion de las localidades de muestreo y procedencia de muestras

para el presente estudio.

4.2 Método de Muestreo en Campo

El método para deteccién de las especies de anfibios que se utilizé es el de
relevamiento por encuentros visuales (REV) a manera de bulsquedas libres y sin
restricciones (Angulo et al. 2006), ya que el presente trabajo no tuvo como objetivo
estimaciones de abundancia y este método permitié6 lograr un mayor numero de

observaciones. De cada espécimen se obtuvo una serie de fotografias y otros datos de



ecologia cuando éstos estuvieron disponibles, siguiendo los protocolos de Heyer et al.
(1994) y Angulo et al. (2006).

4.3 Preparacion de muestras colectadas

Para la preparaciéon de las muestras colectadas se sacrificé al individuo
esparciendo una pequefia cantidad de Benzocaina al 8% en gel sobre el dorso e ingles
(en el caso de anuros pequefios) y se inyectd una pequefia cantidad de Halatal en el
corazoén (en el caso de anuros grandes). Para la obtencién de las muestras de tejido para
secuenciamiento de DNA, se extrajo una porcién de higado y musculo de los individuos
sacrificados (usando pinzas y tijeras de diseccion esterilizadas) la cual fue fijada en una
solucion de Dimetil sulféxido (DMSO) o en alcohol al 96%. Luego, se fijaron los individuos
en las posiciones sugeridas por Heyer et al. (1994) y sumergidos en una solucion de
formol al 10%. Posteriormente, se trasladaron los ejemplares a una solucion de alcohol al
70% para su preservacion final. Las muestras de renacuajos obtenidos se sacrificaron
también con anestésico local y se extrajo tejido de la cola o del higado. La larva se fijo en

formol 10% segun Altig (1970) después de obtenida la muestra de tejido.

Todos los tejidos obtenidos y el total de ejemplares “vouchers” colectados fueron
depositados en la coleccién del Departamento de Herpetologia del Museo de Historia
Natural de la Universidad Nacional Mayor de San Marcos (MUSM). Una copia de los
tejidos fueron exportados para ser procesados en el Laboratorio de Biologia Analitica del

Instituto Smithsonian en Maryland, Estados Unidos.

4.4 Etapade revision delos “vouchers”

La identificacion de las especies se realiz6 con la ayuda de un estereoscopio
Nikon SMZ800 en las instalaciones del Departamento de Herpetologia del MUSM. Para
la identificacion de las especies se utilizé la guia de anfibios por Von May et al. (2007), y
las descripciones de especies por Schliter (2005) y Duellman (2005). Ademas, para las

comparaciones se utilizaron especimenes de la coleccion herpetologica del MUSM.



4.5 Etapa de amplificacién y secuenciamiento

Las muestras de tejidos fueron procesadas para la obtenciéon del DNA vy
amplificadas por PCR siguiendo los protocolos estandarizados en el Laboratorio de
Biologia Analitica del Instituto Smithsonian, Maryland, Estados Unidos. Se amplificaron
las regiones que correspondieron a los segmentos de los genes mitocondriales Citocromo
Oxidasa | (COIl) y 16S rRNA. La seleccién de los marcadores estd basada en que el gen
mitocondrial COI es una secuencia corta (aprox. 600 pares de base) con una tasa de
sustitucion nucleotidica alta, lo cual la hace sensible a las modificaciones mutacionales
que han ocurrido en un tiempo relativamente reciente. La region del gen 16S rRNA, el
cual también es de origen mitocondrial, es una secuencia con longitud similar (aprox 600
pares de bases) que posee secciones altamente conservadas y secciones altamente
variables, lo cual nos permite analizar cambios en el DNA de linajes un poco mas
antiguos que las del gen COIl. Ademas, el gen 16S rRNA ha sido el mas utilizado en
estudios poblacionales de anfibios hace varios afios y la secuencia de dicho gen es la
méas muestreada y disponible en anfibios. Para la amplificacion por PCR del gen COI se
usaron los primers propuestos por Folmer et al. (1994) y usados en el programa del
“Barcode of Life”: LCO-1490 (5-GGTCAACAAATCATAAAGATATTGG-3’) y HCO-2198
(5-TAAACTTCAGGGTGACCAAAAAATCA-3). Para la amplificacion del gen 16S rRNA,
se usaron los primers propuestos por Palumbi et al. (1991) Sar-L (5-
CGCCTGTTTATCAAAAACAT-3") y Sbr-H (5-CCGGTCTGAACTCAGATCACGT-3). Los
fragmentos amplificados de DNA fueron purificados en columnas de Sephadex y
resuspendidas en formamida. Los fragmentos luego fueron secuenciados en un
secuenciador automatizado ABI 3130 en el Laboratorio de Biologia Analitica del Instituto

Smithsonian, Maryland, Estados Unidos.

4.6 Ensamblaje y edicion de las secuencias

Para el primer conjunto de muestras, las provenientes de Panguana, se
analizaron los cromatogramas obtenidos del secuenciador con el programa Sequencher
© y se procedié a hacer el ensamblaje de las hebras “forward” y “reverse” usando el
mismo programa. Para el siguiente conjunto de secuencias (las de Madre de Dios) se
procedié a analizar los cromatogramas del siguiente conjunto de muestras, las de Madre
de Dios, con los programas Phred © y Phrap © (P. Green y B. Ewing, ambos programas
disponibles a través de los autores). Phred otorga valores de probabilidad para cada pico
y asigna la base correspondiente para dicha posicion. La ventaja de dichos programas es

gue permiten hacer el andlisis y ensamblaje de las secuencias mas rapidamente y con un



alto nivel de confiabilidad, ya que se puede establecer umbrales de calidad para
interpretar los cromatogramas y pre-programar el analisis y ensamblaje de las
secuencias. Se utilizé los pardmetros prefijados del programa. Para ver la calidad de las
secuencias se hizo un alineamiento mdltiple en MUSCLE (Edgar 2004) para ver si la
homologia de las secuencias era constante en toda la muestra obtenida, y se hizo un
arbol con el algoritmo Bio-Neighbour Joining de Gascuel (1997), el cual se basa en las
distancias entre secuencias y entre grupos anidados de secuencias, para identificar
muestras que fueran discordes con el resto (y que por ende pudieran tener algun error de

edicion o identificacion).

4.7 Estrategia de muestreo para el andlisis filogenético

Con el objetivo de buscar linajes divergentes, se hizo comparaciones entre las
secuencias obtenidas del muestreo y las ya existentes en las bases de datos para
algunas especies que presentaron variaciones morfolégicas o que tuvieran algln
problema taxonémico para el cual hubiera datos disponibles. Ademas, se incluyé las
especies hermanas y mas relacionadas a dichas especies nominales para poder evaluar
el monofiletismo de los linajes estudiados.

En concreto, el analisis se dividié de esta forma:

» Especies de Ameerega (con énfasis en el grupo de Ameerega hahneli, A. rubriventris
y A. altamazonica, con distribucién en el Perq).

» Qreobates y Pristimantis (con énfasis en las especies con distribucion en el Peru).

» Hypsiboas (con énfasis en las especies del grupo de Hypsiboas albopunctatus con
distribucién en el Peru).

» Scinax (con énfasis en las especies con distribucion en el Per().

4.8 Compilaciéon de base de datos y Alineamiento multiple de secuencias

Los trabajos de donde se obtuvo datos para las comparaciones a nivel molecular
fueron: Wiens et al. (2010), Padial y De la Riva (2009), Padial et al. (2008), Santos et al.
(2009), Twomey y Brown (2008), Hedges et al. (2008), Roberts et al. (2006), Faivovich et
al. (2005), Wiens et al. (2005), Vences et al. (2003) y Lotters y Vences (2000) todos
disponibles en GenBank (Pagina web: http://www.ncbi.nim.nih.gov/) (ver tabla 1 y Anexo
). Se reunié un total de 590 secuencias del gen 16S rRNA y 230 secuencias del gen COl,

las cuales fueron trabajadas para cada grupo taxonémico que se definié.
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Tabla 1. Resumen de secuencias obtenidas del presente trabajo y obtenidas de

trabajos previos para los marcadores 16S rRNA y COI.

16S rRNA COl
Analisis Presente | Trabajos Presente | Trabajos
trabajo previos Total trabajo previos Total

Ameerega 54 252 306 47 49 96
Pristimantis 41 78 119 47 0 47
Hypsiboas 38 30 68 36 0 36
Scinax 50 47 97 51 0 51

183 407 590 181 49 230

Los alineamientos mudltiples que combinan las secuencias obtenidas en el
presente trabajo y aquellas recabadas de la literatura fueron hechos por separado para
cada gen. Se utiliz6 el programa AQUA v. 1.1 (Muller et al. 2010), el cual utiliza los
programas MUSCLE (Edgar 2004), MAFFT (Katoh 2010) y RASCAL (Thompson et al.
2003) para producir alineamientos y selecciona el mejor alineamiento en base a un
sistema de puntuaciones establecido por el programa norMD (Thompson et al. 2001).
Luego, se elimind las zonas altamente variables del alineamiento con Gblocks
(Castresana 2000) para evitar los sitios ambiguos y algunos detalles del alineamiento
fueron editados a mano en el editor de alineamientos Jalview (Waterhouse et al. 2009).
Ademas, se calcul6 la distancia genética entre y dentro de los grupos de estudio para los

que se enfoc6 el analisis usando el programa Mega v.4.1 (Tamura et al. 2007).

Finalmente, se realiz6 el andlisis de saturacibn mutacional con el programa
DAMBE (Xia y Xie 2001). Se hizo una gréfica del nUmero de transiciones y transversiones

gue ocurren entre cada combinacion de secuencias a pares (ver Resultados).

4.9 Andlisis filogenético

4.9.1 Modelos de sustitucién nucleoxtidica

Los modelos de sustitucion nucleotidica que mejor describen cada particion de
datos fueron hallados usando el programa Modelgenerator (Keane et al. 2006). Se tom6
en cuenta el criterio que diera mejores valores de Maxima Verosimilitud (ML) y este
analisis se realiz6 para cada gen. Las particiones presentaron el mismo modelo de

sustitucidn nucleotidica (el modelo GTR + gamma).

11



4.9.2 Seleccién de grupos externos

Para determinar los grupos externos para cada analisis filogenético se revisé en la
literatura qué especies son las mas relacionadas y las mas distantes para los grupos
estudiados. Ademas, para aprovechar los andlisis y las muestras tomadas, también se
incluyé en la seleccién algunas especies de géneros relacionados. Este enfoque nos
permite evaluar si las poblaciones de las especies analizadas forman parte de un grupo

monofilético o si estan mas relacionadas con especies hermanas.

Asi, en el caso de las especies de Ameerega colectadas, para determinar la
relacion entre éstas y los grupos hermanos mas proximos, se incluyo en el analisis a las
especies mas relacionadas a Ameerega hahneli y a Ameerega altamazonica, para las
cuales hay informacién de los genes COl y 16S rRNA. Para el andlisis de las especies de
Oreobates y Pristimantis colectadas se incluyé a representantes de Oreobates y
Pristimantis mas relacionadas a éstas, al igual que para el andlisis de las especies de

Hypsiboas y de Scinax colectadas.

4.9.3 Reconstruccion filogenética

Se realizé una primera reconstruccion filogenética con el método de ML por cada
gen en cada conjunto taxondmico (para evitar el efecto de datos faltantes en la matriz de
datos) usando el programa Phyml 3.0 (Guindon et al. 2010). Luego se realiz6 otro analisis
filogenético con el método de ML concatenando los alineamientos de ambos genes para
cada grupo taxondémico estudiado. Todos los andlisis filogenéticos realizados fueron
realizados con 100 iteraciones de bootstrap para evaluar el soporte de los nodos. Dado
que las topologias para ambos analisis y los indices de soporte no causaron ningun
conflicto, se considero al final el analisis concatenado el cual provee mayor cobertura en

el muestreo y mayor resolucion en los nodos de los grupos mas recientes.

Para la observacion de los arboles resultantes se utilizé el programa Figtree
v1.3.1 (http://tree.bio.ed.ac.uk/software/figtree/) y el programa “Interactive Tree of Life”
(Letunic y Bork 2007).
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4,10 Analisis cualitativo de la morfologia

Se llevd a cabo un analisis cualitativo de la morfologia externa de los ejemplares
colectados de los grupos para los cuales se encontré divergencias moleculares altas que
se reflejaran en las topologias obtenidas de los andlisis filogenéticos. Basado en esto, se
restringié este analisis en los siguientes grupos taxondmicos: Ameerega altamazonica,
Ameerega hahneli, Oreobates quixensis, Pristimantis reichlei, Pristimantis danae,
Hypsiboas calcaratus, Hypsiboas geographicus, Hypsiboas fasciatus, Hypsiboas
lanciformis, Scinax garbei, Scinax ictericus y Scinax ruber. El fin de este andlisis fue el de
identificar los especimenes en base a los caracteres utilizados en las descripciones de
los taxones evaluados, siguiendo el enfoque de Vieites et al. (2009) y Padial et al. (2010).
Si los ejemplares colectados no coincidian con ninguna de las descripciones, entonces se
le asigna la categoria de “sp.”, lo que significa que podria corresponder a una especie

candidata que debe luego corroborarse con otra fuente de informacion.
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5. Resultados

5.1 Evaluacion del grupo Ameerega

5.1.1 Alineamiento y caracterizacion de secuencias

Se utilizé un total de 306 y 96 secuencias para el andlisis filogenético de
Ameerega con el gen 16S rRNA y COI respectivamente. El Anexo | resume las

secuencias incluidas en el presente analisis.

El alineamiento mdultiple de las secuencias del gen 16S rRNA resulté en 478 sitios
alineados. Las porciones conservadas estan entre las posiciones 0-178, 237-298 y 311-
478. Se observd presencia de indels, gaps, y regiones altamente variables
predominantemente en la porcion media del alineamiento, ademas de numerosas
mutaciones puntuales a lo largo del alineamiento. El alineamiento presentd 262 sitios

conservados, 214 sitios variables y 144 sitios informativos.

El alineamiento multiple de las secuencias del gen COI resultd en 650 sitios
alineados. La distribucion de las zonas conservadas es mas homogénea que la
observada en el gen 16S rRNA. Se observé poca presencia de indels y gaps, y
numerosas mutaciones puntuales a lo largo del alineamiento. El alineamiento presenté

386 sitios conservados, 264 sitios variables y 231 sitios informativos.

El test de saturacidn mutacional realizado en DAMBE muestra que las secuencias
de 16S rRNA y COl tienen poca saturacién (p=0.00, Iss < Iss.c, segun Xia y Lemey 2009)
por lo cual las secuencias obtenidas son utiles para realizar el analisis filogenético (ver
tabla 2).
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Tabla 2. Test de saturacion mutacional para los genes 16S rRNA y COI en el andlisis
de Ameerega. Num OTU= Numero de Unidades Taxondémicas Operativas, Iss = indice
de saturacion mutacional; Iss.c = valor critico en el cual las secuencias pierden sefial
filogenética, entonces Iss.cSym y Iss.cAsym son los valores criticos medidos para
topologias idealmente simétricas y asimétricas. T = estadistico T de Student, DF =
grados de libertad y P= p-value son los valores del test estadistico que prueba si el

resultado es significativo (P<0.05).

OTU Iss [ss.cSym T DF P Iss.cAsym T DF P

Gen 16S rRNA

4 0.101 0.777 33.492 241 0.0000 0.760 32.628 241 0.0000
8 0.106 0.732 28.592 241 0.0000 0.629 23.869 241 0.0000
16 0.112 0.659 24.190 241 0.0000 0.461 15.423 241 0.0000
32 0.114 0.683 24,712 241 0.0000 0.359 10.647 241 0.0000
Gen COI

4 0.134 0.786 34.372 376 0.0000 0.756 32.772 376 0.0000
8 0.129 0.740 30.146 376 0.0000 0.629 24.681 376 0.0000
16 0.133 0.697 26.619 376 0.0000 0.488 16.759 376 0.0000
32 0.135 0.689 25,571 376 0.0000 0.359 10.346 376 0.0000

Nota: Se utilizé el test de 2 colas.

El andlisis de saturacion mutacional muestra que la tasa de transiciones y
transversiones en ambos genes (16S rRNA y COI) tienen una distribucién similar en las

secuencias y no tienen muestra evidente de saturacion.
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Figura 2. Transiciones y tranversiones comparadas contra las distancias a pares entre
las secuencias 16S [rRNA de Ameerega. s=Transiciones (aspas azules),
v=Transversiones (triangulos verdes). El modelo de distancia utilizado fue el de GTR
(Tavaré 1986).
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Figura 3. Transiciones y tranversiones comparadas contra las distancias a pares entre
las secuencias COIl de Ameerega. s=Transiciones (aspas azules), v=Transversiones

(triAngulos verdes). El modelo de distancia utilizado fue el de GTR (Tavaré 1986).

Al observar los sitios polimérficos informativos de las secuencias del gen 16S
rRNA, se encontr6 119 haplotipos que agrupan en su mayoria, a las secuencias
proveniente de las localidades de colecta de las especies nominales (ver Anexo Il y IlI).
De igual manera, con las secuencias del gen COI, se encontrd un total de 55 haplotipos,
las cuales, en su mayoria, agrupan a las secuencias proveniente de las localidades de

colecta de las especies nominales (ver Anexo IV y V).

5.1.2 Andélisis filogenético
5.1.2.1 Modelos de sustitucion nucleotidica

En el analisis de Ameerega, se obtuvo que para el criterio de informacién Akaike,
el modelo de sustitucion nucleotidica con mayor valor de ML fue el de GTR + I para
ambos genes 16S rRNA y COI. El modelo GTR (General Time Reversible Model en
inglés) es un modelo complejo que asume frecuencias diferentes de las bases
nucleotidicas, y diferencias en las tasas de sustitucioén para cada par de bases. Ademas,

la distribucion gamma (') es usada para modelar la tasa de variacion entre sitios.

5.1.2.2 Reconstruccion filogenética

El arbol obtenido con el método de ML para el gen 16S rRNA (Figura 4) nos da
como resultado que la especie Ameerega altamazonica (clado verde) esta mas

relacionada a A. rubriventris (clado amarillo). Ameerega sp. de la localidad de Panguana
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es la especie hermana del clado formado por las dos anteriores (clado rojo). La especie
nominal Ameerega hahneli (clado morado) aparece mas relacionada a Ameerega

puchripecta (ver Figura 4).

Figura 4. Filogenia con el gen 16S rRNA de las especies de Ameerega incluidas en el analisis.
Nodos sin valores de soporte representan valores de bootstrap < 30%. En rojo, el clado de
Ameerega sp. de la localidad de Panguana, Huénuco; en verde el clado de Ameerega
altamazonica; en amarillo el clado de Ameerega rubriventris, la especie hermana de Ameerega
altamazonica; en azul el clado de Ameerega sp. de Ivochote; en morado el clado de la especie

nominal Ameerega hahneli. La escala representa 5 sustituciones por cada 100 nucleétidos.

El arbol obtenido para el gen COI (figura 5) muestra que la poblacién de
Ameerega sp. de Panguana se agrupa con A. trivittata, en un clado separado del
conformado por las poblaciones de la especie nominal Ameerega hahneli. No se pudo
incluir a A. altamazonica en este andlisis porque no existen secuencias de este gen

disponibles. Este analisis también muestra que la especie nominal Ameerega hahneli
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(clado morado) tiene seis grupos distintos que corresponden a zonas geograficas
distintas: Panguana (centro de Peru), Leticia (sureste de Colombia), Porto Walter (oeste
de Brasil), Madre de Dios (sureste de Per(), Manaus (norte de Brasil) y Jenaro Herrera

(noreste de Peru).

Figura 5. Filogenia con el gen COI de las especies de Ameerega incluidas en el analisis.
Nodos sin valores de soporte representan valores de bootstrap < 30%. En rojo, el clado de
Ameerega sp. de la localidad de Panguana, Huanuco; en morado el clado de la especie

nominal Ameerega hahneli. La escala representa 5 sustituciones por cada 100 nucleétidos.

Dado que los modelos de sustitucién nucleotidica son los mismos, es viable
concatenar las secuencias de los genes analizados. El analisis filogenético concuerda
con los resultados de la filogenia del gen 16S rRNA y aquellos para los que hay datos en
COl (figura 6). Ameerega sp. de Panguana aparece como una especie mas relacionada a
Ameerega altamazonica y a A. rubriventris, siendo la especie hermana del clado
conformado por las dos anteriores, mientras que A. hahneli aparece mas relacionada a A.

pulchripecta.
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Figura 6. Filogenia de los genes 16S rRNA y COI concatenados de las especies de Ameerega incluidas
en el analisis. Nodos sin valores de soporte representan valores de bootstrap < 30%. En rojo, el clado de
Ameerega sp. de la localidad de Panguana, Hudnuco; en verde el clado de Ameerega altamazonica; en
amarillo el clado de Ameerega rubriventris, la especie hermana de Ameerega altamazonica; en azul el
clado de Ameerega sp. de Ivochote; en morado el clado de la especie nominal Ameerega hahneli. La

escala representa 2 sustituciones por cada 10 nucleétidos.
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5.1.3 Distancia genética

Se midi6 la distancia genética del gen 16S rRNA entre las poblaciones de las
especies nominales Ameerega altamazonica, A. rubriventris, Ameerega sp. de Panguana,
Huanuco y Ameerega sp. de Ivochote, Cusco. De éste se observa que los porcentajes de
disimilaridad entre todos estos grupos estan entre 1.50% y 3.63% (ver tabla 3). Ademas
se midi6 la distancia genética entre las poblaciones asignadas a Ameerega hahneli, y de
éste se observd que los porcentajes de disimilaridad estan entre 0.00% y 3.38% (ver
tabla 4). Cabe destacar que el porcentaje de disimilaridad promedio del clado de A.
hahneli es de 1.78% (un valor bastante bajo), por lo que se consideré que no era

necesario medir las distancias entre clados.

Tabla 3. Porcentaje de disimilaridad del gen 16S rRNA entre las poblaciones de Ameerega
rubriventris, A. altamazonica, Ameerega sp. de Panguana, y Ameerega sp. de Ivochote.
Valores corresponden al promedio clado (el cual en este caso representa la localidad).
Valores en diagonal representan los porcentajes de disimilaridad dentro de cada localidad

0 grupo.

rubriventris

rubriventris 0.14
1.50 0.60
2.57 2.21 0.31
3.63 2.66 3.16 1.67
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Tabla 4. Porcentaje de disimilaridad del gen 16S rRNA entre las poblaciones de Ameerega
hahneli (clado morado). Valores corresponden al promedio por localidad. Valores en
diagonal representan los porcentajes de disimilaridad dentro de cada localidad o grupo.
Abreviaciones: SE=Sureste; Ec=Ecuador; Co=Colombia; Br=Brasil; Bo=Bolivia;

FrG=Guyana Francesa; M_de_Dios=Madre de Dios; NC= No calculable, al tener s6lo una

secuencia.
San Br- Br- Bo-
SE-Ec SE-Co Loreto | Mrtn Hnco. | Amzn FrG Acre | MDios | Ucyl Csco | Cbja
SE-Ec 0.56
SE-Co 1.46 NC
Loreto 2.30 1.83 2.34
SanMartin 1.46 0.84 1.62 NC
Hudnuco 2.07 2.39 2.47 2.37 0.34
Br-
Amazonas 2.96 2.54 1.95 2.69 2.62 0.10
FrG 2.93 2.09 1.78 2.09 2.79 0.63 NC
Br-Acre 3.23 2.81 2.00 2.96 2.87 0.76 0.90 | 0.42
M_de_Dios 3.38 2.96 2.07 3.16 2.62 0.94 1.10 | 0.77 0.10
Ucayali 3.35 2.93 2.04 2.93 2.64 0.93 1.12 | 0.76 0.12 0.14
Cusco 3.14 2.72 1.88 2.72 2.55 0.84 1.05 | 0.69 0.05 0.07 NC
Bo-Cobija 3.14 2.72 1.88 2.72 2.58 0.84 1.05 | 0.69 0.03 0.07 0.00 NC

5.1.4 Anadlisis morfolégico

Se reviso el patrén de coloracion de los especimenes de Ameerega altamazonica,
Ameerega hahneli, Ameerega sp. y Ameerega rubriventris. De este resultado, se
encontré que la mayor distincion entre las cuatro se encuentra en el patron de coloracion:
teniendo A. altamazonica un patrén de coloracion mas parecido al de Ameerega sp. de
Panguana. Sin embargo, el primero presenta un patron marmoleado con manchas azules
pequefas en el vientre, mientras que la poblacién de Panguana presenta manchas casi
blancas y mas grandes. Ambas se distinguen de Ameerega rubriventris en el patrén de
coloraciéon ventral, el cual es marmoleado también en esta Ultima, pero de color

anaranjado (ver figura 7).
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Figura 7. Vista dorsal y ventral de Ameerega altamazonica (a y b), Ameerega rubriventris
(cy d), Ameerega sp. (e y f) y Ameerega hahneli (g y h). Fotos a y b: cortesia E. Twomey,

cy d: cortesia J. Brown (www.dendrobates.org).

5.2 Evaluacion de Oreobates y Pristimantis
5.2.1 Alineamiento y caracterizacién de secuencias

Se utilizé un total de 119 secuencias del gen 16S rRNA y 47 secuencias del gen
COl para el andlisis filogenético de Oreobates y Pristimantis. El Anexo | resume las

secuencias incluidas en el presente analisis.

El alineamiento mdltiple de las secuencias del gen 16S rRNA resulté en 496 sitios
alineados. Las porciones conservadas estadn entre las posiciones 0-111, 178-218 y 350-

496. Se observd presencia de indels, gaps, y regiones altamente variables
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predominantemente en la porcidbn media del alineamiento, ademas de numerosas
mutaciones puntuales a lo largo del alineamiento. El alineamiento presentd 264 sitios

conservados, 232 sitios variables y 199 sitios informativos.

El alineamiento multiple de las secuencias del gen COI resulté en 640 sitios
alineados. La distribucion de las zonas conservadas es mas homogénea que la
observada en el gen 16S rRNA. Se observo regiones variables en la parte inicial y final
del alineamiento (més debido a la falta de datos), poca presencia de indels y gaps, y
numerosas mutaciones puntuales a lo largo del alineamiento. El alineamiento present6

342 sitios conservados, 298 sitios variables y 264 sitios informativos.

El test de saturacion mutacional realizado en DAMBE muestra que las secuencias
de 16S rRNA y COl tienen poca saturacion (valores de p son todos menores a 0.025, y el
valor de Iss < Iss.c, segun Xia y Lemey 2009), por lo cual son Utiles para realizar el

andlisis filogenético (ver tabla 5).

Tabla 5. Test de saturaciébn mutacional para los genes 16S rRNA y COIl en el andlisis de
Oreobates y Pristimantis. Num OTU= Numero de Unidades Taxon6micas Operativas, Iss =
indice de saturacién mutacional; Iss.c = valor critico en el cual las secuencias pierden
sefal filogenética, entonces Iss.cSym y Iss.cAsym son los valores criticos medidos para
topologias idealmente simétricas y asimétricas. T = estadistico T de Student, DF = grados
de libertad y P= p-value, son los valores del test estadistico que prueba si el resultado es
significativo (P<0.05).

OTU Iss Iss.cSym T DF P Iss.cAsym T DF P

Gen 16S rRNA
4 0.170 0.778 23.866 263 0.0000 0.758 23.055 263 0.0000
8 0.169 0.732 20.552 263 0.0000 0.627 16.701 263 0.0000
16 0.168 0.667 17.734 263 0.0000 0.465 10555 263 0.0000
32 0.170 0.682 17.996 263 0.0000 0.356 6.518 263 0.0000
Gen COI

4 0.237 0.780 19.094 290 0.0000 0.756 18.254 290 0.0000
8 0.222 0.733 16.345 290 0.0000 0.626 12.907 290 0.0000
16 0.225 0.675 13.371 290 0.0000 0.470 7.296 290 0.0000
32 0.225 0.682 13.163 290 0.0000 0.354 3.702 290 0.0003

Nota: Se utilizé el test de 2 colas.

El andlisis de saturacion mutacional muestra que la tasa de transiciones y
transversiones en ambos genes (16S rRNA y COI) tienen una distribucion similar en las

secuencias y no tienen muestra evidente de saturacion.
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Figura 8. Transiciones y tranversiones comparadas contra las distancias a pares entre las
secuencias 16S rRNA de Oreobates y Pristimantis. s=Transiciones (aspas azules),
v=Transversiones (triangulos verdes). El modelo de distancia utilizado fue el de GTR
(Tavaré 1986).
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Figura 9. Transiciones y tranversiones comparadas contra las distancias a pares entre
las secuencias COIl de Oreobates y Pristimantis. s=Transiciones (aspas azules),
v=Transversiones (triangulos verdes). El modelo de distancia utilizado fue el de GTR
(Tavaré 1986).

Al observar los sitios polimérficos informativos de las secuencias del gen 16S
rRNA, se encontrd 65 haplotipos que agrupan, en su mayoria, a las secuencias segun los
respectivos sitios de colecta (ver Anexos VI y VII). De igual manera, con las secuencias
del gen COl, se encontré un total de 22 haplotipos, las cuales, en su mayoria, agrupan a

las secuencias segun los respectivos sitios de colecta (ver Anexos VIl y 1X).

24



5.2.2 Andélisis filogenéticos
5.2.2.1 Modelos de sustitucion nucleotidica

En el andlisis de Oreobates y Pristimantis, se obtuvo que para el criterio de
Akaike, el modelo de sustitucion nucleotidica con mayor valor de Maxima verosimilitud
fue el de GTR + I para ambos genes 16S rRNA y COI. El modelo GTR (General Time
Reversible Model en inglés) es un modelo complejo que asume frecuencias diferentes de
las bases nucleotidicas, y diferencias en las tasas de sustitucion para cada par de bases.
Ademas, la distribucién gamma (') es usada para modelar la tasa de variacién entre

sitios.
5.2.2.2 Reconstruccion filogenética

En el arbol obtenido con el método de ML para el gen 16S rRNA (Figura 10) es
posible ver que las poblaciones de Oreobates quixensis del SE de Perl y del NO de
Bolivia (clado celeste) se agrupan con la muestra de Loreto, N de Perl, con valores de
soporte bajos. La poblacién de O. quixensis de Panguana (centro de Per() constituye un
grupo hermano para este clado. También se observa, que para el caso de Pristimantis
reichlei (clados anaranjado y verde) y P. danae (clados morados), los clados se agrupan
por localidades con un alto valor de soporte y las ramas de dichos clados son largas (las
ramas largas representan un numero alto de sustituciones nucleotidicas, las cuales
pueden interpretarse como diferencias acumuladas). Sin embargo, los valores de soporte
de los nodos, los cuales determinan las posiciones de dichos clados en la topologia, son
bajos (figura 10). Segun la topologia final obtenida con este gen, P. reichlei (representada
por los clados color anaranjado y verde) se anida en la especie nominal Pristimantis
danae (clados con color morado), lo cual sugiere que P. danae sea una especie

polifilética.
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Figura 10. Filogenia con el gen 16S rRNA de las especies de Pristimantis y Oreobates
incluidas en el andlisis. Nodos sin valores de soporte representan valores de bootstrap <
30%. En rojo, el clado de Oreobates quixensis de la localidad de Panguana, Huanuco; en
celeste la rama que representa la muestra de O. quixensis de Madre de Dios y la
poblacion de Loreto. En morado los clados de las poblaciones putativas de Pristimantis
danae; en anaranjado, el clado de la poblacion de Pristimantis reichlei de Panguana y en
verde la poblacion de P. reichlei de Madre de Dios. La escala representa 8 sustituciones

por cada 100 nucledtidos.
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El arbol obtenido para el gen COI muestra que, como lo observado con el gen 16S
rRNA, la poblacién de Oreobates quixensis de Panguana no se agrupa en el clado
formado por las poblaciones de Madre de Dios y Loreto en Per(. De este resultado
también se observa que a pesar de que la poblacién de O. quixensis de Loreto se agrupa
con la de Madre de Dios, éstas tienen ramas largas que representarian un mayor nimero
de sustituciones nucleotidicas (lo cual se puede interpretar como diferencias acumuladas

entre ambos clados, ver figura 11).

Figura 11. Filogenia con el gen COIl de las especies de Pristimantis y Oreobates incluidas
en el andlisis. Nodos sin valores de soporte representan valores de bootstrap < 30%. En
rojo, el clado de Oreobates quixensis de la localidad de Panguana, Huanuco; en celeste la
rama que representa la muestra de O. quixensis de Madre de Dios y en amarillo ocre la
poblacion de Loreto. En anaranjado, el clado de la poblacién de Pristimantis reichlei de
Panguana y en verde la poblacion de P. reichlei de Madre de Dios. La escala representa 7

sustituciones por cada 100 nucleoétidos.
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Dado que los modelos de sustitucién nucleotidica son los mismos, es viable
concatenar los datos de los genes encontrados. El analisis filogenético (figura 12)
concuerda en su mayoria con los resultados de la filogenia del gen 16S rRNA. Hay una
mejor resolucién para P. reichlei, donde las poblaciones del SE de Perd y NO de Bolivia
se agrupan en un clado (en verde), mientras que la poblacion de Panguana estd mas

cerca de la especie nominal P. danae.

Figura 12. Filogenia de los genes 16S rRNA y COI concatenados de Pristimantis y
Oreobates. Nodos sin valores de soporte representan valores de bootstrap < 30%. En rojo,
el clado de Oreobates quixensis de la localidad de Panguana, Huanuco; en celeste la
rama que representa la muestra de O. quixensis de Madre de Dios y la poblacién de
Loreto. En morado los clados de las poblaciones putativas de Pristimantis danae; en
anaranjado, el clado de la poblacién putativa de Pristimantis reichlei de Panguana y en
verde la poblacion de P. reichlei de Madre de Dios y el NO de Bolivia. La escala

representa 7 sustituciones por cada 100 nucledétidos.
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5.2.3 Distancia genética

Se midié la distancia genética del gen 16S rRNA entre las poblaciones de
Oreobates quixensis, Pristimantis danae y P. reichlei. En el caso de Oreobates quixensis,
se observé que la poblacién de Panguana diverge del clado conformado por las otras
poblaciones (Ecuador, Loreto, Los Amigos y NO de Bolivia — color celeste y amarillo) en
6.05% (ver tabla 6 A y B). El clado que contiene la poblacion de Panguana tiene un
porcentaje de disimilaridad bajo de 0.91% (en color rojo), mientras que el clado que
contiene al resto de las poblaciones (clado celeste y amarillo) tiene un porcentaje de
disimilaridad bajo de 2.12% (ver tabla 6 B).

Tabla 6. Porcentaje de disimilaridad del gen 16S rRNA entre las poblaciones de
Oreobates quixensis. A) Presenta los valores promedios por localidad. B) Presenta los
valores promedios por clados. Valores en diagonal representan los porcentajes de
disimilaridad dentro de cada localidad o grupo. Abreviaciones: LAmig = Los Amigos; Ec =

Ecuador; Bo = Bolivia; NC= No calculable, al tener sélo una secuencia.

A) Ecuador Loreto - Los Amigos Bolivia
Ecuador 0.00
Loreto 2.22 NC
- 6.00 6.55 0.91
Los Amigos 2.32 2.42 5.39 NC
Bolivia 2.32 3.43 6.30 1.61 NC

B) Loreto/LAmig/Ec./Bo _

Loreto/LAmig/Ec./Bo 2.12

En el caso de Pristimantis danae se observa que las poblaciones de Bolivia y

6.05 0.91

Cuzco presentan porcentajes de disimilaridad altos (entre 6.13% - 10.58%) cuando se
compara con el resto de las poblaciones de Pristimantis reichlei (ver tabla 7 A), y si se
compara la disimilaridad entre ambas, también tiene un porcentaje de 7.49%. En el caso
de P. reichlei, cabe destacar que la poblacién que presenta disimilaridad méas alta contra
el resto es la de Bolivia, mientras que las otras poblaciones en el Pert (Puno, Cuzco e
Inkaterra) presentan valores entre 2.22% y 3.36% (ver tabla 7 A), el porcentaje de
disimilaridad promedio entre todas las poblaciones de P. reichlei del SE de Pert y NO de
Bolivia es de 4.53% (tabla 7 B).
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Tabla 7. Porcentaje de disimilaridad del gen 16S rRNA entre las poblaciones de
Pristimantis danae y P. reichlei. A) Presenta los valores promedios por localidad. B)
Presenta los valores promedios por clados. Valores en diagonal representan los
porcentajes de disimilaridad dentro de cada localidad o grupo. Abreviaciones: dan=
poblaciones asignadas a P. danae; rei=poblaciones asignadas a P. reichlei;

Pang=Panguana; SE=Sureste; NC= No calculable, al tener sélo una secuencia.

rei-
Panguana

‘ 7.49 0.00
rei-
Panguana 6.13 6.25 0.47
‘ 9.07 9.68 7.33 NC
‘ 10.48 10.58 7.39 5.44 1.61
‘ 9.25 9.88 7.73 2.28 6.12 3.90
8.70 10.08 6.99 2.22 5.65 3.36 NC

reichlei Pang

6.19
reichlei Pang 6.19 0.47
9.81 7.47 4.35

5.2.4 Andélisis morfoldgico

Se reviso el patron de coloracion de los especimenes de Oreobates quixensis y
Pristimantis reichlei. De este resultado, se encontré que la mayor diferencia entre las tres
poblaciones de O. quixensis se encuentra en los granulos del area dorsal (siendo mucho
mas recargado y prominente en la poblacién de Los Amigos), y en la coloracién ventral,
donde la poblacién de Panguana presenta un vientre mas claro y liso, a diferencia de las
poblaciones de Los Amigos y Loreto que presentan un patron marmoleado con manchas

oscuras y piel ligeramente granulada (ver figura 13).
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Figura 13. Comparacién entre poblaciones de Oreobates quixensis: Vista dorsal y ventral
de un espécimen de la poblacion de Panguana (a y b), de la poblacién de Los Amigos (c y
d), y de la poblacion de Loreto (e y f).

En el caso de Pristimantis reichlei, no fue posible encontrar diferencias conspicuas
en el patrén de coloracion ni textura de la piel entre las poblaciones estudiadas (ver figura
14). No se tuvo acceso a los especimenes de P. danae para los cuales se incluyé las
secuencias (ya que fueron sacadas de un estudio previo de Padial y De la Riva 2009),
pero se cont6 con algunos especimenes de la localidad tipo (parte alta del Parque
Nacional Manu) como referencia. De esta comparacion se observa que la especie P.
reichlei se distingue de P. danae en la ausencia del ligero pliegue dorsolateral (el cual
esta presente en P. danae) y manchas anaranjadas grandes en la region dorsal de los
muslos (manchas méas pequefas en color amarillo y anaranjado en P. danae) (ver figura
14).
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Figura 14. Comparacién entre poblaciones de Pristimantis reichlei y Pristimantis danae:
Vista dorsal y ventral de un espécimen la poblaciéon de Panguana (a y b), de la poblacién
de Inkaterra (c y d), y de la especie Pristimantis danae de la parte alta de Cusco (e y f).
Fotos e y g: cortesia A. Catenazzi.

5.3 Evaluacion de Hypsiboas
5.3.1 Alineamiento y caracterizacién de secuencias

Se utilizé un total de 68 secuencias del gen 16S rRNA y 36 secuencias del gen
COl para el andlisis filogenético de Hypsiboas. El Anexo | resume las secuencias

incluidas en el presente analisis.

El alineamiento mdltiple de las secuencias del gen 16S rRNA resulté en 536 sitios
alineados. Las porciones conservadas estan entre las posiciones 0-215, 285-338, 345-
389 y 405-536. Se observé presencia de indels, gaps, y regiones altamente variables

predominantemente en la porcion media del alineamiento, ademas de numerosas
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mutaciones puntuales a lo largo del alineamiento. El alineamiento presentd 324 sitios

conservados, 209 sitios variables y 157 sitios informativos.

El alineamiento multiple de las secuencias del gen COI resulté en 615 sitios
alineados. La distribucién de las zonas conservadas es mas homogénea que la
observada en el gen 16S rRNA. Se observé regiones mas variables en la parte inicial y
final del alineamiento, poca presencia de indels y gaps, y numerosas mutaciones
puntuales a lo largo del alineamiento. El alineamiento presentd 349 sitios conservados,

266 sitios variables y 231 sitios informativos.

El test de saturacion mutacional realizado en DAMBE muestra que las secuencias
de 16S rRNA y COl tienen poca saturacion (valores de p son todos menores a 0.025, y el
valor de Iss < Iss.c, segun Xia y Lemey 2009), por lo cual son Uutiles para realizar el

andlisis filogenético (ver tabla 8).

Tabla 8. Test de saturaciébn mutacional para los genes 16S rRNA y COIl en el andlisis de
Hypsiboas. Num OTU= Numero de Unidades Taxonémicas Operativas, Iss = indice de
saturacion mutacional; Iss.c = valor critico en el cual las secuencias pierden sefial
filogenética, entonces Iss.cSym y Iss.cAsym son los valores criticos medidos para
topologias idealmente simétricas y asimétricas. T = estadistico T de Student, DF = grados
de libertad y P= p-value, son los valores del test estadistico que prueba si el resultado es

significativo (P<0.05).

OTuU Iss Iss.cSym T DF P Iss.cCAsym T DF P

Gen 16S rRNA
4 0.130 0.779 27.692 267 0.0000 0.757 26.786 267 0.0000
8 0.132 0.732 22.582 267 0.0000 0.627 18.599 267 0.0000
16 0.130 0.668 19.529 267 0.0000 0.466 12.194 267 0.0000
32 0.133 0.682 19.479 267 0.0000 0.355 7.876 267 0.0000
Gen COI
4 0.195 0.792 28.839 449 0.0000 0.759 27.232 449 0.0000
8 0.198 0.747 23.047 449 0.0000 0.635 18.358 449 0.0000
16 0.200 0.712 20.308 449 0.0000 0.502 11.995 449 0.0000
32 0.203 0.697 19.044 449 0.0000 0.370 6.435 449 0.0000

Nota: Se utilizé el test de 2 colas.

El andlisis de saturacion mutacional muestra que las tasas de transiciones y
transversiones en ambos genes (16S rRNA y COI) tienen una distribucién similar en las

secuencias y no tienen muestra evidente de saturacion.
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Figura 15. Transiciones y tranversiones comparadas contra las distancias a pares entre
las secuencias 16S rRNA de Hypsiboas. s=Transiciones (aspas azules), v=Transversiones
(triAngulos verdes). El modelo de distancia utilizado fue el de GTR (Tavaré 1986).
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Figura 16. Transiciones y tranversiones comparadas contra las distancias a pares entre
las secuencias COIl de Hypsiboas. s=Transiciones (aspas azules), v=Transversiones

(triAngulos verdes). El modelo de distancia utilizado fue el de GTR (Tavaré 1986).

Al observar los sitios polimérficos informativos de las secuencias del gen 16S
rRNA, se encontré 43 haplotipos que se agrupan en su mayoria, segun las localidades de
colecta de las especies nominales (ver Anexos X y Xl). De igual manera, con las
secuencias del gen COI, se encontrd un total de 26 haplotipos, los cuales, en su mayoria,
se agrupan segun las localidades de colecta de las especies hominales (ver Anexos XlIl'y
XI).
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5.3.2 Andlisis filogenético
5.3.2.1 Modelos de sustitucion nucleotidica

En el analisis de Hypsiboas, se obtuvo que para el criterio de Akaike, el modelo de
sustitucion nucleotidica con mayor valor de Maxima verosimilitud fue el de GTR + T para
ambos genes 16S rRNA y COI. El modelo GTR (General Time Reversible Model en
inglés) es un modelo complejo que asume frecuencias diferentes de las bases
nucleotidicas, y diferencias en las tasas de sustitucion para cada par de bases. Ademas,

la distribucion gamma (I') es usada para modelar la tasa de variacién entre sitios.

5.3.2.2 Reconstruccion filogenética

En el arbol obtenido con el método de ML para el gen 16S rRNA (Figura 17) se
puede resaltar los casos de las especies nominales Hypsiboas lanciformis, Hypsiboas
calcaratus, Hypsiboas fasciatus e Hypsiboas geographicus. En el caso de H. lanciformis,
ésta presenta dos clados: uno que contiene una poblacion de Loreto (NE) y una de Madre
de Dios (SE) de Perq; y otro clado que contiene una poblacion mas restringida de la
frontera entre Per( y Ecuador (Figura 17). Para H. calcaratus se observa también dos
clados: uno con poblaciones cercanas a la zona de Iquitos en la region de Loreto (NE de
Per(); y otro clado que contiene poblaciones adyacientes de la zona del Gueppi (N de
Pert) y la regiébn Napo (SE de Ecuador) y una poblacién de la Guyana Francesa. En el
caso de la especie nominal H. fasciatus, se distinguen cinco clados (ver figura 15) un
primer clado que corresponde a la poblaciéon de Panguana (C de Peru); un segundo clado
gue incluye a las poblaciones de Guyana, Guyana Francesa y Surinam; un tercer clado
gue incluye las poblaciones de Loreto (N de Peru), un cuarto clado que corresponde a la
poblacion cerca de Inkaterra, en Madre de Dios; y finalmente un quinto clado con la
poblacion de Los Amigos, en Madre de Dios (SE de Pert). Finalmente, en el caso de H.
geographicus se encontré dos clados, uno que contiene poblaciones de Loreto (N de
Pert), Guyana Francesa y Guyana; y otro clado que contiene las poblaciones de Madre

de Dios y una de la Guyana Francesa.
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Figura 17. Filogenia con el gen 16S rRNA de las especies de Hypsiboas incluidas en el
andlisis. Nodos sin valores de soporte representan valores de bootstrap < 30%. En lila y
rosado claro, clados asignados a H. lanciformis; en fucsia y celeste claro, clados
asignados a H. calcaratus; en rojo, azul, anaranjado, verde claro y verde oscuro, clados
asignados a H. fasciatus; en marrén y gris, clados asignados a H. geographicus. La escala

representa 7 sustituciones por cada 100 nucledétidos.

En el arbol obtenido para el gen COI (figura 18) se observa que H. lanciformis
presenta dos clados (uno de Loreto, N de Per0; y otro con las poblaciones de Madre de
Dios (SE de Peru). En este caso no se puede ver las relaciones con otras poblaciones
existentes (como se observa en el andlisis del gen 16S rRNA), ya que no existen
secuencias del gen COIl para esas muestras. En el caso de H. calcaratus, sélo se
observa la poblacién de Loreto (con muestras provenientes de zonas relativamente
cercanas a Ilquitos), ya que para las otras tampoco se pudo obtener secuencias del gen

COl. En el caso de H. fasciatus, se observan los mismos clados que los obtenidos para el
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gen 16S rRNA (a diferencia de la falta de las poblaciones de la Guyana, Guyana
Francesa y Surinam), debido a la falta de secuencias COIl para éstas. Finalmente, para H.
geographicus se observa los mismos dos clados que los obtenidos en el andlisis previo,

pero en este caso, el clado de la especie Hypsiboas boans cae entre ambos clados.

Figura 18. Filogenia con el gen COI de las especies de Hypsiboas incluidas en el andlisis.
En lila y rosado claro, clados asignados a H. lanciformis; en celeste claro, clado asignado
a H. calcaratus de Loreto; en rojo, anaranjado, verde claro y verde oscuro, clados
asignados a H. fasciatus; en marrén y gris, clados asignados a H. geographicus. La escala

representa 5 sustituciones por cada 100 nucledétidos.

Dado que los modelos de sustitucién nucleotidica son los mismos, es viable
concatenar los datos de los genes encontrados. El analisis filogenético (figura 19)

concuerda en su mayoria con la topologia obtenida en resultados de la filogenia del gen
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16S rRNA, sélo que para aquellos nodos donde la topologia de los arboles del gen 16S
rRNA y de COIl no coincide, los valores de soporte son menores. En el caso de H.
geographicus, donde la topologia presenta una gran diferencia con lo obtenido en el gen
16S rRNA, se puede observar que el resultado del gen 16S rRNA predomina sobre el del

gen COl, recuperandose asi la monofilia del grupo (pero perdiendo valor de soporte).

Figura 19. Filogenia de los genes 16S rRNA y COI concatenados de Hypsiboas. Nodos
sin valores de soporte representan valores de bootstrap < 30%. En lila y rosado claro,
clados asignados a H. lanciformis; en fucsia y celeste claro, clados asignados a H.
calcaratus; en rojo, azul, anaranjado, verde claro y verde oscuro, clados asignados a H.
fasciatus; en marrén y gris, clados asignados a H. geographicus. La escala representa 9

sustituciones por cada 100 nucleoétidos.
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5.3.3 Distancia genética

Se midi6 la distancia genética entre las poblaciones de Hypsiboas lanciformis, H.
calcaratus, H. fasciatus e H. geographicus.

En la comparacion a pares de las poblaciones de H. lanciformis, se observa que
éstas tienen porcentajes de disimilaridad entre 0.00% y 2.61% (Tabla 9 A). Cuando se
agrupa en clados (siguiendo la filogenia de los genes concatenados), el clado que
contiene a las poblaciones de Curupa, Redondococha y Pastaza (en color rosado) tiene
un porcentaje de disimilaridad interno de 0.19%, mientras que el clado que contiene las
poblaciones de Alpahuayo y Los Amigos (color morado) tiene un porcentaje de
disimilaridad interno de 2.49%. Ambos clados difieren entre si en un 3.28% (Tabla 9 B).

Tabla 9. Porcentaje de disimilaridad del gen 16S rRNA entre las poblaciones de
Hypsiboas lanciformis. A) Presenta los valores promedios por localidad. B) Presenta los

valores promedios por clados. Valores en diagonal representan los porcentajes de

disimilaridad dentro de cada localidad o grupo. Abreviaciones: Ec=Ecuador;
Alp=Alpahuayo; LAmig=Los Amigos; Cur= Curupa; Red=Redondococha; NC=No
calculable, al tener s6lo una secuencia.
Redondo- Pastaza,
A) Curupa cocha Ec Alpahuayo Los Amigos
Curupa NC
Redondococha 0.19 NC
Pastaza, Ec. 0.19 0.00 NC
Alpahuayo 2.43 2.24 2.24 NC
Los Amigos 2.61 2.43 2.43 1.68 NC
B) Alp/LAmig Cur/Red/Ec.
Alp/LAmig 2.49
Cur/Red/Ec. 3.28 0.19

En la comparacion a pares de las poblaciones de H. calcaratus, se observa que
éstas tienen porcentajes de disimilaridad entre 0.00% y 5.60% (Tabla 10 A). Cuando se
agrupa en clados (siguiendo la filogenia de los genes concatenados), el clado que
contiene a las poblaciones de Curupa, Jenaro Herrera y Anguilla (en color celeste) tiene
un porcentaje de disimilaridad interno de 1.48%, mientras que el clado que contiene las
poblaciones de Redondococha, Napo y Guyana Francesa (color fucsia) tiene un
porcentaje de disimilaridad interno de 1.85%. Ambos clados difieren entre si en un 6.36%
(Tabla 10 B).
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Tabla 10. Porcentaje de disimilaridad del gen 16S rRNA entre las poblaciones de
Hypsiboas calcaratus. A) Presenta los valores promedios por localidad. B) Presenta los
valores promedios por clados. Valores en diagonal representan los porcentajes de
disimilaridad dentro de cada localidad o grupo. Abreviaciones: Fr.G= Guyana Francesa,
Red=Redondococha; Nap=Napo; Cur=Curupa; JenH=Jenaro Herrera; Ang=Anguilla; NC=

No calculable, al tener s6lo una secuencia.

Jenaro Redondo- | Napo,
A) Curupa Herrera Anguilla | cocha Ecuador Fr.G
Curupa NC
Jenaro Herrera 1.31 NC
Anguilla 1.12 1.31 NC
Redondococha 5.60 5.04 5.22 NC
Napo, Ecuador 5.41 5.04 5.22 0.00 NC
Fr.G 4.10 4.10 3.73 1.68 1.68 NC
B) Red/Nap/Fr.G | Cur/JenH/Ang
Red/Nap/Fr.G 1.85
Cur/JenH/Ang 6.36 1.48

En la comparacion a pares de las poblaciones de H. fasciatus, se observa que
éstas tienen porcentajes de disimilaridad entre 0.19% y 5.93% (Tabla 11 A). Cuando se
agrupa en clados (siguiendo la filogenia de los genes concatenados), el clado que
contiene a las poblaciones de Guyana Francesa, Guyana y Surinam (en color azul) tiene
un porcentaje de disimilaridad interno de 1.76%, el clado que contiene las poblaciones de
Gueppi y Curupa (color anaranjado) tiene un porcentaje de disimilaridad interno de
0.93%, el clado que contiene solo individuos de Inkaterra (en color verde claro) tiene un
porcentaje de disimilaridad interno de 0.06%, y los clados con individuos de la poblacién
de Panguana (color rojo) y de Los Amigos (color verde oscuro) tienen un porcentaje de
disimilaridad interno de 0.00% . Las diferencias entre los clados estan entre 3.39% y
7.45%, siendo la mas baja entre Inkaterra y Panguana y la mas alta entre los clados de
Gueppi/Curupa y las Guyanas (Tabla 11 B).
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Tabla 11. Porcentaje de disimilaridad del gen 16S rRNA entre las poblaciones de
Hypsiboas fasciatus. A) Presenta los valores promedios por localidad. B) Presenta los
valores promedios por clados. Valores en diagonal representan los porcentajes de
disimilaridad dentro de cada localidad o grupo. Abreviaciones: LAmig=Los Amigos; Fr.G=
Guyana Francesa; Gu= Guyana; Su=Surinam; Gue=Gueppi; Cur=Curupa; NC=No

calculable, al tener sélo una secuencia.

A) Gueppi Curupa ‘ ‘ ‘ ‘

Gueppi NC

Curupa 1.03 0.19
4.48 4.76 0.00
4.48 4.76 2.80 0.00

5.60 5.93 3.43 3.28 0.60

5.41 5.50 5.83 4.48 5.47 2.61
5.41 5.41 5.60 4.29 5.37 1.40 NC
5.04 5.13 5.22 4.10 4.96 1.31 0.19 NC

Inkaterra Gue/Cur _

Inkaterra 5.54 3.99 0.06

Gue/Cur 7.45 5.30 6.12 0.93
4.99 3.76 3.39 5.09 0.00

En la comparacion a pares de las poblaciones de H. geographicus, se observa

que éstas tienen porcentajes de disimilaridad entre 0.17% y 6.90% (Tabla 12 A). Cuando
se agrupa en clados (siguiendo la filogenia de los genes concatenados), el clado que
contiene a las poblaciones de Curupa, Jenaro Herrera, Grand Santi y Guyana (en color
marrén) tiene un porcentaje de disimilaridad interno de 3.60%, mientras que el clado que
contiene las poblaciones de Trinité, Tambopata, Los Amigos e Inkaterra (color gris) tiene
un porcentaje de disimilaridad interno de 1.20%. Ambos clados difieren entre si en un
6.22% (Tabla 12 B).
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Tabla 12. Porcentaje de disimilaridad del gen 16S rRNA entre las poblaciones de

Hypsiboas geographicus. A) Presenta los valores promedios por localidad. B) Presenta los

valores promedios por clados. Valores en diagonal representan los porcentajes de

disimilaridad dentro de cada localidad o grupo. Abreviaciones: Fr.G= Guyana Francesa,;

LAmig 6 LAm

Los Amigos;

Cu=Curupa; JHe=Jenaro Herrera; Gu=Guyana;

Tam=Tambopata; Ink=Inkaterra; NC=No calculable, al tener s6lo una secuencia.

5.3.4 Andélisis morfoldgico

Se reviso el patrén de coloracion de los especimenes de Hypsiboas lanciformis,
H. calcaratus, H. fasciatus y H. geographicus. En el caso de H. lanciformis se encontré
qgue la mayor diferencia entre las tres poblaciones se encuentra en el patrén de coloracion
dorsal (en especimenes fijados). En las poblaciones del norte de Pert (Redondococha y
Curupa) los especimenes presentaron franjas mas oscuras (ver figura 20 c¢), y en
particular el espécimen de Redondococha presentd una linea oscura en el medio del
dorso. El Unico especimen colectado para Los Amigos presentd un dorso marrén claro
uniforme y sin manchas (ver figura 20 a). Otra diferencia encontrada fue en el patron de
coloracidn ventral donde el espécimen de Los Amigos presenta una mancha oscura en la
region gular (flecha roja, figura 20 b), mientras que los especimenes de Loreto no la

presentaron (figura 20 d). La ausencia de manchas blancas en la regién de la cintura

pectoral en el especimen de Curupa podria deberse a su estadio juvenil.
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Fr.G - Tambo-
Trinite pata LAmig | Inkaterra
Fr.G - Trinite 6.53 6.90 6.34 6.53 NC
Tambopata 5.83 5.08 4.93 5.12 3.71 0.30
Los Amigos 5.97 4.85 4.66 4.85 3.73 0.27 NC
Inkaterra 5.78 5.04 4.85 5.04 3.54 0.17 0.19 NC
Fr.G/Tam/LAm/Ink
Fr.G/Tam/LAm/Ink 6.22 1.20




Figura 20. Comparacién entre poblaciones de Hypsiboas lanciformis: Vista dorsal y ventral
de un espécimen la poblacion de Los Amigos (a y b), y de la poblacion de Curupa
(CORBIDI 5825) y Redondococha (CORBIDI 0058) (c y d).

En el caso de H. calcaratus, se observé en los especimenes fijados algunas
diferencias en el patrén de manchas laterales y de la coloracion dorsal. El Gnico
espécimen revisado de la poblacion de Redondococha (CORBIDI 0062) presentd
manchas negras mas grandes sobre un fondo crema que las del especimen de Jenaro
Herrera (CORBIDI 06182) (figura 21 b), y en el dorso se observd que el espécimen de
Redondococha presenta barras horizontales marrén oscuro, mientras que en el
espécimen de Jenaro Herrera presentdé como unas lineas marrones en forma de rombo.
Ademés se encontré que el especimen de Jenaro Herrera presenta un pliegue en el
antebrazo y mas glandulas en la region anal, a diferencia del especimen de

Redondococha que no presenta pliegue y tiene menos glandulas (figura 21 b).
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Figura 21. Comparacién entre poblaciones de Hypsiboas calcaratus: Vista dorsal (a) y
ventral (b) de un espécimen la poblacion de Jenaro Herrera (CORBIDI 06182) y de la
poblacion de Redondococha (CORBIDI 0062).

En el caso de H. geographicus, se observé en los especimenes fijados que el
especimen de Curupa (CORBIDI 5809) y Jenaro Herrera (6180) difieren en la coloracién
dorsal, ya que el de Curupa tiene un color marrén oscuro uniforme, no presenta linea
media ni barras oscuras en el muslo; mientras que el especimen de Jenaro Herrera es
color beige claro, presenta una linea media oscura interrumpida, tiene lineas oscuras
delgadas en forma de “v” y presenta barras oscuras en el muslo. Otra diferencia esta en
la coloracién dorsal del muslo, ya que el espécimen de Curupa presenta manchas negras
con patron “atigrado” sobre fondo crema, mientras que el espécimen de Jenaro Herrera
so6lo presenta una mancha negra que cubre toda el area dorsal del muslo (figura 22 a). La
poblacion de Tambopata presenta variaciones en la coloracién dorsal y ventral, pudiendo
presentarse coloracion dorsal sin manchas, hasta un patron marmoleado (figura 22 c), y
en el lado ventral, hay una variacién en la densidad de manchas oscuras en la region
abdominal y gular (figura 22 d). Los Unicos especimenes revisados de Inkaterra y de Los
Amigos son muy parecidos entre si, y solo difieren en el color del iris en vida, el cual es
rojo oscuro en el especimen de Inkaterra y en el especimen de Los Amigos es un rojo
claro (figura 22 e y g). En lo deméas, ambos especimenes comparten el patron de
coloracién en la regién dorsal, lateral y ventral con el espécimen CORBIDI 5188 de

Tambopata.
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Figura 22. Comparacién entre poblaciones de Hypsiboas geographicus: Vista dorsal (a) y
ventral (b) de especimenes de Curupa (CORBIDI 5809) y Jenaro Herrera (CORBIDI 6180);
vista dorsal (c) y ventral (d) de la poblacién de Tambopata, vista dorsal (e) y ventral (f) de

la poblacion de Los Amigos, vista dorsal (g) y ventral (h) de la poblacién de Inkaterra.

En el caso de H. fasciatus, se observé que hay variacion en el patron de
coloracion dorsal y lateral. Los especimenes de Panguana presentan un patron de
coloracién similar al espécimen de Curupa (figura 23 a — d). Las poblaciones de Inkaterra
y de Los Amigos presentan patrones de coloracién muy parecidos incluso con la misma
variacion: individuos que tienden a la reduccién de manchas negras en el dorso de los
muslos y en la region lateral del cuerpo (figura 23 e — I). Una diferencia conspicua que se
podria rescatar entre las poblaciones es que las del sureste de Per( (Inkaterra y Los
Amigos) tienden a la reduccion de manchas en el lado dorsal de los muslos y en la region

lateral del cuerpo, ademas de no presentar barras marrones horizontales en la regién
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dorsal; a diferencia de las poblaciones de Panguana y Curupa que presentan muslos con

un mayor nimero y tamafio de manchas oscuras y barras marrones horizontales.

Figura 23. Comparacion entre poblaciones de Hypsiboas fasciatus: Vista dorsal y ventral
de un espécimen la poblacion de Panguana (a y b), de la poblaciéon de Curupa (c y d), de

la poblacion de Inkaterra (e — h), y de la poblacion de Los Amigos (i — I).
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5.4 Evaluacioén del grupo Scinax
5.4.1 Alineamiento y caracterizacién de secuencias

Se utilizé un total de 97 secuencias del gen 16S rRNA y 51 del gen COI para el
analisis filogenético de Scinax. El Anexo | resume las secuencias incluidas en el presente

analisis.

El alineamiento mdltiple de las secuencias del gen 16S rRNA resulté en 382 sitios
alineados después de la edicién. Las porciones conservadas predominan en el inicio y el
final del alineamiento. Se observd presencia de indels, gaps, y regiones altamente
variables predominantemente en la porcion media; ademas de numerosas mutaciones
puntuales a lo largo del alineamiento. El alineamiento presentd 214 sitios conservados,

167 sitios variables y 155 sitios informativos.

El alineamiento multiple de las secuencias del gen COI resulté en 639 sitios
alineados. La distribucion de las zonas conservadas es mas homogénea que la
observada en el gen 16S rRNA. Se observé regiones mas variables en la parte inicial y
final del alineamiento, poca presencia de indels y gaps, y numerosas mutaciones
puntuales a lo largo del alineamiento. El alineamiento presentdé 349 sitios conservados,

290 sitios variables y 255 sitios informativos.

El test de saturacién mutacional realizado en DAMBE muestra que las secuencias
de 16S rRNA y COl tienen poca saturacion (valores de p son todos menores a 0.025, y el
valor de Iss < Iss.c, segun Xia y Lemey 2009), por lo cual son Utiles para realizar el

andlisis filogenético (ver tabla 13).

47



Tabla 13. Test de saturacion mutacional para los genes 16S rRNA y COI en el analisis de
Scinax. Num OTU= Numero de Unidades Taxonémicas Operativas, Iss = Indice de
saturacién mutacional; Iss.c = valor critico en el cual las secuencias pierden sefal
filogenética, entonces Iss.cSym y Iss.cCAsym son los valores criticos medidos para
topologias idealmente simétricas y asimétricas. T = estadistico T de Student, DF = grados
de libertad y P= p-value, son los valores del test estadistico que prueba si el resultado es
significativo (P<0.05).

OTU Iss [ss.cSym T DF P Iss.cAsym T DF P

Gen 16S rRNA
4 0.180 0.783 25,575 325 0.0000 0.755 24.426 325 0.0000
8 0.174 0.736 22.046 325 0.0000 0.626 17.759 325 0.0000
16 0.176 0.685 19.054 325 0.0000 0.478 11.292 325 0.0000
32 0.177 0.684 18.603 325 0.0000 0.354 6.511 325 0.0000

Gen COI
4 0.197 0.789 26.918 409 0.0000 0.757 25.469 409 0.0000
8 0.200 0.743 21.399 409 0.0000 0.632 17.013 409 0.0000
16 0.196 0.704 19.038 409 0.0000 0.495 11.189 409 0.0000
32 0.195 0.692 18.256 409 0.0000 0.364 6.199 409 0.0000

Nota: Se utilizo el test de 2 colas.

El analisis de saturacion mutacional muestra que la tasa de transiciones y transversiones
en ambos genes (16S rRNA y COlI) tienen una distribucidn similar en las secuencias y no

tienen muestra evidente de saturacion.
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Figura 24. Transiciones y tranversiones comparadas contra las distancias a pares entre
las secuencias 16S rRNA de Scinax. s=Transiciones (aspas azules), v=Transversiones

(triAngulos verdes). El modelo de distancia utilizado fue el de GTR (Tavaré 1986).
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Figura 25. Transiciones y tranversiones comparadas contra las distancias a pares entre
las secuencias COIl de Scinax. s=Transiciones (aspas azules), v=Transversiones

(triAngulos verdes). El modelo de distancia utilizado fue el de GTR (Tavaré 1986).

Al observar los sitios polimérficos informativos de las secuencias del gen 16S
rRNA, se encontro 61 haplotipos que se agrupan en su mayoria, segun las localidades de
colecta de las especies nominales (ver Anexos XIV y XV). De igual manera, con las
secuencias del gen COI, se encontrd un total de 33 haplotipos, los cuales, en su mayoria,
se agrupan segun las localidades de colecta de las especies nominales (ver Anexos XVI
y XVI).

5.4.2 Andélisis filogenéticos
5.4.2.1 Modelos de sustitucion nucleotidica

En el andlisis de Scinax, se obtuvo que para el criterio de Akaike, el modelo de
sustitucion nucleotidica con mayor valor de Maxima verosimilitud fue el de GTR + T para
ambos genes 16S rRNA y COI. El modelo GTR (General Time Reversible Model en
inglés) es un modelo complejo que asume frecuencias diferentes de las bases
nucleotidicas, y diferencias en las tasas de sustitucion para cada par de bases. Ademas,

la distribucion gamma (') es usada para modelar la tasa de variacion entre sitios.
5.4.2.2 Reconstruccion filogenética

En el arbol obtenido con el método de ML para el gen 16S rRNA (Figura 26) se
puede observar que Scinax garbei presenta tres clados bien definidos: uno (en rojo) que
contiene a las poblaciones de Loreto y de Panguana (N y C de Peru respectivamente), y
del SE de Ecuador; otro clado (en verde claro) que contiene a la poblacién de Los Amigos
(SE de Peru) y finalmente un tercer clado (en celeste) que contiene a la poblacion de

Inkaterra (SE de Per(). También cabe resaltar que un grupo de especimenes que en su
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mayoria estaban identificados como Scinax ruber de distintas localidades (Panguana, Los
Amigos y Tambopata) constituyen un clado (en color rosado) con un alto soporte que los
agrupa fuera del clado de la especie nominal Scinax ruber y de la especie Scinax
ictericus. Este clado ha sido luego identificado como Scinax chiquitanus. Finalmente,
cabe resaltar que en Scinax ruber, se observan ocho clados con altos valores de soporte
para cada clado (los cuales se agrupan segun las localidades de colecta). Los clados de
Sc. ruber de Panguana, Inkaterra, Los Amigos (los tres en color verde oscuro) y Guyana
Francesa forman un grupo monofilético con alto valor de soporte que indica que los cinco
estarian mas relacionados. Sin embargo, con este marcador molecular no es posible
obtener una resolucién de relaciones filogenéticas entre los cinco clados. Otro resultado
resaltante se observa con el clado de Sc. ruber de Tambopata (de color marrén), el cual

resulta mas basal y distante al resto, apoyado por altos valores de soporte en los nodos.

Figura 26. Filogenia con el gen 16S rRNA de las especies de Scinax incluidas en el
andlisis. En rojo, verde claro y celeste, clados asignados a Sc. garbei; en azul el clado de
Sc. ictericus; en rosado el clado de Sc. chiquitanus; en marrén y verde oscuro, clados
asignados a Sc. ruber de secuencias aportadas en el presente estudio. La escala

representa 6 sustituciones por cada 100 nucledétidos.
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En el arbol obtenido para el gen COI (ver figura 27) se obtienen los mismos clados
obtenidos en el andlisis del gen 16S rRNA para Scinax garbei. Sin embargo para Scinax
ictericus se puede observar una mayor resolucion que permite distinguir un clado (en
azul) que contiene las poblaciones de Los Amigos y Tambopata y otro que contiene la
Unica muestra de Sc. ictericus de Panguana (en fucsia). Lo mismo ocurre para el clado
de Scinax chiquitanus, donde es posible ver incluso que dicho grupo tiene dos clados
claramente definidos: uno (en anaranjado) que contiene la poblacién de Panguana y una
muestra de Los Amigos; y otro (en rosado) que contiene a la poblacién de Tambopata y
otra muestra de Los Amigos. Algo que ademas cabe resaltar de esta topologia es que el
clado de Scinax chiquitanus aparece en 45% de los casos como grupo hermano del clado
de Scinax ruber. Finalmente, para Scinax ruber, se observan las mismas agrupaciones
que lo obtenido con el gen 16S rRNA, donde la poblacién de Tambopata conforma un
clado (en marrén), mientras que las poblaciones de Panguana, Inkaterra y Los Amigos

conforman otro clado (en verde).

Figura 27. Filogenia con el gen COI de las especies de Scinax incluidas en el anélisis. En
rojo, verde claro y celeste, clados asignados a Sc. garbei; en azul y fucsia, clados de Sc.
ictericus; en rosado y anaranjado, clados de Sc. chiquitanus; en marrén y verde oscuro,
clados asignados a Sc. ruber aportadas en el presente estudio. La escala representa 5

sustituciones por cada 100 nucledtidos.
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Dado que los modelos de sustitucién nucleotidica son los mismos, es viable
concatenar los datos de los genes encontrados. El analisis filogenético (figura 28)
concuerda en su mayoria con la topologia obtenida en resultados de la filogenia del gen
16S rRNA, sélo que para uno de los nodos donde la topologia de los arboles del gen 16S
rRNA y de COI no coincide (la posicién de Scinax chiquitanus con respecto a Scinax

ictericus y Scinax ruber), los valores de soporte son menores.

Figura 28. Filogenia de los genes 16S rRNA y COI concatenados de Scinax. En rojo,
verde claro y celeste, clados asignados a Sc. garbei; en azul y fucsia, clados de Sc.
ictericus; en rosado y anaranjado, clados de Sc. chiquitanus; en marrén y verde oscuro,
clados asignados a Sc. ruber de secuencias aportadas en el presente estudio. La escala
representa 5 sustituciones por cada 100 nucleétidos.

5.4.3 Distancia genética

Se midié la distancia genética del gen 16S rRNA entre las poblaciones de Scinax
garbei, Sc. ictericus, Sc. chiquitanus y Sc. ruber. De éstos se obtuvo que las poblaciones

de Sc. garbei del SE de Ecuador, Jenaro Herrera y Panguana (las cuales conforman el
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clado color rojo en los analisis filogenéticos anteriores) presentan una disimilaridad
promedio entre si de 1.77%. En tanto, las poblaciones de Los Amigos e Inkaterra (clado
verde claro) presentan una disimilaridad promedio entre si de 0.27%, y las poblaciones
cercanas de Tambopata (clado verde oscuro) presentan una disimilaridad promedio entre
si de 0.14% (ver tabla 14). El porcentaje de disimilaridad entre los clados rojo, verde claro
y verde oscuro fluctia entre 9.62% y 6.44%.

Tabla 14. Porcentaje de disimilaridad del gen 16S rRNA entre las poblaciones de Scinax
garbei. A) Presenta los valores promedios por localidad. B) Presenta los valores
promedios por clados. Valores en diagonal representan los porcentajes de disimilaridad
dentro de cada localidad o grupo. Abreviaciones: Ec=Ecuador; J.He=Jenaro Herrera;

Pang=Panguana; Inkat=Inkaterra; NC=No calculable, al tener sélo una secuencia.

Los Amigos Inkaterra -

Los Amigos 7.79 8.05 8.31 0.31
Inkaterra 7.85 7.85 8.12 0.20 NC
8.97 9.49 9.23 6.15 6.22 0.13

Los
Amigos/Inkat

1.77
Los Amigos/Inkat 8.19 0.27
9.62 6.44 0.14

En cuanto al analisis de Sc. ictericus y Scinax chiquitanus, se obtuvo que el clado
de Sc. ictericus tiene un porcentaje de disimilaridad promedio de 11.50% del clado de
Scinax chiquitanus. El porcentaje de disimilaridad dentro de cada clado es de 1.0% (Sc.
ictericus) y 3.12% (Sc. chiquitanus). La disimilaridad dentro de las poblaciones para
ambos clados es baja (entre 0 — 4.58%), siendo la poblacién de Scinax chiquitanus de

Los Amigos la de mayor divergencia (ver tabla 15).
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Tabla 15. Porcentaje de disimilaridad del gen 16S rRNA entre las poblaciones de Scinax
ictericus y Scinax chiquitanus. A) Presenta los valores promedios por localidad. B)
Presenta los valores promedios por clados. Valores en diagonal representan los
porcentajes de disimilaridad dentro de cada localidad o grupo. Abreviaciones: icte=

poblaciones asignadas a Sc. ictericus; chig=poblaciones asignadas a Sc. chiquitanus; NC=

No calculable, al tener sélo una secuencia.

chig- chig- Los chig-
Panguana Amigos Tambopata
chig-Panguana 12.13 10.06 10.42 0.00
chig-Los Amigos 12.94 10.87 11.23 2.56 4.58
chig-Tambopata 13.70 11.68 12.04 5.03 3.46 1.29

Scinax chiquitanus

Scinax chiquitanus 11.50 3.12

Finalmente, en al andlisis de Scinax ruber, se obtuvo que el clado completo de Sc.
ruber tiene un porcentaje de disimilaridad promedio de 3.45%. Los valores de
disimilaridad dentro de las poblaciones es baja (entre 0.00 — 0.80%, ver tabla 16 A), y si
se agrupan en clados (basado en los andlisis filogenéticos realizados), el clado
conformado por las poblaciones de Scinax A y Scinax B de Guyana Francesa, Los
Amigos, Inkaterra y Panguana (clado en verde), presentan una disimilaridad promedio de
1.72%. Sin embargo, los valores de disimilaridad entre los cuatro clados determinados
van desde 4.36% - 6.22%. Cabe resaltar que el clado que contiene lo mas cercano a la
localidad tipo (Guyana Francesa y Guyana), es la que presenta los mayores valores de

disimilaridad con respecto al resto (ver Tabla 16 B).
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Tabla 16. Porcentaje de disimilaridad del gen 16S rRNA entre las poblaciones de Scinax

ruber. A) Presenta los valores promedios por localidades o sitios adyacentes. B) Presenta

los valores promedios por clados. Valores en diagonal representan los porcentajes de

disimilaridad dentro de cada localidad o grupo. Abreviaciones: D-Ecuador=grupo asignado

como Sc. ruber “D” por Fouquet et al. 2007b; FG = Guyana Francesa; Gu = Guyana; A-FG

(6 “A") y B-FG (6 “B”) = grupos asignados como Sc. ruber “A” y “B” respectivamente por

Fouquet et al. 2007b; LAmig = Los Amigos; Inkat = Inkaterra; Pang = Panguana; NC = No

calculable, al tener sélo una secuencia.

A) D-Ecuador | FG,Gu
D-Ecuador NC
FG,Gu 6.10 0.80
5.41 4.57 0.36
5.77 5.36 1.69 0.32
5.31 4.64 1.24 2.04 NC
5.31 4.65 2.48 2.39 1.77 0.18
5.59 5.46 2.85 3.11 1.86 2.58 0.00
4.60 6.46 5.76 5.58 6.46 6.11 7.00 0.17
B) D-Ecuador | FG,GU -
D-Ecuador NC
FG,GU 6.13 0.80
5.30 4.73 1.72
‘ 4.36 6.22 5.66 0.17

5.4.4 Anadlisis morfolégico

Se revis6 el patrén de coloracién de los especimenes de Scinax garbei, Scinax
ictericus, Scinax chiquitanus y Scinax ruber. En el caso de Scinax garbei, se encontré que
no hay patrones de coloracion que permitan distinguir entre las poblaciones. Hay
variacion en el patron de coloracion ventral, donde algunos individuos de la misma
poblacion presentan numerosas manchas oscuras en la regién gular, y algunos presentan
muy pocas. La variacion observada no es consistente entre las poblaciones. La forma del
rostro en la parte ventral y dorsal tiene ligeras variaciones, donde la poblacion de Los
Amigos (figura 29 e y f) presenta la forma mas acuminada, mientras que la poblacion de

Jenaro Herrera es ligeramente mas redondeada (figura 29 a y b).
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Figura 29. Comparacién entre poblaciones de Scinax garbei: Vista dorsal y ventral de un
espécimen la poblacién de Jenaro Herrera (a y b), de la poblacién de Panguana (c y d), de

la poblacion de Los Amigos (e y f), y de la poblacion de Tambopata (g y h).

En el caso de Scinax ictericus y Scinax chiquitanus, es posible ver en los
especimenes en vida, una sutil diferencia entre las dos especies, la cual esta en la
textura de la piel dorsal. Las poblaciones de Inkaterra y Los Amigos de Sc. ictericus
tienen la piel granulosa en el dorso, mientras que Sc. chiquitanus tiene la piel del dorso
mayormente lisa (figura 30). Sin embargo, este caracter no fue tan evidente para
distinguir entre Sc. ictericus y Sc. chiquitanus de Panguana, ya que todos los
especimenes revisados de esta localidad tenian piel casi lisa. En cuanto a la
comparacion de poblaciones en cada especie, no se encontr6 alguna diferencia
conspicua, excepto por el color del iris en vida, el cual es mas amarillo para las
poblaciones de Panguana en ambas especies, mientras que es mas rojizo para las

poblaciones de Los Amigos (figura 30 ayc, g e i).
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Figura 30. Comparacion entre poblaciones de Scinax ictericus (a — f) y Scinax chiquitanus
(g — I): Vista dorsal y ventral de un espécimen la poblacion de Panguana (ay b, g y h), de

la poblacion de Los Amigos (cy d, iy j), y de la poblacion de Tambopata (e y f, ky I).

En el caso de Scinax ruber, sélo se encontr6 diferencias entre algunas
poblaciones en el patron de manchas negras sobre fondo claro en la region lateral (figura

31). Los especimenes revisados de las poblaciones de Tambopata y Panguana
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presentan un mayor nimero de manchas en los lados, mientras que hay una ligera
reduccién de éstas en los especimenes de Inkaterra, y una mayor reduccion en el
especimen de Los Amigos. La variacibn observada podria no ser consistente entre las
poblaciones, ya que en la literatura se registra variacion en los patrones de coloracién
(Duellman 2005). En cuanto a la forma del hocico (caracter que podria ayudar a distinguir
entre especies de Scinax, siguiendo a Duellman 2005 y Jansen et al. 2011), todas las
poblaciones de las que se tuvo “vouchers” presentaron la misma forma: hocico

ligeramente alargado (figura 31).

Figura 31. Comparacion entre poblaciones de Scinax ruber. Vista dorsal y ventral de un
espécimen de Tambopata (a y b), de Panguana (c y d), de Los Amigos (e y f), y de
Inkaterra (g y h).
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6. Discusion

El presente trabajo tuvo como objetivo evaluar la variacidon geografica y genética
de especies cripticas de anfibios de amplia distribuciéon en la Amazonia de Peru. Para
este fin se utilizé los marcadores genéticos mas utilizados en “DNA barcode” de anfibios
(16S rRNA y COI), y se tom6 como modelo de estudio algunas especies de los géneros
Ameerega, Hypsiboas, Scinax, Oreobates y Pristimantis. Se combin6, ademas, datos de
la morfologia externa para apoyar o discutir los resultados moleculares. El enfoque
geogréfico del estudio estuvo principalmente en ocho localidades de la Amazonia de
Pert: Jenaro Herrera, Gueppi, Curupa y Redondococha (en el departamento de Loreto,
norte de Per(); Panguana (departamento de Huanuco, centro de Perd), Los Amigos,
Inkaterra y Tambopata (las tres en el departamento de Madre de Dios, sureste de Peru),
abarcando una distancia geografica de 1000 km de norte a centro y 790 km de centro a

Sur.

6.1 Implicancias taxon6micas: integrando datos genéticos y morfologia

En el caso del clado de Ameerega altamazonica, Ameerega rubriventris,
Ameerega sp. de Panguana y Ameerega sp. de Ivochote, los analisis filogenéticos con los
genes 16S rRNA y COI nos muestran que estos clados siempre se agrupan con altos
valores de soporte. Hay bajos valores de soporte en las ramas mas basales de
Ameerega, pero esto se explica por la historia de divergencia reciente del grupo, ya que
la radiaciéon de Ameerega en la Amazonia data de hace 8.7 millones de afios y posee la
tasa de diversificacion mas alta en la familia Dendrobatidae (un factor de 3.23-7.55,
segun Santos et al. 2009). Combinar el uso de otros marcadores moleculares con tasas
mas rapidas de mutacion podria ayudar a obtener mejor resolucién en la parte basal de
dichas ramas. A pesar de esto, las agrupaciones en las terminales de las ramas si tienen
valores de soporte altos, lo que las hace informativas y ayudan a determinar la relacion
entre las poblaciones y especies mas relacionadas. En base a los resultados observados,
es posible determinar que Ameerega sp. de Panguana y Ameerega sp. de Ivochote
corresponden a clados divergentes que no se agrupan con Ameerega altamazonica ni
Ameerega rubriventris. Estos a su vez, no se agrupan con Ameerega hahneli, lo cual
concuerda con filogenias anteriores de Ameerega (Twomey y Brown 2008; Brown y
Twomey 2009; Santos et al. 2009). La distancia genética con el marcador 16S rRNA
(entre 2.57% y 2.21%), apoya la separacion de Ameerega sp. de Panguana de A.
altamazonica y A. rubriventris. La distancia con el marcador 16S rRNA entre A.

rubriventris y A. altamazonica (especies ampliamente reconocidas como validas) es tan
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solo de 1.50%, con lo cual las distancias entre Ameerega sp. de Panguana y Ameerega
sp. de Ivochote (entre 2.66% y 3.63%) apoyan su separacion de las dos anteriores. La
evidencia morfoldgica apoya la separacién de Ameerega sp. de Panguana de Ameerega
altamazonica y Ameerega rubriventris, lo cual es congruente con los resultados de los
marcadores geneéticos utilizados. Sin embargo, este resultado esta en desacuerdo con el
trabajo de Twomey y Brown (2008) quienes tentativamente asignaron a Ameerega sp. de
Panguana como una poblacién de Ameerega altamazonica en base solamente al canto
(en dicho trabajo demuestran que Ameerega sp. de Panguana y A. altamazonica tienen
cantos similares). Un estudio mas exhaustivo sobre la variacion del canto entre las
especies y poblaciones de este clado permitird tener un mejor entendimiento de los
limites de especies y evolucién en este grupo. Finalmente, del analisis de Ameerega, es
posible ver que la otra especie morfolégicamente mas similar a las especies del clado de
Ameerega altamazonica, Ameerega rubriventris, Ameerega sp. de Panguana y Ameerega
sp. de Ivochote es A. hahneli, pero esta Ultima es genéticamente bastante mas
distanciada y esta mas relacionada con A. pulchripecta (resultado que coincide con el de
Twomey y Brown 2008 y Brown y Twomey 2009). Todas las poblaciones de A. hahneli
forman un gran clado monofilético. A pesar de que la distancias con el marcador 16S
rRNA entre los clados del norte, centro y sur estan entre 2.19% y hasta 2.99%, (valores
que por ejemplo si podrian diferenciar entre poblaciones en el clado de A. altamazonica,
A. rubriventris, Ameerega sp. de Panguana y Ameerega sp. de Ivochote), la evidencia de

los caracteres morfoldgicos no permite distinguir estas poblaciones entre si.

En el caso del andlisis de Oreobates y de Pristimantis, se encontré que el clado
de O. quixensis (para el cual se enfocé el analisis) presenta una estructura que soporta la
separacion de la poblacion de Panguana del resto (Loreto, Ecuador, Los Amigos y
Bolivia). A pesar de que aun O. quixensis aparece como un clado monofilético, la
distancia que presenta con el gen 16S rRNA es bastante alta (entre 5.39% y 6.55%). Esta
divergencia podria coincidir con un caracter morfologico (la textura de la piel dorsal), pero
mayores andlisis con un mayor numero de muestra podrian determinar la presencia de
otros caracteres que ayuden a distinguir entre estas poblaciones. Otro caso en el que se
encontré un resultado interesante fue en el clado de Pristimantis reichlei y P. danae, las
cuales resultan parafiléticas en el analisis filogenético. Las dos poblaciones asignadas a
P. danae en particular presentan una alta divergencia entre si (7.49%), y la poblacion de
P. reichlei de Panguana aparece con una alta divergencia también con respecto a las
otras poblaciones de P. reichlei y a las de P. danae (ver tabla 7). Al menos, los caracteres
de la morfologia externa como patron de coloracion detrds de los muslos, ausencia de

pliegue dorsolateral, piel del vientre granulada y dorso “shagreen” (textura de la piel con
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granulos grandes y planos), caracteres utilizados para distinguir a P. reichlei de P.
peruvianus (especie con la que hubo mucha confusion taxonémica por muchos afios) en
el trabajo de Padial y De la Riva (2009), no permiten distinguir a las poblaciones de P.
reichlei del centro y sureste de Peru (ver figura 14). Sin embargo, lo que se denomina
como P. danae y P. reichlei presentan caracteres morfoldgicos (pliegue dorsolateral leve
en P. danae, ausente en P. reichlei) y de distribucion altitudinal (P. danae ocurre en
bosques montanos, mientras que P. reichlei ocurre en los bosque méas bajos) que permite
discriminar entre las dos especies (Padial y De la Riva 2009). En todo caso, la polifilia
observada para P. danae podria quizds ser explicada por una posible historia de
divergencia reciente o una segregacion incompleta de los linajes en P. danae y P. reichlei

(Catenazzi, com. pers.; Padial, com. pers.).

En el caso del andlisis de Hypsiboas, los resultados del presente trabajo muestran
clados divergentes en Hypsiboas lanciformis, H. calcaratus, H. fasciatus e H.
geographicus. En H. lanciformis, H. calcaratus e H. geographicus se observan dos
clados, mientras que en H. fasciatus se obtuvo cinco clados con altos valores de soporte.
Las distancias observadas con el gen 16S rRNA entre los clados divergentes en cada
una de estas especies nominales son mayores al 3%: H. lanciformis (3.28%), H.
calcaratus (6.36%), H. geographicus (6.22%), y en el caso de H. fasciatus los clados
divergen entre 3.39% y 7.45%. Para estos grupos taxondmicos solo fue posible encontrar
diferencias morfoldgicas consistentes que apoyan las divergencias observadas en H.
fasciatus (en el patrén de coloracion: tamafio de las manchas negras en los muslos) y en
H. calcaratus (presencia de pliegue en el antebrazo y patrén de coloracién). Sin embargo,
en el caso de H. calcaratus convendria incluir un analisis morfolégico con un tamafio de
muestra mayor para determinar caracteres consistentes en las poblaciones estudiadas.
Cabe destacar que en el caso particular de H. fasciatus, los resultados del presente
estudio concuerdan en parte con un trabajo reciente que buscé especies cripticas en la
Amazonia de Ecuador (Funk et al. 2011). En este caso, el clado que corresponde a la
poblacion de Inkaterra corresponderia al clado denominado “G” en dicho trabajo. Sin
embargo, la topologia que apoya la monofilia de las poblaciones putativamente asignadas
a Hypsiboas fasciatus obtenida en el presente trabajo de tesis difiere de la que se hallo
en el trabajo de Funk et al. (2011), donde ellos encuentran que la especie H. calcaratus
se anida entre las poblaciones putativamente asignadas a H. fasciatus. Aunque dicho
trabajo utiliza métodos muy validos para la reconstruccion filogenética, es posible que la
diferencia en su topologia se deba a un efecto de seleccion de grupo externo y de
muestreo de taxones, ya que ellos no incluyeron a todos los miembros mas relacionados

del clado del grupo de H. albopunctatus en su andlisis. En ninguno de los trabajos
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filogenéticos y de taxonomia que se ha realizado en Hylidae (donde el muestreo de taxa
es bastante completo para la reconstruccion filogenética), se ha encontrado una relacion
tan estrecha entre H. fasciatus e H. calcaratus (ver Wiens et al. 2005; Faivovich et al.
2005; Wiens et al. 2010; Pyron y Wiens 2011).

Finalmente, para el andlisis de Scinax, se hallé clados divergentes en Sc. garbei,
Sc. ictericus, Sc. chiquitanus y Sc. ruber. En Sc. ictericus y Sc. chiquitanus se encontro
dos clados, mientras que en Sc. garbei se encontro tres y en Sc. ruber se encontré ocho
clados. Las distancias observadas con el gen 16S rRNA entre los clados divergentes
fueron mayores al 3% en Sc. garbei y Sc. ruber. En el caso de Sc. ictericus y Sc.
chiquitanus las distancias con el marcador 16S rRNA entre las poblaciones de cada una
estan en un rango entre 0.45% y 4.58% en Sc. ictericus y entre 2.56% y 5.06% en Sc.
chiquitanus. Entre Sc. chiquitanus y Sc. ictericus la divergencia es de 11.50%, lo que
corresponde a un linaje de divergencia antigua. Se consider6 comparar ambas especies
porque es muy dificil de distinguirlas entre si morfolégicamente, sélo la textura de la piel
del dorso (granulosa en Sc. ictericus, lisa en Sc. chiquitanus) podria constituir un caracter
consistente. Sin embargo, al revisar las poblaciones de Panguana, se notdé que este
caracter no es tan marcado como en las otras poblaciones de Madre de Dios, con lo cual
se podria arguir la existencia de una variacién que se solapa en dicha poblacién. En todo
caso, un analisis morfolégico mas exhaustivo y con un mayor numero de especimenes,
ademas de otra informacion ecolégica podria ayudar a distinguir mejor entre ambas
especies, las cuales son consideradas validas y genéticamente lo demuestran. En el caso
de Sc. garbei, la divergencia genética con el marcador 16S rRNA es bastante alta (entre
6.44% y 9.62%), lo cual podria constituir una poblacién con historia de divergencia
antigua, como se ha observado en otros hilidos (Wiens et al. 2005). Sin embargo, en este
caso no se encontrd un caracter morfolégico consistente que permita distinguir entre las
poblaciones. Quizas un analisis de otros datos ecolégicos o reproductivos (como por
ejemplo datos de segregacion de nicho o el canto) podrian apoyar la separacion
taxondmica de estos clados. Finalmente, en el caso de Sc. ruber, se encontré que los
clados (los cuales corresponden a localidades geograficas de colecta), divergen entre
4.36% Yy 6.13% (valores mayores al umbral de 3% sugerido en la literatura). Sin embargo,
todos los clados forman un grupo monofilético en el analisis filogenético, y este resultado
concuerda con lo encontrado por Fouquet et al. (2007b). En el andlisis del presente
trabajo se observé que los clados de las poblaciones de Panguana, Inkaterra, Los
Amigos y Guyana Francesa estarian agrupados con un valor alto (80%), y que ademas,
el clado que corresponde a la poblacion de Tambopata constituiria uno de los clados mas

ancestrales. Aunque soélo se encontré un caracter que podria ayudar a distinguir entre
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poblaciones (densidad en el patron de manchas oscuras en las regiones laterales del
cuerpo), este caracter no seria congruente con las diferencias genéticas observadas ya
que las poblaciones con mayor densidad de manchas fueron las de Tambopata y
Panguana (ver Figura 31), y ésta Gltima estaria méas relacionada con las poblaciones de
Inkaterra y Los Amigos (en Per0) y la Guyana Francesa. Fouquet et al. (2007b), en base
a analisis de divergencia genética y haplotipos, sugiere que Scinax ruber contiene al
menos seis linajes divergentes que representarian especies candidatas. Sin embargo,
Fouquet et al. (2007a y b), sugieren que en el caso de Sc. ruber hay eventos de
hibridizacién e historias evolutivas complejas que aln deben de ser exploradas bajo un
punto de vista filogeogréafico en combinacion con datos de morfologia y ecologia para
determinar si los linajes divergentes constituyen especies nuevas. En todo caso, para
entender posibles procesos de especiacion en esta especie nominal de amplia
distribucién, concordamos con Fouquet et al. (2007a y b) en que es necesario contar con
muestras de un mayor numero de localidades a lo largo de la cuenca amazoénica, y que

incluya, ademas, la localidad tipo.

6.2 Uso de umbrales y determinacion de especies candidatas

El uso de umbrales para detectar especies nuevas ha sido altamente
controversial, lo cual ha llevado a que en los Ultimos afios se tome una actitud mas
integrativa y detallada sobre el uso de datos genéticos para delimitar especies. Por
ejemplo, trabajos recientes como el de Dayrat (2005), Vieites et al. (2009) y Padial et al.
(2010) han dado pautas para el uso y tratamiento de la informacion genética con el fin de
obtener conclusiones soélidas y respaldadas en cuanto a la determinacién de especies
cripticas nuevas. Justamente en el trabajo de Vieites et al. (2009), se propone una
clasificacion de especies candidatas para los linajes genealdgicos, los cuales se basan
en la combinacion de dicha informacion con otros datos que apoyen la separacion de los
linajes. Asi, dicho trabajo propuso usar tres categorias: especies candidatas sin confirmar
(UCS), especies candidatas confirmadas (CCS), y linajes conespecificos profundos
(DCL). La categoria de UCS se aplica cuando hay linajes que tiene divergencia no
corregida de mas del 3% (en el gen 16S rRNA) y para los cuales no hay suficiente
informacién en morfologia, bioacustica o distribucién. La categoria de CCS se aplica
cuando hay informacion morfolégica o de algun caracter que genere una barrera
reproductiva, y que tengan un porcentage de divergencia no corregida en el gen 16S
rRNA de 3% o0 mas (pero que puede ser incluso de 1-2% en algunos casos). La categoria
de DCL se aplica cuando la divergencia no corregida en el gen 16S rRNA es de 3% o

mas, no hay diferencias morfolégicas ni de cantos que apoye la divergencia, pero hay co-
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ocurrencia con otros haplotipos de divergencia profunda. En base a esta clasificacion, se

podria determinar que el presente trabajo presenta 7 CCS y 10 UCS (tabla 17).

Tabla 17. Clasificacion de linajes divergentes del presente trabajo siguiendo los criterios

de Vieites et al. 2009. CCS=Especie candidata confirmada; UCS=Especie Candidata sin

confirmar.

Linajes identificados como CCS

Linajes identificados como UCS

Ameerega sp. de Panguana

Ameerega sp. de Ivochote

Oreobates sp. de Panguana

Pristimantis danae de Bolivia

Hypsiboas sp. de Los Amigos

Pristimantis reichlei de Panguana

Hypsiboas sp. de Gueppi y Curupa

Clado de Hypsiboas lanciformis de Los

Amigos y Alpahuayo

Hypsiboas sp. de Inkaterra

Clado de Hypsiboas calcaratus de Curupa,

Jenaro Herrera y Anguilla

Clado de Hypsiboas sp. de Guyana
Francesa, Guyana y Surinam

Clado de Hypsiboas geographicus de Guyana
Francesa, Tambopata, Los Amigos e Inkaterra

Hypsiboas sp. de Panguana

Clado de Scinax garbei de Panguana, Jenaro

Herrera y Ecuador

Scinax ruber de Tambopata

Scinax ruber de Ecuador

Clado de

Inkaterra, Los Amigos y Guyana Francesa

Scinax ruber de Panguana,

6.3 Ventajas y desventajas del uso del “DNA barcoding” en anfibios

Como todo tipo de informacioén, el uso del “DNA barcode” debe ser manejado con
cautela y conocimiento, y mas aun, se debe utilizar en combinacion con otra informacién
para delimitar especies. El uso de la taxonomia integrativa actila como un criterio que
permite tener un mejor soporte para delimitar especies (Padial et al. 2010). Las
desventajas que éste posee (y que se encontrd durante la realizacion de este trabajo),
fue justamente hallar un criterio que permitiera reunir de manera sistematizada la
informacion que se tiene, y determinar asi si los linajes que se observan en los resultados
constituyen especies confirmadas o sin confirmar. Gracias a los trabajos de Vieites et al.
(2009) y Padial et al. (2010), fue posible seguir un orden que permita clasificar los linajes
con divergencias altas. Sin embargo, en el presente trabajo se encontré también que es
dificil clasificar los linajes en base al porcentaje de divergencia, mas aun cuando no se

cuenta con un muestreo tan completo de las poblaciones que permita tener un mejor
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panorama de las relaciones entre poblaciones. Por ejemplo, para designar que un linaje
es candidato, se toma en cuenta la informacion de la localidad tipo, y en base a la
informacién filogenética, distancia, morfologia y/u otro dato, se asigna la categoria de
clasificacion (UCS o CCS). En algunos casos, no se conté con muestras disponibles de la
localidad tipo, lo cual generé una ambigiiedad para asignar qué poblacién corresponde a
la especie nominal. En casos como éstos, se podria seguir las sugerencias de Dayrat
(2005) y Padial et al. (2010), que proponen el uso de un nombre distinto para denominar
a dicho linaje, o asignar una terminologia adicional en las secuencias cuando éstas son
depositadas en repositorios publicos (por ejemplo: GenBank), hasta que la descripcion de
la especie sea realizada. Cabe resaltar que usar el criterio de Vieites et al. (2009) podria
llevar a una sobre-estimacion de especies candidatas; sin embargo, es un criterio que
permitiria tomar en cuenta la informacion del “DNA barcode” de manera inicial, sobretodo
cuando las descripciones de especies no son claras (y no permiten llegar a una

identificacidn precisa), o hay falta de experiencia por parte del investigador.

Gracias a la informacién de los genes 16S rRNA y COIl, es posible distinguir
linajes que a simple vista no se puede diferenciar, y que en muchos casos, durante la
realizacion de este trabajo, ha ayudado en la identificacion de especies. Por ejemplo, en
el caso de Sc. ictericus, Sc. chiquitanus y Sc. ruber, la mayoria de los especimenes
utilizados, los cuales fueron identificados por diferentes investigadores en dos
colecciones de Lima (MUSM y CORBIDI), estuvieron mal identificadas y confundidas
entre si. Gracias al presente trabajo, se ha podido re-identificar dichos especimenes, los
cuales podran pasar a formar parte de la coleccion de manera mas organizada. Del
mismo modo, esta herramienta permitioé identificar renacuajos y especimenes juveniles
gue por lo general terminan asignados a “sp.” en las colecciones, cuando su identificacion
se basa so6lo en datos morfolégicos. Aunque integrar este tipo de técnicas podria
representar un costo aun inasequible para muchos laboratorios e investigadores en el
Peru, existen posibilidades a través de convenios e iniciativas (como la del “Barcode of
Life” o la Institucion Smithsonian, como se dio en el presente trabajo) que financian los
secuenciamientos, materiales y entrenamiento para trabajar con estas técnicas con el fin

de generar informacion nueva que ayude en el conocimiento de la biodiversidad.
6.4 Subestimacion de la Biodiversidad y Conservacion
Numerosos trabajos en anfibios neotropicales han demostrado que la riqueza de

especies de anfibios es aun vastamente subestimada (Chek et al. 2001; Grant et al. 2006;
Lougheed et al. 2006; Roberts et al. 2006; Fouquet et al. 2007a; Crawford et al. 2010;
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Funk et al. 2011; Jansen et al. 2011). Este trabajo concuerda con estos resultados en que
para muchas de las especies que son morfolégicamente cripticas o dificil de distinguir
entre si, la informacién de los genes mitocondriales (como aquellos utilizados en el “DNA
barcode”), ayudan a revelar aquellos grupos que son divergentes, y permiten también
identificarlos de manera adecuada. Del presente estudio, enfocado en tan solo cinco
géneros de anuros, se estima que hay por lo menos siete especies candidatas que
podrian corresponder a especies nuevas para la ciencia, y diez que aun requieren de
mayor informacién para confirmar su estado taxonomico. Los anfibios son en la
actualidad uno de los grupos de vertebrados mas amenazados (Stuart et al. 2004). Las
secuencias del “DNA barcode” también pueden ser utilizados para conseguir un mejor
conocimiento de la dindmica de la diversidad estudiada. Asi, Crawford et al. (2010)
demuestran que el uso de marcadores moleculares para detectar linajes divergentes es
de mucha utilidad no s6lo para estimar la diversidad actual, sino también aquella perdida
a través de los afios por amenazas como el hongo quitridio o la pérdida del habitat.
Crawford et al. (2010) trabajaron en un area de conservacion en Panama (El Copé) que
tenia mas de diez afios de programas de monitoreos continuos, y donde se registré un
notable declive de la diversidad a partir del afio 2004. El presente trabajo de tesis,
aunque no permite adn tener un conocimiento de este nivel (ya que se necesitan afios de
profundo conocimiento y monitoreo de la diversidad de las &reas estudiadas), representa
un primer paso que ayuda a direccionar esfuerzos de conservacion, sobretodo en un

grupo taxonoémico tan vulnerable, como son los anfibios.

El incremento de la diversidad también puede tener un gran impacto con respecto
a las medidas y estado de conservacion de las especies, ya que restringe las
distribuciones de las que anteriormente se pensaban eran ampliamente distribuidas. Un
ejemplo de esto podria ser el caso de Ameerega altamazonica y Ameerega sp. de
Panguana. Por falta de muestras, Twomey y Brown (2008) asignaron a Ameerega sp. de
Panguana como una poblacién mas de Ameerega altamazonica, determinando asi que A.
altamazonica se distribuia en la vertiente oriental de la Cordillera Oriental desde el
departamento de San Martin hasta Huanuco. Sin embargo, en el presente trabajo donde
se ha contribuido con mas datos genéticos y de morfologia, es evidente que A.
altamazonica y Ameerega sp. de Panguana constituirian unidades taxonémicas distintas,
lo cual restringe la distribucién de A. altamazonica a la zona de San Martin y Tocache,
mas cerca de la Cordillera Azul. A su vez, Ameerega sp. de Panguana, se consideraria
una especie restringida a la ladera oeste de la Cordillera del Sira (la localidad de donde
se conoce). Dado que sus distribuciones son restringidas y este grupo estd amenazado

por el comercio de especies y destruccion de su habitat, ambas unidades taxonémicas
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podrian calificar a alguna categoria de conservacién mas alta (siguiendo los lineamientos
de la Unién Internacional por la Conservacion de la Naturaleza, UICN, disponibles en

Www.iucn.org).

Viendo este tema bajo un punto de vista geografico, el incremento de la riqueza
de especies también puede ayudar en priorizar zonas de conservacién. Siguiendo la
definiciébn de Unidades Evolutivamente Significantes (ESU) de Moritz (1994), este término
se puede aplicar a especies, poblaciones y razas geogréaficas apoyadas por datos de
estructura de poblacién histérica o filogenias de DNA mitocondrial, con fines de
conservacion. Por ejemplo, la localidad de Panguana (en el departamento de Huanuco)
presenta tres de las CCS encontradas en este trabajo (una del género Ameerega, una del
género Oreobates y otra del género Hypsiboas), ademéas de tres UCS (una del género
Pristimantis y dos del género Scinax). En este caso, Panguana presentaria seis ESU'’s, lo
cual provee de mas razones para promover la conservacion de esta concesién privada
para conservacion. Otro ejemplo lo proporciona la localidad de Los Amigos la cual
presenta tres UCS (dos del género Hypsiboas y una del género Scinax), y la localidad de
Inkaterra, la cual también contiene dos de las mismas UCS. Por tanto, en el caso de Los
Amigos, esta localidad contiene tres ESU’s que justifica los esfuerzos de conservacion
realizados en esta concesion privada para conservacion, al igual que en Inkaterra (el cual
es un albergue ecoldgico), el cual presenta dos ESU’s (las mismas que en Los Amigos).
Esta observacion también apoyaria las propuestas de manejo de distintas areas de
conservacion en Madre de Dios, a manera de un gran corredor biolégico que conecta

dichas areas.
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7. Conclusiones

1. La informacién de los genes mitocondriales 16S rRNA y COI permitié la deteccion
eficiente de linajes divergentes en anfibios de amplia distribucion, usando el criterio

de clasificacion de linajes evolutivos en base a la taxonomia integrativa.

2. Las especies nominales que presentaron mayor divergencia (mayores 3% en base al
gen mitocondrial 16S rRNA) en sus poblaciones fueron Oreobates quixensis,
Pristimantis danae, Pristimantis reichlei, Hypsiboas calcaratus, Hypsiboas fasciatus,
Hypsiboas geographicus, Scinax ruber y Scinax garbei. En el caso de Ameerega, las
divergencias son bajas (entre 2% y 3%), las cuales podrian ser explicadas por la

reciente historia de divergencia del grupo.

3. La evidencia de la morfologia apoya la divergencia observada sélo para Ameerega
sp. de Panguana (de Ameerega altamazonica), Hypsiboas fasciatus (clados del
sureste de Perl con los del centro y norte), Hypsiboas calcaratus (dos clados en
localidades geogréficas cercanas en el Norte de Per( y sur de Ecuador) y Oreobates

sp. de Panguana (de Oreobates quixensis).

4. Se encontrd un total de siete especies candidatas confirmadas (una del género
Ameerega, una del género Oreobates, y cinco del género Hypsiboas) y diez especies
candidatas sin confirmar (una del género Ameerega, dos del género Pristimantis, tres

del género Hypsiboas y cuatro del género Scinax).

5. Se justifica los esfuerzos de conservacion en las localidades de Panguana
(departamento de Huanuco, centro de Perd) y Los Amigos (departamento de Madre
de Dios, sureste de Peru), debido a la presencia de varios ESU’s (seis en Panguana

y tres en Los Amigos).
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8. Recomendaciones

1. La estrategia de muestreo puede tener efectos importantes sobre la reconstruccion
filogenética. Se sugiere que, para objetivos como el de delimitar especies, lo mejor
seria incluir a todos los taxones mas relacionados para los que hay muestras
disponibles, y donde fuera posible, enriquecer el muestreo con mas localidades, lo

cual permitiria tener un panorama mas completo de las divergencias observadas.

2. Los resultados del presente estudio generan nueva e importante informacién que
ayudara a incrementar la diversidad en anfibios de Perd. Para culminar este fin, se
sugiere complementar con estudios a futuro mas profundos sobre la morfologia y
otros aspectos ecologicos (p.ej. diferenciacion de nicho ecolégico) que permitan
entender la divergencia entre los grupos estudiados. De esta forma, se podria
conseguir mejorar el conocimiento del estado taxondémico de dichas especies

nominales.

69



9. Referencias Bibliograficas

Altig, R. 1970. A Key to the Tadpoles of the Continental United States and Canada.
Herpetologica 26: 180-207.

Amézquita, A.; A. Lima; R. Jehle; L. Castellanos; O. Ramos; A. Crawford; H. Gasser; W.
Hodl. 2009. Calls, colours, shape, and genes: a multi-trait approach to the study
of geographic variation in the Amazonian frog Allobates femoralis. Biological
Journal of the Linnean Society 98: 826—-838.

Angulo, A.; J. Rueda-Almonacid; J. Rodriguez-Mahecha; E. La Marca. 2006. Técnicas de
Inventario y Monitoreo para los Anfibios de la Region Tropical Andina. Serie de

Manuales de Campo 2. Conservacion Internacional. 300 pp.

Biodiversity Institute of Ontario: Barcode of Life Data Systems (BOLD). [web application].
2007. Ontario, Canada. Disponible en:

http://www.boldsystems.org/views/login.php

Blaustein, A.; D. Wake; W. Sousa. 1994. Amphibian declines — judging stability,
persistence and susceptibility of populations to local and global extinctions.
Conservation Biology 8: 60-71.

Brown, J.; E. Twomey. 2009. Complicated histories: three new species of poison frogs of
the genus Ameerega (Anura: Dendrobatidae) from north-central
Peru. Zootaxa 2049: 1-38.

Castresana, J. 2000. Selection of conserved blocks from multiple alignments for their use

in phylogenetic analysis. Molecular Biology and Evolution 17: 540-552.

Chek, A.; S. Lougheed; J. Bogart; P. Boag. 2001. Perception and history: molecular
phylogeny of a diverse group of neotropical frogs, the 30-chromosome Hyla
(Anura: Hylidae). Molecular Phylogenetics and Evolution 18: 370-385.

Crawford, A.; K. Lips; E. Bermingham. 2010. Epidemic disease decimates amphibian
abundance, species diversity, and evolutionary history in the highlands of central
Panama. Proceedings of the National Academy of Sciences of USA 107: 13777—
13782.

Dayrat, B. 2005. Towards integrative taxonomy. Biological Journal of the Linnean Society
85: 407-415.

DeSalle, R.; M. Egan; M. Siddall. 2005. The unholy trinity: taxonomy, species delimitation
and DNA barcoding. Philosophical Transactions of the Royal Society of London,
B 360: 1905-1916.

70



Duellman, W. 2005. Cusco Amazoénico. The lives of amphibians and reptiles in an

Amazonian rainforest. Cornell University Press. 433pp.

Edgar, R. 2004. MUSCLE: a multiple sequence alignment method with reduced time and
space complexity. BMC Bioinformatics 5: 113. (Disponible en:

www.ebi.ac.uk/Tools/muscle/index.html.)

Elmer, K.; D. Cannatella. 2008. Three new species of leaflitter frogs from the upper
Amazon forests: cryptic diversity within Pristimantis “ockendeni” (Anura:
Strabomantidae) in Ecuador. Zootaxa 1784: 11-38.

Faivovich, J.; C. Haddad; P. Garcia; D. Frost; J. Campbell; W. Wheeler. 2005. Systematic
review of the frog Family Hylidae, with special reference to Hylinae: Phylogenetic
analysis and taxonomic revision. Bulletin of the American Museum of Natural
History, 294: 1-240.

Folmer, O.; M. Black; W. Hoeh; R. Lutz; R. Vrijenhoek. 1994. DNA primers for
amplification of mitochondrial cytochrome c oxidase subunit | from diverse
metazoan invertebrates. Molecular Marine Biology and Biotechnology 3: 294—
299.

Fouquet, A.; A. Gilles; M. Vences; C. Marty; M. Blanc; N. Gemmell. 2007a.
Underestimation of species richness in neotropical frogs revealed by mtDNA
analyses. PLoS ONE 2, e1109.

Fouquet, A.; M. Vences; M. Salducci; A. Meyer; C. Marty; M. Blanc; A. Gilles. 2007b.
Revealing cryptic diversity using molecular phylogenetics and phylogeography in
frogs of the Scinax ruber and Rhinella margaritifer species groups. Molecular
Phylogenetics and Evolution 43: 567-582.

Funk, C.; J. Caldwell; C. Peden; J. Padial; I. De la Riva; D. Cannatella. 2007. Tests of
biogeographic hypotheses for diversification in the Amazonian forest frog,

Physalaemus petersi. Molecular Phylogenetics and Evolution 44: 825-837.

Funk, C.; M. Caminer; S. Ron. 2011. High levels of cryptic species diversity uncovered in

Amazonian frogs. Proceedings of the Royal Society B 279: 1806-1814.

Gascuel, O. 1997. BIONJ: an improved version of the NJ algorithm based on a simple

model of sequence data. Molecular Biology and Evolution 14: 685-695.

Grant, T.; D. Frost; J. Caldwell; R. Gagliardo; C. Haddad; P. Kok; D. Means; B. Noonan;
W. Schargel; W. Wheeler. 2006. Phylogenetic systematics of dart-poison frogs
and their relatives (Amphibia: Athesphatanura: Dendrobatidae). Bulletin of the

American Museum of Natural History 299: 1-261.

71



Guindon, S.; J. Dufayard; V. Lefort; M. Anisimova; W. Hordijk; O. Gascuel. 2010. New
algorithms and methods to estimate maximume-likelihood phylogenies: assessing
the performance of PhyML 3.0. Systematic Biology 59: 307-321.

Hajibabaei, M.; D. Janzen; J. Burns; W. Hallwachs; P. Hebert. 2006. DNA barcodes
distinguish species of tropical Lepidoptera. Proceedings of the National Academy
of Sciences USA 103: 968-971.

Hanken, J. 1999. Why are there so many new amphibian species when amphibians are

declining? Trends in Ecology and Evolution 14: 7-8.

Hebert, P.; A. Cywinska; S. Ball; J. deWaard. 2003. Biological identifications through DNA
barcodes. Proceedings of the Royal Society of London series B 270: 313-321.

Hedges, S.; W. Duellman; M. Heinicke. 2008. New World direct-developing frogs (Anura:
Terrarana): Molecular phylogeny, classification, biogeography, and conservation.
Zootaxa 1737: 1 —182.

Heyer, R.; M. Donnelly; R. McDiarmid; L. Hayek; M. Foster (editores). 1994. Measuring
and Monitoring Biological Diversity, Standard Methods for Amphibians.
Smithsonian Institution Press. Washington D.C. 364 pp.

Jansen, M.; R. Bloch; A. Schulze; M. Pfenninger. 2011. Integrative inventory of Bolivia's

lowland anurans reveals hidden diversity. Zoologica Scripta 40: 567-583.

Katoh, T. 2010. Parallelization of the MAFFT multiple sequence alignment program.
Bioinformatics 26:1899-1900. (Disponible en:
http://mafft.cbrc.jp/alignment/software/)

Keane, T.; C. Creevey; M. Pentony; T. Naughton; J. Mclnerney. 2006. Assessment of
methods for amino acid matrix selection and their use on empirical data shows
that ad hoc assumptions for choice of matrix are not justified. BMC Evolutionary
Biology 6: 29.

Kohler, J.; D. Vieites; R. Bonett; F. Garcia; F. Glaw; D. Steinke; M. Vences. 2005. New
amphibians and global conservation: A boost in species discoveries in a highly

endangered vertebrate group. BioScience 55: 693-969.

Lehr, E. 2002. Amphibien und Reptilien in Peru. Natur-und Tier-Verlag. Munster.

Alemania.

Letunic, I.; P. Bork. 2007. Interactive Tree Of Life (iTOL): an online tool for phylogenetic
tree display and annotation. Bioinformatics 23(1): 127-128. (Disponible en
http://itol.embl.de/).

72



Lips, K.; F. Brem; R. Brenes; J. Reeve; R. Alford; J. Voyles; C. Carey; L. Livo; A. Pessier;
J. Collins. 2006. Emerging infectious diseases and the loss of biodiversity in a
Neotropical amphibian community. Proceedings of the National Academy of
Sciences USA 103: 3165-3170.

Lotters, S.; M. Vences. 2000. Bemerkungen zur Nomenklatur und Taxonomie
peruanischer Pfeilgiftfrosche (Anura: Dendrobatidae: Dendrobates,
Epipedobates). Salamandra 36: 247—-260.

Lougheed, S.; J. Austin; J. Bogart; P. Boag; A. Chek. 2006. Multi-character perspectives
on the evolution of intraspecific differentiation in a neotropical hylid frog. BMC

Evolutionary Biology 6: 23.

Moritz, C. 1994. Defining ‘Evolutionarily Significant Units’ for conservation. Trends in
Ecology and Evolution 9 (10): 373 — 375.

Muller, J.; C. Creevey; J. Thompson; D. Arendt; P. Bork. 2010. AQUA: automated quality

improvement for multiple sequence alignments. Bioinformatics 26: 263-265.

Padial, J.; J. Chaparro; |I. De La Riva. 2008. Systematics of Oreobates and the
Eleutherodactylus discoidalis species group (Amphibia, Anura), based on two
mitochondrial DNA genes and external morphology. Zoological Journal of the
Linnean Society 152: 737-773.

Padial, J; I. De la Riva. 2009. Integrative taxonomy reveals cryptic Amazonian species of
Pristimantis (Anura: Strabomantidae). Journal of the Linnean Society 155: 97—
122.

Padial, J; A. Miralles; I. De la Riva; M. Vences. 2010 The integrative future of taxonomy.

Frontiers in Zoology 7: 16.

Palumbi, S.; A. Martin; S. Romano; W. McMillan; L. Stice; G. Grabowski. 1991. The
Simple Fool's Guide to PCR, Version 2.0, Publicacion Privada, Universidad de
Hawaii.

Pyron, A.; J. Wiens. 2011. A large-scale phylogeny of Amphibia including over 2800

species, and a revised classification of extant frogs, salamanders, and caecilians.

Molecular Phylogenetics and Evolution 61: 543-583.

Ratnasingham, S.; P. Hebert. 2007. BOLD: The Barcode of Life Data System
(www.barcodinglife.org). Molecular Ecology Notes (disponible en linea como doi:
10.1111/j.1471-8286.2006.01678.)

73



Roberts, J.; J. Brown; R. Von May; W. Arizabal; R. Schulte; K. Summers. 2006. Genetic
divergence and speciation in lowland and montane Peruvian poison frogs.

Molecular Phylogenetics and Evolution 41:149-164.

Santos, J.; L. Coloma; K. Summers; J. Caldwell; R. Ree; D. Cannatella. 2009. Amazonian
amphibian diversity is primarily derived from late Miocene Andean lineages.
PLoS Biology 7(3):e56.

Schluter, A. 2005. Amphibien an einem Stillgewasser in Peru. Edition Chimaira, Frankfurt

am Main, Alemania.

Stuart, S.; J. Chanson; N. Cox; B. Young; A. Rodrigues; D. Fischman; R. Waller. 2004.
Status and Trends of Amphibian Declines and Extinctions Worldwide. Science
306: 1783-1786.

Stuart, B.; R. Inger; H. Voris. 2006. High level of cryptic species diversity revealed by

sympatric lineages of Southeast Asian forest frogs. Biology Letters 2: 470-474.

Tamura K.; J. Dudley; M. Nei; S. Kumar. 2007. MEGA4: Molecular Evolutionary Genetics
Analysis (MEGA) software version 4.0. Molecular Biology and Evolution 24:
1596-1599.

Tavaré, S. 1986. Some Probabilistic and Statistical Problems in the Analysis of DNA
Sequences. Lectures on Mathematics in the Life Sciences (American
Mathematical Society) 17: 57—86.

Thompson, J.; F. Plewniak; R. Ripp; J. Thierry; O. Poch. 2001. Towards a reliable
objective function for multiple sequence alignments. Journal of Molecular Biology
314: 937-951.

Thompson, J.; J. Thierry; O. Poch. 2003. RASCAL: rapid scanning and correction of
multiple sequence alignments. Bioinformatics 19: 1155-1161. (Disponible en:
ftp://ftp-igbmc.u-strasbg.fr/pub/RASCAL/)

Twomey, E.; J. Brown. 2008. A partial revision of the Ameerega hahneli complex (Anura:
Dendrobatidae) and a new cryptic species from the East-Andean versant of
Central Peru. Zootaxa 1757: 49-65.

Vences, M.; J. Kosuch; R. Boistel; C. Haddad; E. La Marca; S. Létters; M. Veith. 2003.
Convergent evolution of aposematic coloration in Neotropical poison frogs: a
molecular phylogenetic perspective. Organisms Diversity & Evolution 3: 215-
226.

74



Vences, M.; M. Thomas; R. Bonett; D. Vieites. 2005. Deciphering amphibian diversity
through DNA barcoding: chances and challenges. Philosophical Transactions of

the Royal Society B 360: 1859-1868.

Vieites, D; K. Wollenberg; F. Andreone; J. Koéhler; F. Glaw; M. Vences. 2009. Vast
underestimation of Madagascar's biodiversity evidenced by an integrative
amphibian inventory. Proceedings of the National Academy of Sciences USA

106: 8267-8272.

Von May, R.; J. Jacobs; R. Jennings; A. Catenazzi; L. Rodriguez. 2007. Anfibios de Los
Amigos, Manu y Tambopata, Perd. Rapid Color Guide #236 version 1.
Environmental and Conservation Programs, The Field Museum, Chicago.

(Disponible en internet en: www.fmnh.org/animalguides/).

Von May, R.; K. Siu-Ting; J. Jacobs; M. Medina; G. Gagliardi; L. Rodriguez; M. Donnelly.
2009. The amphibians of Los Amigos Research Center with comments on the
conservation status of amphibians in Madre de Dios, Peru. Herpetological

Conservation and Biology 4(1): 14-29.

Waterhouse, A.; J. Procter; D. Martin; M. Clamp; G. Barton. 2009. Jalview Version 2 - a
multiple sequence alignment editor and analysis workbench. Bioinformatics 25

(9): 1189-1191. (Disponible en www.jalview.org/).

Wiens J.; J. Fetzner; C. Parkinson; T. Reeder. 2005. Hylid Frog Phylogeny and Sampling
Strategies for Speciose Clades. Systematic Biology 54(5): 719-748.

Wiens, J.; C. Kuczynski; X. Hua; D. Moen. 2010. An expanded phylogeny of treefrogs
(Hylidae) based on nuclear and mitochondrial sequence data. Molecular

Phylogenetics and Evolution 55: 871-882.

Will, K.; B. Mishler; Q. Wheeler. 2005. The perils of DNA barcoding and the need for
integrative taxonomy. Systematic Biology 54: 844-851.

Wynn, A.; R. Heyer. 2001. Do geographically widespread species of tropical amphibians
exist? An estimate of genetic relatedness within the neotropical frog
Leptodactylus fuscus (Schneider 1799) (Anura Leptodactylidae). Tropical
Zoology 14: 255-285.

Xia, X.; P. Lemey. 2009. Assessing substitution saturation with DAMBE. Pp. 615-630 en:
Lemey, P.; M. Salemi; A. Vandamme (editores). The Phylogenetic Handbook: A
Practical Approach to DNA and Protein Phylogeny. 2nda edicion. Cambridge

University Press.

75



Xia, X.; Z. Xie. 2001. DAMBE: Data analysis in molecular biology and evolution. Journal of
Heredity 92: 371-373.

76



10. Anexos

Anexo |. Lista de secuencias incluidas (genes 16S rRNA y COIl) en el presente trabajo.
Todas las muestras que comienzan con KST, AJC o CORBIDI en el ID de Muestra son
aguellas especialmente secuenciadas para el presentre trabajo.

Gen ID de Muestra Cédigo Acc. Especie Pais Localidad

16S EF493571 EF493571 Eleutherodactylus montanus Republica Dominicana Republica Dominicana

16S CORBIDI_5876
16S KST_0627

16S KST_0598

16S KST_0601

16S KST_0600

16S KST_0596

16S CORBIDI_0202
16S KST_0550

16S KST_0543

16S AJC_2023

16S AJC_2012

16S CORBIDI_5237
16S CORBIDI_5221
16S CORBIDI_5253
16S CORBIDI_5197
16S KST_0552

16S CORBIDI_5188
16S CORBIDI_5168
16S CORBIDI_5231
16S CORBIDI_5232
16S CORBIDI_5230
16S KST_0602

16S CORBIDI_6180
16S AY843628

16S EF376054

16S CORBIDI_5809
16S EU201106

16S CORBIDI_5807
16S AY843610

16S EF376055

16S EU201105

16S CORBIDI_5173
16S KST_0547

16S KST_0537

16S EU201113

16S AY549336

16S CORBIDI_6182
16S AY843613

16S CORBIDI_5877
16S EF376064

16S AY326056

16S CORBIDI_0062
16S EF376057

16S EU201111

16S AY843648

16S EU201110

16S HM480433
16S HM480432
16S HM480434
16S CORBIDI_5825
16S KST_0530

16S AY326054

16S CORBIDI_0058
16S AY843636

16S CORBIDI_6203
16S KRL_1191

16S KRL_0798

16S AY843657

BSAPE556-12
BSAPE339-12
BSAPE337-12
BSAPE335-12
BSAPE338-12
BSAPE336-12
BSAPE516-12
BSAPE280-12
BSAPE273-12
BSAPE023-09
BSAPE012-09
BSAPE411-12
BSAPE407-12
BSAPE412-12
BSAPE406-12
BSAPE282-12
BSAPE462-12
BSAPE405-12
BSAPE409-12
BSAPE410-12
BSAPE408-12
BSAPE340-12
BSAPE534-12
AY843628
EF376054
BSAPE544-12
EU201106
BSAPE542-12
AY843610
EF376055
EU201105
BSAPE404-12
BSAPE277-12
BSAPE267-12
EU201113
AY549336
BSAPE535-12
AY843613
BSAPE557-12
EF376064
AY326056
BSAPE512-12
EF376057
EU201111
AY843648
EU201110
HM480433
HM480432
HM480434
BSAPE546-12
BSAPE260-12
AY326054
BSAPE511-12
AY843636
BSAPE538-12
ND

ND
AY843657

Hypsiboas fasciatus
Hypsiboas fasciatus
Hypsiboas fasciatus
Hypsiboas fasciatus
Hypsiboas fasciatus
Hypsiboas fasciatus
Hypsiboas fasciatus
Hypsiboas fasciatus
Hypsiboas fasciatus
Hypsiboas fasciatus
Hypsiboas fasciatus
Hypsiboas geographicus
Hypsiboas geographicus
Hypsiboas geographicus
Hypsiboas geographicus
Hypsiboas geographicus
Hypsiboas geographicus
Hypsiboas geographicus
Hypsiboas geographicus
Hypsiboas geographicus
Hypsiboas geographicus
Hypsiboas geographicus
Hypsiboas geographicus
Hypsiboas geographicus
Hypsiboas geographicus
Hypsiboas geographicus
Hypsiboas geographicus
Hypsiboas boans
Hypsiboas boans
Hypsiboas boans
Hypsiboas boans
Hypsiboas boans
Hypsiboas cinerascens
Hypsiboas cinerascens
Hypsiboas cinerascens
Hypsiboas cinerascens
Hypsiboas calcaratus
Hypsiboas calcaratus
Hypsiboas calcaratus
Hypsiboas calcaratus
Hypsiboas calcaratus
Hypsiboas calcaratus
Hypsiboas multifasciatus
Hypsiboas multifasciatus
Hypsiboas multifasciatus
Hypsiboas multifasciatus
Hypsiboas balzani
Hypsiboas balzani
Hypsiboas balzani
Hypsiboas lanciformis
Hypsiboas lanciformis
Hypsiboas lanciformis
Hypsiboas lanciformis
Hypsiboas lanciformis
Hypsiboas rufitelus
Hypsiboas rufitelus
Hypsiboas rufitelus
Hypsiboas raniceps

Peru

Peru

Peru

Peru

Peru

Peru

Peru

Peru

Peru

Peru

Peru

Peru

Peru

Peru

Peru

Peru

Peru

Peru

Peru

Peru

Peru

Peru

Peru

Guyana

Guyana Francesa
Peru

Guyana Francesa
Peru

Venezuela
Guyana Francesa
Guyana Francesa
Peru

Peru

Peru

Guyana Francesa
Guyana

Peru

Peru

Peru

Guyana Francesa
Ecuador

Peru

Guyana Francesa
Guyana Francesa
Guyana

Guyana Francesa
ND

ND

ND

Peru

Peru

Ecuador

Peru

Peru

Peru

ND

ND

Argentina

16S AY549335 AY549335 Hypsiboas fasciatus Guyana Guyana
16S EU201108 EU201108 Hypsiboas fasciatus Guyana Francesa Guyana Francesa
16S EU201109 EU201109 Hypsiboas fasciatus Surinam Surinam
16S EF376065 EF376065 Hypsiboas fasciatus Guyana Francesa Guyana Francesa

Loreto

Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Loreto

Madre de Dios
Madre de Dios
Huédnuco
Huédnuco

Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Loreto

Guyana

Guyana Francesa
Loreto

Guyana Francesa
Loreto
Venezuela
Guyana Francesa
Guyana Francesa
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Guyana Francesa
Guyana

Loreto

Peru

Loreto

Guyana Francesa
Ecuador

Loreto

Guyana Francesa
Guyana Francesa
Guyana

Guyana Francesa
ND

ND

ND

Loreto

Madre de Dios
Ecuador

Loreto

Peru

Loreto

ND

ND

Argentina




16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S

AF467269
AY549317
AF467270
AY843632
CORBIDI_5875
KST_0546
KST_0548
CORBIDI_5211
KST_0559
KST_0617
KST_0561
KST_0558
KST_0604
KST_0471
CORBIDI_5241
CORBIDI_5251
CORBIDI_5206
CORBIDI_5249
CORBIDI_5174
KST_0473
KST_0486
CORBIDI_5228
CORBIDI_5240
KST_0467
CORBIDI_5223
CORBIDI_5212
CORBIDI_5214
CORBIDI_5208
CORBIDI_5207
CORBIDI_5227
KST_0579
AY326034
EU201092
AF467264
EF376073
AY549365
KST_0626
EF217481
EF217486
EF217482
EF217485
EF217483
EF217484
KST_0528
EF217473
EF217475
EF217477
EF217478
EF217474
EF217476
EF217487
KST_0249
KST_0241
KST_0239
KST_0536
AJC_2003
EF217490
EF217488
EF217489
EU201091
CORBIDI_5225
CORBIDI_5209
CORBIDI_5205
CORBIDI_5245
KST_0231
AIC_2002
CORBIDI_5213
CORBIDI_5215
CORBIDI_5169
CORBIDI_5216
AIC_2016
CORBIDI_6190

AF467269
AY549317
AF467270
AY843632
BSAPE555-12
BSAPE276-12
BSAPE278-12
BSAPE443-12
BSAPE347-12
BSAPE348-12
BSAPE345-12
BSAPE346-12
BSAPE344-12
BSAPE204-12
BSAPE440-12
BSAPE442-12
BSAPE435-12
BSAPE441-12
BSAPE433-12
BSAPE206-12
BSAPE219-12
BSAPE439-12
BSAPE428-12
BSAPE201-12
BSAPE438-12
BSAPE436-12
BSAPE437-12
BSAPE446-12
BSAPE445-12
BSAPE449-12
BSAPE349-12
AY326034
EU201092
AF467264
EF376073
AY549365
BSAPE350-12
EF217481
EF217486
EF217482
EF217485
EF217483
EF217484
BSAPE258-12
EF217473
EF217475
EF217477
EF217478
EF217474
EF217476
EF217487
BSAPEQ77-09
BSAPE069-09
BSAPE067-09
BSAPE266-12
BSAPE003-09
EF217490
EF217488
EF217489
EU201091
BSAPE448-12
BSAPE447-12
BSAPE444-12
BSAPE450-12
BSAPE059-09
BSAPE002-09
BSAPE430-12
BSAPE431-12
BSAPE429-12
BSAPE432-12
BSAPE016-09
BSAPE537-12

Hypsiboas raniceps
Hypsiboas albopunctatus
Hypsiboas dentei
Hypsiboas heilprini
Hypsiboas fasciatus
Scinax pedromedinae
Scinax pedromedinae
Scinax pedromedinae
Scinax ictericus
Scinax ictericus
Scinax ictericus
Scinax ictericus
Scinax garbei
Scinax ictericus
Scinax ictericus
Scinax ictericus
Scinax ictericus
Scinax ictericus
Scinax ictericus
Scinax ruber
Scinax ictericus
Scinax ictericus
Scinax ictericus
Scinax ictericus
Scinax ictericus
Scinax ictericus
Scinax ictericus
Scinax ruber
Scinax ruber
Scinax ruber
Scinax ruber
Scinax ruber
Scinax ruber
Scinax ruber
Scinax ruber
Scinax ruber
Scinax ruber
Scinax ruber
Scinax ruber
Scinax ruber
Scinax ruber
Scinax ruber
Scinax ruber
Scinax ruber
Scinax ruber
Scinax ruber
Scinax ruber
Scinax ruber
Scinax ruber
Scinax ruber
Scinax ruber
Scinax ruber
Scinax ruber
Scinax ruber
Scinax ruber
Scinax ruber
Scinax ruber
Scinax ruber
Scinax ruber
Scinax ruber
Scinax ruber
Scinax ruber
Scinax ruber
Scinax ruber
Scinax ruber
Scinax ruber
Scinax garbei
Scinax garbei
Scinax garbei
Scinax garbei
Scinax garbei
Scinax garbei

Guyana Francesa
Brasil

Guyana Francesa
Pet Trade

Peru

Peru

Peru

Peru

Peru

Peru

Peru

Peru

Peru

Peru

Peru

Peru

Peru

Peru

Peru

Peru

Peru

Peru

Peru

Peru

Peru

Peru

Peru

Peru

Peru

Peru

Peru

Peru

Surinam

Guyana Francesa
Guyana Francesa
Guyana

Peru

Guyana Francesa
Guyana Francesa
Guyana Francesa
Guyana Francesa
Guyana Francesa
Guyana Francesa
Peru

Guyana Francesa
Guyana Francesa
Guyana Francesa
Guyana Francesa
Guyana Francesa
Guyana Francesa
Guyana Francesa
Peru

Peru

Peru

Peru

Peru

Guyana Francesa
Guyana Francesa
Guyana Francesa
Guyana Francesa
Peru

Peru

Peru

Peru

Peru

Peru

Peru

Peru

Peru

Peru

Peru

Peru

Guyana Francesa
Brasil

Guyana Francesa
Pet Trade
Loreto
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Peru

Surinam

Guyana Francesa
Guyana Francesa
Guyana
Madre de Dios
Guyana Francesa
Guyana Francesa
Guyana Francesa
Guyana Francesa
Guyana Francesa
Guyana Francesa
Madre de Dios
Guyana Francesa
Guyana Francesa
Guyana Francesa
Guyana Francesa
Guyana Francesa
Guyana Francesa
Guyana Francesa
Huédnuco
Huédnuco
Huédnuco
Madre de Dios
Huédnuco
Guyana Francesa
Guyana Francesa
Guyana Francesa
Guyana Francesa
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Huédnuco
Huédnuco
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Huédnuco

Loreto




16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S

AY326033
KST_0502
KST_0505
KST_0503
DQ283030
KST_0447
EU201088
EF217496
EF217497
EF217500
EF217501
EF217498
EF217503
EF376072
EF217502
EF217499
EU201089
EU201090
EF217510
EF217509
AF467263
EF376074
EF217506
EF217508
EF217507
EF376075
EF217505
EF217504
EU201093
CORBIDI_5255
DQ502172
HQ290968
EU342599
F1784504
F1784505
F1784526
F1784501
F1784508
F1784507
F1784516
F1784509
DQ502169
F1784447
F1784529
EU342607
EU342608
AY364547
HQ290958
DQ502179
EU342602
DQ502177
DQ502176
DQ502175
EU342604
EU342603
EU342606
EU342605
HQ290964
DQ502018
DQ501985
EU342575
EU342576
AY364551
EU342568
DQ283037
EU342569
HQ290997
AF128554
AY364572
EU342570
EU342573
AF128545

AY326033
BSAPE235-12
BSAPE238-12
BSAPE236-12
DQ283030
BSAPE197-12
EU201088
EF217496
EF217497
EF217500
EF217501
EF217498
EF217503
EF376072
EF217502
EF217499
EU201089
EU201090
EF217510
EF217509
AF467263
EF376074
EF217506
EF217508
EF217507
EF376075
EF217505
EF217504
EU201093
BSAPE427-12
DQ502172
HQ290968
EU342599
F1784504
F1784505
F1784526
F1784501
F1784508
F1784507
F1784516
F1784509
DQ502169
F1784447
F1784529
EU342607
EU342608
AY364547
HQ290958
DQ502179
EU342602
DQ502177
DQ502176
DQ502175
EU342604
EU342603
EU342606
EU342605
HQ290964
DQ502018
DQ501985
EU342575
EU342576
AY364551
EU342568
DQ283037
EU342569
HQ290997
AF128554
AY364572
EU342570
EU342573
AF128545

Scinax garbei

Scinax garbei

Scinax garbei

Scinax garbei

Scinax garbei

Scinax garbei

Scinax boesemani
Scinax boesemani
Scinax boesemani
Scinax boesemani
Scinax boesemani
Scinax boesemani
Scinax boesemani
Scinax boesemani
Scinax boesemani
Scinax boesemani
Scinax boesemani
Scinax boesemani
Scinax cruentommus
Scinax cruentommus
Scinax cruentommus
Scinax cruentommus
Scinax cruentommus
Scinax cruentommus
Scinax cruentommus
Scinax cruentommus
Scinax cruentommus
Scinax cruentommus
Scinax cruentommus
Scinax funereus

C panamensis

C panamensis

C panamensis

C panamensis

C panamensis

C panamensis

C panamensis

C panamensis

C panamensis

C panamensis

C panamensis

C panamensis

C panamensis

C panamensis

C fugax

C fugax

C fugax

C fugax

C fraterdanieli

C fraterdanieli

C fraterdanieli

C fraterdanieli

C fraterdanieli

C fraterdanieli

C fraterdanieli

C argyrogaster

C argyrogaster

E machalilla

E machalilla

E machalilla

E machalilla

E machalilla

E machalilla

E boulengeri

E boulengeri

E boulengeri

E boulengeri

E boulengeri

E boulengeri

E boulengeri

E anthonyi

E anthonyi

Ecuador

Peru

Peru

Peru

Peru

Peru

Guyana

Guyana Francesa
Guyana Francesa
Guyana Francesa
Guyana Francesa
Guyana Francesa
Guyana Francesa
Guyana Francesa
Guyana Francesa
Guyana Francesa
Surinam
Surinam

Guyana Francesa
Guyana Francesa
Guyana

Guyana Francesa
Guyana Francesa
Guyana Francesa
Guyana Francesa
Guyana Francesa
Guyana Francesa
Guyana Francesa
Guyana Francesa
Peru

Panama

Panama

Panama

Panama

Panama

Panama

Panama

Panama

Panama

Panama

Panama

Panama

Panama

Panama

Ecuador
Ecuador
Ecuador
Ecuador
Colombia
Colombia
Colombia
Colombia
Colombia
Colombia
Colombia

Peru

Peru

Ecuador
Ecuador
Ecuador
Ecuador
Ecuador
Ecuador
Colombia

ND

Ecuador
Ecuador

ND

Ecuador
Ecuador

Peru

ND

Ecuador

Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Peru

Madre de Dios
Guyana

Guyana Francesa
Guyana Francesa
Guyana Francesa
Guyana Francesa
Guyana Francesa
Guyana Francesa
Guyana Francesa
Guyana Francesa
Guyana Francesa
Surinam
Surinam

Guyana Francesa
Guyana Francesa
Guyana

Guyana Francesa
Guyana Francesa
Guyana Francesa
Guyana Francesa
Guyana Francesa
Guyana Francesa
Guyana Francesa
Guyana Francesa
Madre de Dios
Darien,

Colén

Colén

Coclé

Coclé

Coclé

Coclé

Coclé

Coclé

Coclé

Coclé

Cocle,

Coclé

Coclé

Pastaza

Morona Santiago
ND

Morona Santiago
Caldas,

Valle del Cauca
Cauca,

Cauca,

Cauca,

Quindio

Quindio

San Martin

San Martin
Manabi

Manabi,

Manabi,

Cafiar

Cafiar

ND

Cauca

ND

Esmeraldas
Esmeraldas,

ND

ND

Carchi

Piura

ND




16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S

EU342574
DQ502151
HQ290995
AY395961
HQ291001
EU342578
EU342577
FI1882778
AF128548
AF124127
EF107172
AY364576
AY364577
DQ523075
DQ523038
EU342622
CORBIDI_5291
DQ523026
DQ523022
DQ523078
EU342623
DQ523049
DQ523079
DQ523051
EU517666
EU517664
DQ523086
DQ523032
DQ523061
DQ523033
DQ502270
DQ502081
DQ502226
DQ502086
DQ523063
DQ523067
DQ502087
EU342619
EU342618
DQ502084
DQ523064
EU342614
DQ502085
DQ523041
DQ501996
DQ523081
KST_0485
DQ523056
EU342616
DQ501991
KST_0577
DQ523034
DQ523027
KST_0633
DQ501997
KST_0629
EU342617
AF282246
KST_0500
AY263247
HF_007
HQ290998
AY364573
EU342615
DQ502077
DQ502083
EU517669
KST_0207
HF_004
KST_0303
KST_0234
KST_0254

EU342574
DQ502151
HQ290995
AY395961
HQ291001
EU342578
EU342577
F1882778
AF128548
AF124127
EF107172
AY364576
AY364577
DQ523075
DQ523038
EU342622
BSAPE388-12
DQ523026
DQ523022
DQ523078
EU342623
DQ523049
DQ523079
DQ523051
EU517666
EU517664
DQ523086
DQ523032
DQ523061
DQ523033
DQ502270
DQ502081
DQ502226
DQ502086
DQ523063
DQ523067
DQ502087
EU342619
EU342618
DQ502084
DQ523064
EU342614
DQ502085
DQ523041
DQ501996
DQ523081
BSAPE218-12
DQ523056
EU342616
DQ501991
BSAPE318-12
DQ523034
DQ523027
BSAPE319-12
DQ501997
BSAPE320-12
EU342617
AF282246
BSAPE233-12
AY263247
BSAPE299-12
HQ290998
AY364573
EU342615
DQ502077
DQ502083
EU517669
BSAPE038-09
BSAPE296-12
BSAPE133-09
BSAPE062-09
BSAPE082-09

E anthonyi
E anthonyi
E anthonyi
E tricolor
E tricolor
E tricolor
E tricolor
E tricolor
E tricolor
E tricolor
E tricolor
E tricolor
E tricolor
A hahneli
A hahneli
A hahneli
A hahneli
A hahneli
A hahneli
A hahneli
A rubriventris
A hahneli
A hahneli
A hahneli
Ameerega sp
Ameerega sp
A hahneli
A hahneli
A hahneli
A hahneli
A hahneli
A hahneli
A hahneli
A hahneli
A hahneli
A hahneli
A hahneli
A hahneli
A hahneli
A hahneli
A hahneli
A hahneli
A hahneli
A hahneli
A hahneli
A hahneli
A hahneli
A hahneli
A picta

A hahneli
A hahneli
A hahneli
A hahneli
A hahneli
A hahneli
A hahneli
A picta

A hahneli
A hahneli
A hahneli
A hahneli
A hahneli
A hahneli
A hahneli
A hahneli
A hahneli
A hahneli
A hahneli
A hahneli
A hahneli
A hahneli
A hahneli

Ecuador
bp
Ecuador
Ecuador
Ecuador
Ecuador
Ecuador
Panama
ND

ND

ND
Ecuador
Ecuador
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Colombia
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Bolivia
Peru
Guyana Francesar
Peru
Ecuador
Ecuador
Brasil
Brasil
Brasil
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru

Azuay

DNA

Loja,
Moraspungo
Cotopaxi,
Bolivar
Cotopax

PET TRADE
ND

ND

ND

ND

ND

Loreto,

Cuzco

Cuzco
Madre de Dios
San Martin
San Martin
San Martin
San Martin
San Martin
San Martin
San Martin
Loreto

Loreto

San Martin
San Martin
Loreto,
Loreto,
Amazonas,
Amazonas,
Amazonas,
Amazonas,
Amazonas
Amazonas
Amazonas,
Amazonas
Amazonas
Acre,

Acre

Acre

Acre,

Ucayali
Madre de Dios
Ucayali
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Ucayali

Cuzco
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Cobija
Madre de Dios
ND

Huédnuco
Francisco de Orellana
ND

Acre

Acre,

Acre,
Huédnuco
Huédnuco
Huédnuco
Huédnuco
Huédnuco
Huédnuco




16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S

KST_0310
HF 011
HF 013
HF_005
HF 012
AF282248
HF 014
HF_003
HF_006
DQ523037
DQ523077
DQ523065
DQ502147
DQ502148
EU342626
DQ502079
EU342627
DQ502250
DQ502112
EU342632
DQ502267
HQ291002
CORBIDI_5286
DQ523046
U39973
KST_0260
KST_0271
KST_0282
KST_0298
KST_0290
KST_0300
KST_0295
DQ502111
DQ523036
AF128569
DQ523068
EU342629
EU342630
AF124128
EU342628
DQ523021
CORBIDI_5292
KST_0526
DQ502023
KST_0514
DQ502021
EU342631
DQ523066
DQ523052
DQ523054
DQ523047
DQ523050
CORBIDI_6118
EU342633
DQ523035
DQ523029
DQ523071
DQ523030
DQ523058
DQ502082
DQ502219
EU342634
DQ523031
DQ502227
DQ523028
F1752309
F1752308
DQ523076
DQ523044
EU342609
DQ523043
F1752273

BSAPE140-09
BSAPE301-12
BSAPE303-12
BSAPE297-12
BSAPE302-12
AF282248
BSAPE304-12
BSAPE295-12
BSAPE298-12
DQ523037
DQ523077
DQ523065
DQ502147
DQ502148
EU342626
DQ502079
EU342627
DQ502250
DQ502112
EU342632
DQ502267
HQ291002
BSAPE389-12
DQ523046
U39973
BSAPE088-09
BSAPE102-09
BSAPE112-09
BSAPE128-09
BSAPE120-09
BSAPE130-09
BSAPE125-09
DQ502111
DQ523036
AF128569
DQ523068
EU342629
EU342630
AF124128
EU342628
DQ523021
BSAPE390-12
BSAPE256-12
DQ502023
BSAPE244-12
DQ502021
EU342631
DQ523066
DQ523052
DQ523054
DQ523047
DQ523050
BSAPE531-12
EU342633
DQ523035
DQ523029
DQ523071
DQ523030
DQ523058
DQ502082
DQ502219
EU342634
DQ523031
DQ502227
DQ523028
F1752309
F1752308
DQ523076
DQ523044
EU342609
DQ523043
F1752273

A hahneli
A hahneli
A hahneli
A hahneli
A hahneli
A hahneli
A hahneli
A hahneli
A hahneli
A hahneli
A trivittata
A trivittata
A trivittata
A trivittata
A trivittata
A trivittata
A trivittata
A trivittata
A trivittata
A trivittata
A trivittata
A trivittata
A trivittata
A trivittata
A trivittata
A trivittata
A trivittata
A trivittata
A trivittata
A trivittata
A trivittata
A trivittata
A trivittata
A trivittata
A trivittata
A trivittata
A trivittata
A trivittata
A trivittata
A trivittata
A trivittata
A trivittata
A trivittata
A trivittata
A trivittata
A trivittata
A trivittata
A trivittata
A trivittata
A trivittata
A trivittata
A trivittata
A trivittata
A trivittata
A trivittata
A trivittata
A trivittata
A trivittata
A trivittata
A trivittata
A trivittata
A trivittata
A trivittata
A trivittata
A trivittata
A pongoensis
A pongoensis
A pongoensis
A pongoensis
A bassleri
A bassleri
A bassleri

Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Guyana Francesa
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Surinam
Surinam
Brasil
Colombia
Colombia
Colombia
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
ND
Peru
Peru
Peru
ND
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Brasil
Peru
Brasil
Peru
Peru
Peru
Brasil
Brasil
Brasil
Peru
Brasil
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru

Huédnuco
Huédnuco
Huédnuco
Huédnuco
Huédnuco
Panguana
Huédnuco
Huédnuco
Huédnuco
San Martin
Guyana Francesa
Amazonas
Amazonas,
Amazonas,
Amazonas
Acre,
Brokopondo,
Para,
Amazonas,
Amazonas
Amazonas,
Amazonas,
Madre de Dios
Pasco
Huédnuco
Huédnuco
Huédnuco
Huédnuco
Huédnuco
Huédnuco
Huédnuco
Huédnuco
Huanuco,
Loreto,

ND
Amazonas
San Martin
San Martin
ND

San Martin
San Martin
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Loreto
Loreto,
Loreto,

San Martin
Huédnuco
San Martin
Loreto

Acre

Loreto,

Acre

San Martin
San Martin
San Martin
Acre,

Acre,

Acre

Loreto,
Acre,
Ucayali
Loreto
Loreto

San Martin
San Martin
San Martin
San Martin
San Martin




16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S

F1752268
DQ523088
F1752284
F1752285
F1752278
F1752277
F1752279
F1752269
DQ523083
EU342610
DQ523087
DQ523073
F1752274
F1752272
F1752267
F1752270
DQ523045
F1752266
AF128563
DQ523060
F1752287
F1752288
F1752289
F1752280
DQ523057
F1752286
F1752282
F1752283
F1752281
F1752271
F1752275
F1752276
F1752290
DQ523080
DQ523085
DQ523070
DQ523042
DQ502114
F1752298
F1752299
F1752297
EU517670
F1752296
F1752304
KST_0266
KST_0269
KST_0296
DQ502116
KST_0314
KST_0283
KST_0299
F1752306
F1752302
F1752303
F1752300
FJ752301
F1752307
FJ752305
DQ502073
HQ290996
DQ502225
DQ502095
EU342612
DQ523074
AF128557
AY364571
DQ523084
DQ283073
AF124137
EU517667
EU517668
AF282247

F1752268
DQ523088
F1752284
F1752285
F1752278
F1752277
F1752279
F1752269
DQ523083
EU342610
DQ523087
DQ523073
F1752274
F1752272
F1752267
F1752270
DQ523045
F1752266
AF128563
DQ523060
F1752287
F1752288
F1752289
F1752280
DQ523057
F1752286
F1752282
F1752283
F1752281
F1752271
F1752275
F1752276
F1752290
DQ523080
DQ523085
DQ523070
DQ523042
DQ502114
F1752298
F1752299
F1752297
EU517670
F1752296
F1752304
BSAPE094-09
BSAPE100-09
BSAPE126-09
DQ502116
BSAPE144-09
BSAPE113-09
BSAPE129-09
F1752306
F1752302
F1752303
FJ752300
FJ752301
F1752307
F1752305
DQ502073
HQ290996
DQ502225
DQ502095
EU342612
DQ523074
AF128557
AY364571
DQ523084
DQ283073
AF124137
EU517667
EU517668
AF282247

A bassleri

A bassleri
Ameerega sp
Ameerega sp
Ameerega sp
Ameerega sp
Ameerega sp
A bassleri

A bassleri

A bassleri

A bassleri

A bassleri
Ameerega sp
A bassleri

A bassleri

A bassleri

A bassleri

A bassleri

A bassleri

A bassleri
Ameerega sp
Ameerega sp
A bassleri
Ameerega sp
A bassleri
Ameerega sp
Ameerega sp
Ameerega sp
Ameerega sp
A bassleri
Ameerega sp
Ameerega sp
A bassleri

A bassleri

A bassleri

A bassleri

A smaragdina
A petersi

A smaragdina
A smaragdina
A smaragdina
A smaragdina
A smaragdina
A petersi

A petersi

A petersi

A petersi

A petersi

A petersi

A petersi

A petersi

A petersi

A petersi

A petersi

A petersi

A petersi

A petersi

A petersi

A bilinguis

A bilinguis

A bilinguis

A bilinguis

A bilinguis

A bilinguis

A bilinguis

A bilinguis

A silverstonei
A silverstonei
A silverstonei
A rubriventris
A rubriventris
A rubriventris

Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
ND
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
ND
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
ND
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Ecuador
Ecuador
Ecuador
Ecuador
Ecuador
Ecuador
ND
Ecuador
Peru
ND
ND
Peru
Peru
ND

San Martin
San Martin
San Martin
San Martin
Loreto
Loreto
Loreto

San Martin
San Martin
San Martin
San Martin
San Martin
San Martin
San Martin
San Martin
San Martin
San Martin
San Martin
ND

San Martin
San Martin
San Martin
San Martin
San Martin
San Martin
San Martin
San Martin
San Martin
San Martin
San Martin
San Martin
San Martin
San Martin
San Martin
San Martin
San Martin
Pasco
Huanuco,
ND

Pasco
Pasco
Pasco
Pasco
Huédnuco
Huédnuco
Huédnuco
Huédnuco
Humboldt
Huédnuco
Huédnuco
Huédnuco
Huédnuco
ND
Ucayali
Ucayali
Ucayali
Huédnuco
Huédnuco
Sucumbios,
Sucumbios
Sucumbios,
Sucumbios,
Francisco de Orellana
Napo

ND

ND
Huanuco,
ND

ND
Ucayali
Ucayali
ND




16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S

DQ502155
EU525852
DQ523039
DQ523089
DQ523090
HQ290999
AY364574
AF124125
DQ502252
AF128566
AF124126
EU342613
CORBIDI_6125
DQ502033
DQ502125
EU342620
DQ523053
EU342621
DQ523024
DQ502124
EU342624
EU342625
F1752295
F1752293
F1752294
F1752292
F1752291
HS_001
KST_0263
HS_010
HS_013
HS_003
HS_006
KST_0292
HS_011
KST_0304
HS_007
HS_002
HS_005
KST_0214
KST_0206
KST_0312
FI546420
FI546421
FI546422
EU517663
EU517665
HQ891922
KST_0279
AIC_2007
AIC_2010
KST_0228
KST_0492
CORBIDI_5857
DQ679380
EF493662
EU192297
CORBIDI_5278
KST_0508
KST_0480
CORBIDI_5260
KST_0517
EU192254
FI539068
F1438795
EU186666
EU192296
EU368898
EF493700
EU186663
EF493529
EU192293

DQ502155
EU525852
DQ523039
DQ523089
DQ523090
HQ290999
AY364574
AF124125
DQ502252
AF128566
AF124126
EU342613
BSAPE532-12
DQ502033
DQ502125
EU342620
DQ523053
EU342621
DQ523024
DQ502124
EU342624
EU342625
F1752295
F1752293
F1752294
F1752292
F1752291
BSAPE285-12
BSAPE091-09
BSAPE292-12
BSAPE294-12
BSAPE287-12
BSAPE290-12
BSAPE122-09
BSAPE293-12
BSAPE134-09
BSAPE291-12
BSAPE286-12
BSAPE289-12
BSAPE099-09
BSAPE037-09
BSAPE142-09
F1546420
F1546421
F1546422
EU517663
EU517665
HQ891922
BSAPE110-09
BSAPE007-09
BSAPE010-09
BSAPE056-09
BSAPE225-12
BSAPE553-12
DQ679380
EF493662
EU192297
BSAPE497-12
BSAPE241-12
BSAPE213-12
BSAPE496-12
BSAPE247-12
EU192254
FJ539068
F1438795
EU186666
EU192296
EU368898
EF493700
EU186663
EF493529
EU192293

A macero

A macero

A macero

A macero

A simulans

A parvula

A parvula

A parvula

A picta

A picta

A picta

A picta

A altamazonica

A pulchripecta

A braccata

A cainarachi

A cainarachi

A cainarachi

A cainarachi

A flavopicta
Ameerega sp
Ameerega sp
Ameerega sp
Ameerega sp
Ameerega sp
Ameerega sp
Ameerega sp
Ameerega sp
Ameerega sp
Ameerega sp
Ameerega sp
Ameerega sp
Ameerega sp
Ameerega sp
Ameerega sp
Ameerega sp
Ameerega sp
Ameerega sp
Ameerega sp
Ameerega sp
Ameerega sp
Ameerega sp
Ameerega sp
Ameerega sp
Ameerega sp
Ameerega sp
Ameerega sp
Ameerega sp
Oreobates quixensis
Oreobates quixensis
Oreobates quixensis
Oreobates quixensis
Oreobates quixensis
Oreobates quixensis
Oreobates quixensis
Oreobates quixensis
Oreobates quixensis
Oreobates quixensis
Oreobates cruralis
Oreobates cruralis
Oreobates quixensis
Oreobates cruralis
Oreobates discoidalis
Oreobates discoidalis
Oreobates cruralis
Oreobates cruralis
Oreobates heterodactylus
Oreobates heterodactylus
Pristimantis citriogaster
Pristimantis malkini
Pristimantis conspicillatus
Pristimantis toftae

Peru
ND
Peru
Peru
Peru
Ecuador
Ecuador
ND
Guyana
ND
ND
Bolivia
Peru
Brasil
Brasil
Peru
Peru
Peru
Peru
Brasil
Brasil
Brasil
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Bolivia
Bolivia
Bolivia
Peru
Peru
ND
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Ecuador
Ecuador
Bolivia
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Bolivia
Bolivia
Bolivia
Peru
Bolivia
Bolivia
Peru
Ecuador
Ecuador
Bolivia

Madre de Dios
ND

Cuzco

Ucayali

Cuzco
Morona Santiago
ND

ND
Mazaruni-Potaro,
ND

ND

Santa Cruz
Loreto
Amapa,

Mato

San Martin
San Martin
San Martin
San Martin
Tocantins,
Acre

Acre

Loreto

Loreto

Loreto

Loreto

Loreto
Huédnuco
Huédnuco
Huédnuco
Huédnuco
Huédnuco
Huédnuco
Huédnuco
Huédnuco
Huédnuco
Huédnuco
Huédnuco
Huédnuco
Huédnuco
Huédnuco
Huédnuco

ND

ND

ND

San Martin
San Martin
ND

Huédnuco
Huédnuco
Huédnuco
Huédnuco
Madre de Dios
Loreto
Ecuador
Ecuador
Bolivia
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Bolivia

Bolivia

Bolivia

Peru

Bolivia

Bolivia

Peru

Ecuador
Ecuador
Bolivia




16S
16S
16S
16S
16S
16S
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16S
16S
16S
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16S
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16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S

KST_0498
KST_0466
KST_0578
KST_0584
EF493353
KST_0631
CORBIDI_5263
CORBIDI_5274
CORBIDI_5256
CORBIDI_5264
CORBIDI_5273
KST_0208
KST_0318
KST_0475
KST_0501
KST_0504
KST_0479
KST_0497
EU192294
EU201060
EU201061
EU201061
EF493701
EU192290
EU192292
EU192291
EU192289
KST_0474
EU712630
EU712631
KST_0499
KST_0521
KST_0481
KST_0491
CORBIDI_5910
EU192273
EU192274
EU712632
EU192256
EU192277
EU192276
EU192275
EU712633
EF493703
KST_0568
CORBIDI_5289
EU192281
EU192280
EU192282
EU192278
EU192279
EU186660
EU712715
EU712718
EU712710
EU712709
EU712716
EU712717
EU712711
EU712707
EU192284
EU712712
EU712708
EU712713
EU192283
EU192257
EU192258
EF493706
EF493704
EF493705
KST_0278
AIC_2025

BSAPE231-12
BSAPE200-12
BSAPE374-12
BSAPE377-12
EF493353
BSAPE378-12
BSAPE500-12
BSAPE503-12
BSAPE505-12
BSAPE501-12
BSAPE506-12
KST_0208
BSAPE148-09
BSAPE208-12
BSAPE234-12
BSAPE237-12
BSAPE212-12
BSAPE230-12
EU192294
EU201060
EU201061
EU201061
EF493701
EU192290
EU192292
EU192291
EU192289
BSAPE207-12
EU712630
EU712631
BSAPE232-12
BSAPE251-12
BSAPE214-12
BSAPE224-12
BSAPE559-12
EU192273
EU192274
EU712632
EU192256
EU192277
EU192276
EU192275
EU712633
EF493703
BSAPE373-12
BSAPE502-12
EU192281
EU192280
EU192282
EU192278
EU192279
EU186660
EU712715
EU712718
EU712710
EU712709
EU712716
EU712717
EU712711
EU712707
EU192284
EU712712
EU712708
EU712713
EU192283
EU192257
EU192258
EF493706
EF493704
EF493705
BSAPE109-09
AIC_2025

Pristimantis toftae
Pristimantis toftae
Pristimantis toftae
Pristimantis toftae
Pristimantis toftae
Pristimantis toftae

Pristi carv

Pristi lant

Pristimantis toftae
Pristimantis fenestratus
Pristimantis toftae
Pristimantis toftae
Pristimantis toftae
Pristimantis toftae

Pristi sp

Pristi sp

Pristimantis toftae

Pristi sp

Pristimantis toftae
Pristimantis chiastonotus
Pristimantis chiastonotus
Pristimantis chiastonotus
Pristimantis condor
Pristimantis samaipatae
Pristimantis samaipatae
Pristimantis samaipatae
Pristimantis samaipatae
Pristimantis buccinator
Pristimantis buccinator
Pristimantis buccinator
Pristimantis buccinator
Pristimantis buccinator
Pristimantis buccinator
Pristimantis buccinator
Pristimantis peruvianus
Pristimantis fenestratus
Pristimantis fenestratus
Pristimantis fenestratus
Pristimantis fenestratus
Pristimantis fenestratus
Pristimantis fenestratus
Pristimantis fenestratus
Pristimantis fenestratus
Pristimantis fenestratus
Pristimantis fenestratus
Pristimantis fenestratus
Pristimantis koehleri
Pristimantis koehleri
Pristimantis koehleri
Pristimantis koehleri
Pristimantis koehleri
Pristimantis cf
Pristimantis platydactylus
Pristimantis platydactylus
Pristimantis platydactylus
Pristimantis platydactylus
Pristimantis platydactylus
Pristimantis platydactylus
Pristimantis platydactylus
Pristimantis platydactylus
Pristimantis platydactylus
Pristimantis platydactylus
Pristimantis platydactylus
Pristimantis platydactylus
Pristimantis platydactylus
Pristimantis rhabdolaemus
Pristimantis rhabdolaemus
Pristimantis rhabdolaemus
Pristimantis stictogaster
Pristimantis sagittulus
Pristimantis reichlei
Pristimantis reichlei

Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Guyana Francesa
Surinam
Surinam
Ecuador
Bolivia
Bolivia
Bolivia
Bolivia
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Bolivia
Bolivia
Bolivia
Bolivia
Peru
Bolivia
Bolivia
Peru
Peru
Peru
Peru
Bolivia
Bolivia
Bolivia
Bolivia
Bolivia
Peru
Bolivia
Bolivia
Bolivia
Bolivia
Bolivia
Bolivia
Bolivia
Bolivia
Bolivia
Bolivia
Bolivia
Bolivia
Bolivia
Bolivia
Bolivia
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru

Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Peru
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Huédnuco
Huédnuco
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Peru

Guyana Francesa
Surinam
Surinam
Ecuador
Bolivia

Bolivia

Bolivia

Bolivia
Madre de Dios
Peru

Peru
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Loreto

Bolivia

Bolivia

Bolivia

Bolivia

Peru

Bolivia

Bolivia

Peru

Peru
Madre de Dios
Madre de Dios
Bolivia

Bolivia

Bolivia

Bolivia

Bolivia

Peru

Bolivia

Bolivia

Bolivia

Bolivia

Bolivia

Bolivia

Bolivia

Bolivia

Bolivia

Bolivia

Bolivia

Bolivia

Bolivia

Bolivia

Bolivia

Peru

Peru

Peru

Huédnuco
Huédnuco




16S
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16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
16S
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16S
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co1
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co1
co1
co1
co1
co1
co1
co1
co1
co1
co1
co1
co1
co1
co1
co1
co1
co1
co1
co1
co1
co1
co1

AIC_2004
EF493707
EU712720
EU192285
EU192288
KST_0586
EU192287
EU192286
EU712719
CORBIDI_5250
EU192263
EU192265
EU192264
EU192262
EU192260
EU192261
EU192269
EU192270
EU192266
EU192268
EU192267
EU192271
EU192272
EF493390
CORBIDI_6203
KST_0537
KST_0547
KRL_1191
KRL_0798
CORBIDI_5809
CORBIDI_5168
CORBIDI_5197
CORBIDI_5231
CORBIDI_5237
KST_0552
CORBIDI_5221
CORBIDI_5230
CORBIDI_5232
CORBIDI_5253
KST_0602
CORBIDI_6180
CORBIDI_5188
CORBIDI_5877
CORBIDI_6182
AIC_2012
AIC_2023
CORBIDI_5875
KST_0543
KST_0550
KST_0600
KST_0598
KST_0627
KST_0596
KST_0601
KST_0530
CORBIDI_5825
CORBIDI_0058
CORBIDI_5807
CORBIDI_5173
CORBIDI_5183
CORBIDI_5240
KST_0559
KST_0561
KST_0558
KST_0617
CORBIDI_5184
KST_0467
KST_0471
CORBIDI_5212
CORBIDI_5223
CORBIDI_5249
CORBIDI_5214

BSAPE004-09
EF493707
EU712720
EU192285
EU192288
BSAPE376-12
EU192287
EU192286
EU712719
BSAPE499-12
EU192263
EU192265
EU192264
EU192262
EU192260
EU192261
EU192269
EU192270
EU192266
EU192268
EU192267
EU192271
EU192272
EF493390
BSAPE538-12
BSAPE267-12
BSAPE277-12
ND

ND
BSAPE544-12
BSAPE405-12
BSAPE406-12
BSAPE409-12
BSAPE411-12
BSAPE282-12
BSAPE407-12
BSAPE408-12
BSAPE410-12
BSAPE412-12
BSAPE340-12
BSAPE534-12
BSAPE462-12
BSAPE557-12
BSAPE535-12
BSAPE012-09
BSAPE023-09
BSAPE555-12
BSAPE273-12
BSAPE280-12
BSAPE338-12
BSAPE337-12
BSAPE339-12
BSAPE336-12
BSAPE335-12
BSAPE260-12
BSAPE546-12
BSAPE511-12
BSAPE542-12
BSAPE404-12
BSAPE413-12
BSAPE428-12
BSAPE347-12
BSAPE345-12
BSAPE346-12
BSAPE348-12
BSAPE434-12
BSAPE201-12
BSAPE204-12
BSAPE436-12
BSAPE438-12
BSAPE441-12
BSAPE437-12

Pristimantis reichlei
Pristimantis peruvianus
Pristimantis reichlei
Pristimantis reichlei
Pristimantis reichlei
Pristimantis reichlei
Pristimantis reichlei
Pristimantis reichlei
Pristimantis reichlei
Pristi carv

Pristimantis danae
Pristimantis danae
Pristimantis danae
Pristimantis danae
Pristimantis danae
Pristimantis danae
Pristimantis danae
Pristimantis danae
Pristimantis danae
Pristimantis danae
Pristimantis danae
Pristimantis danae
Pristimantis danae
Pristimantis aniptopalmatus
Hypsiboas cinerascens
Hypsiboas cinerascens
Hypsiboas cinerascens
Hypsiboas rufitelus
Hypsiboas rufitelus
Hypsiboas geographicus
Hypsiboas geographicus
Hypsiboas geographicus
Hypsiboas geographicus
Hypsiboas geographicus
Hypsiboas geographicus
Hypsiboas geographicus
Hypsiboas geographicus
Hypsiboas geographicus
Hypsiboas geographicus
Hypsiboas geographicus
Hypsiboas geographicus
Hypsiboas geographicus
Hypsiboas calcaratus
Hypsiboas calcaratus
Hypsiboas fasciatus
Hypsiboas fasciatus
Hypsiboas fasciatus
Hypsiboas fasciatus
Hypsiboas fasciatus
Hypsiboas fasciatus
Hypsiboas fasciatus
Hypsiboas fasciatus
Hypsiboas fasciatus
Hypsiboas fasciatus
Hypsiboas lanciformis
Hypsiboas lanciformis
Hypsiboas lanciformis
Hypsiboas boans
Hypsiboas boans
Hypsiboas sp

Scinax ictericus

Scinax ictericus

Scinax ictericus

Scinax ictericus

Scinax ictericus

Scinax ictericus

Scinax ictericus

Scinax ictericus

Scinax ictericus

Scinax ictericus

Scinax ictericus

Scinax ictericus

Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Bolivia
Bolivia
Bolivia
Peru
Bolivia
Bolivia
Bolivia
Bolivia
Bolivia
Bolivia
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
ND
ND
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru

Huédnuco

Peru

Peru

Peru

Peru
Madre de Dios
Bolivia

Bolivia

Bolivia
Madre de Dios
Bolivia

Bolivia

Bolivia

Bolivia

Bolivia

Bolivia

Peru

Peru

Peru

Peru

Peru

Peru

Peru

Peru

Loreto
Madre de Dios
Madre de Dios
ND

ND

Loreto
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Loreto
Madre de Dios
Loreto

Loreto
Huédnuco
Huédnuco
Loreto
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Loreto

Loreto

Loreto
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios




co1
co1
co1
co1
co1
co1
co1
co1
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co1
co1
co1
co1
co1
co1
co1
co1
co1
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co1
co1
co1
co1
co1
co1
co1
co1
co1
co1
co1
co1
co1
co1
co1
co1
co1
co1
co1
co1
co1
co1
co1
co1
co1
co1
co1
co1
co1
co1
co1
co1
co1
co1
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co1
co1
co1
co1
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co1
co1
co1
co1
co1
co1
co1
co1
co1
co1
co1

CORBIDI_5174
CORBIDI_5241
CORBIDI_5251
CORBIDI_5206
CORBIDI_5240
KST_0486
CORBIDI_5228
CORBIDI_5208
CORBIDI_5207
CORBIDI_5227
AJC_2003
KST_0239
KST_0241
KST_0249
CORBIDI_5209
CORBIDI_5245
CORBIDI_5205
CORBIDI_5225
KST_0473
KST_0536
KST_0231
AIC_2002
KST_0528
KST_0626
KST_0579
CORBIDI_6190
AIC_2016
KST_0503
KST_0447
KST_0505
KST_0502
CORBIDI_5169
CORBIDI_5215
CORBIDI_5216
CORBIDI_5213
CORBIDI_5255
CORBIDI_5211
KST_0546
KST_0548
DQ502742
DQ502853
DQ502711
DQ502737
DQ502879
DQ502878
DQ502882
DQ502880
DQ502825
KST_0314
KST_0283
KST_0266
KST_0299
DQ502823
KST_0629
KST_0633
DQ502719
DQ502718
KST_0577
DQ502717
CORBIDI_5291
KST_0500
KST_0485
DQ502805
DQ502801
DQ502902
DQ502806
DQ502807
DQ502797
DQ502803
DQ502804
DQ502932

HF 013

BSAPE433-12
BSAPE440-12
BSAPE442-12
BSAPE435-12
BSAPE428-12
BSAPE219-12
BSAPE439-12
BSAPE446-12
BSAPE445-12
BSAPE449-12
BSAPE003-09
BSAPE067-09
BSAPE069-09
BSAPEQ77-09
BSAPE447-12
BSAPE450-12
BSAPE444-12
BSAPE448-12
BSAPE206-12
BSAPE266-12
BSAPE059-09
BSAPE002-09
BSAPE258-12
BSAPE350-12
BSAPE349-12
BSAPE537-12
BSAPE016-09
BSAPE236-12
BSAPE197-12
BSAPE238-12
BSAPE235-12
BSAPE429-12
BSAPE431-12
BSAPE432-12
BSAPE430-12
BSAPE427-12
BSAPE443-12
BSAPE276-12
BSAPE278-12
DQ502742
DQ502853
DQ502711
DQ502737
DQ502879
DQ502878
DQ502882
DQ502880
DQ502825
BSAPE144-09
BSAPE113-09
BSAPE094-09
BSAPE129-09
DQ502823
BSAPE320-12
BSAPE319-12
DQ502719
DQ502718
BSAPE318-12
DQ502717
BSAPE388-12
BSAPE233-12
BSAPE218-12
DQ502805
DQ502801
DQ502902
DQ502806
DQ502807
DQ502797
DQ502803
DQ502804
DQ502932
BSAPE303-12

Scinax ictericus
Scinax ictericus
Scinax ictericus
Scinax ictericus
Scinax ictericus
Scinax ictericus
Scinax ictericus
Scinax ruber
Scinax ruber
Scinax ruber
Scinax ruber
Scinax ruber
Scinax ruber
Scinax ruber
Scinax ruber
Scinax ruber
Scinax ruber
Scinax ruber
Scinax ruber
Scinax ruber
Scinax ruber
Scinax ruber
Scinax ruber
Scinax ruber
Scinax ruber
Scinax garbei
Scinax garbei
Scinax garbei
Scinax garbei
Scinax garbei
Scinax garbei
Scinax garbei
Scinax garbei
Scinax garbei
Scinax garbei
Scinax funereus
Scinax pedromedinae
Scinax pedromedinae
Scinax pedromedinae
E boulengeri

E anthonyi

E machalilla

E machalilla

C fraterdanieli
C fraterdanieli
C fraterdanieli
C fraterdanieli
A petersi

A petersi

A petersi

A petersi

A petersi

A petersi

A hahneli

A hahneli

A hahneli

A hahneli

A hahneli

A hahneli

A hahneli

A hahneli

A hahneli

A hahneli

A hahneli

A hahneli

A hahneli

A hahneli

A hahneli

A hahneli

A hahneli

A hahneli

A hahneli

Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
ND
ND
Ecuador
Ecuador
Colombia
Colombia
Venezuela
Colombia
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Peru
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Colombia
Peru

Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Huédnuco
Huédnuco
Huédnuco
Huédnuco
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Huédnuco
Huédnuco
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Loreto
Huédnuco
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
ND

ND

Manabi
Manabi

Cauca,

Cauca,
Trujillo,
Cauca,
Humboldt
Huédnuco
Huédnuco
Huédnuco
Huédnuco
Huanuco
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Acre
Amazonas
Amazonas,
Amazonas
Amazonas
Acre

Acre

Acre
Amazonas,
Huédnuco
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co1
co1
co1
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co1
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co1
co1
co1
co1
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co1
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co1
co1
co1
co1
co1
co1
co1
co1

KST_0310
KST_0234
KST_0254
HF_003
HF_007

HF 011
HF_008

HF 014
HF_006
HF_005

HF 012
KST_0207
HF_004
DQ502901
DQ502903
DQ502802
CORBIDI_5292
CORBIDI_6118
CORBIDI_5286
DQ502744
DQ502746
KST_0526
KST_0514
DQ502821
KST_0300
KST_0295
KST_0260
KST_0271
KST_0282
DQ502929
DQ502799
DQ502849
DQ502848
DQ502822
DQ502920
DQ502831
DQ502851
DQ502922
DQ502832
DQ502875
FI766617
FI766614
FI766613
FI766616
FI766615
FI766618
DQ502871
FI766619
FI766612
FI766611
CORBIDI_6125
HS_013
HS_003
HS_005
KST_0263
HS_001
HS_011
HS_006
HS_010
HS_007
HS_002
KST_0304
KST_0292
CORBIDI_5910
AIC_2006
AIC_2020
AJC_2005
KST_0316
CORBIDI_5262
CORBIDI_5289
KST_0568
AIC_2004

BSAPE140-09
BSAPE062-09
BSAPE082-09
BSAPE295-12
BSAPE299-12
BSAPE301-12
BSAPE300-12
BSAPE304-12
BSAPE298-12
BSAPE297-12
BSAPE302-12
BSAPE038-09
BSAPE296-12
DQ502901
DQ502903
DQ502802
BSAPE390-12
BSAPE531-12
BSAPE389-12
DQ502744
DQ502746
BSAPE256-12
BSAPE244-12
DQ502821
BSAPE130-09
BSAPE125-09
BSAPE088-09
BSAPE102-09
BSAPE112-09
DQ502929
DQ502799
DQ502849
DQ502848
DQ502822
DQ502920
DQ502831
DQ502851
DQ502922
DQ502832
DQ502875
F1766617
F1766614
F1766613
F1766616
F1766615
F1766618
DQ502871
F1766619
F1766612
FI1766611
BSAPE532-12
BSAPE294-12
BSAPE287-12
BSAPE289-12
BSAPE091-09
BSAPE285-12
BSAPE293-12
BSAPE290-12
BSAPE292-12
BSAPE291-12
BSAPE286-12
BSAPE134-09
BSAPE122-09
BSAPE559-12
ND
BSAPE020-09
ND
BSAPE146-09
BSAPE507-12
BSAPE502-12
BSAPE373-12
BSAPE004-09

A hahneli

A hahneli

A hahneli

A hahneli

A hahneli

A hahneli

A hahneli

A hahneli

A hahneli

A hahneli

A hahneli

A hahneli

A hahneli

A trivittata

A trivittata

A trivittata

A trivittata

A trivittata

A trivittata

A trivittata

A trivittata

A trivittata

A trivittata

A trivittata

A trivittata

A trivittata

A trivittata

A trivittata

A trivittata

A trivittata

A trivittata

A trivittata

A trivittata

A trivittata

A trivittata

A flavopicta

A silverstonei

A picta

A braccata

C panamensis

C panamensis

C panamensis

C panamensis

C panamensis

C panamensis

C panamensis

C panamensis

C panamensis

C panamensis

C panamensis

A altamazonica

Asp

Asp

Asp

Asp

Asp
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Anexo Il. Sitios polimérficos informativos observados en el alineamiento de los haplotipos obtenidos con el gen 16S rRNA para el andlisis de
Ameerega. HaplD= Cddigo dado para cada haplotipo; n= Nimero de secuencias.
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Hap ID n 667880011222333666777778889999900000000111112222223333334456¢667 7778889999989 111222223334445555 5
8937829 1804090 126795034573890 15690 12346889 13489013456 1237895028349 145645834567 8248035809039237234s5 6
16S_Ameerl 1 A GATT CTTGAAAATTCACCAAAAGCTCCCTTACCTCCAGCACTTTTTTTACTTATTTCTACCATTTACCAAGATTTTTAGT CTCTTGCCTTCTT
16S_Ameer2 2 c T TATCAT TT c Gcc T
16S_Ameer3 aldl c T T TAT . A.T. T c c cc T
16S_Ameer4 1 cc G ca T Cc.TATTT. AC. T ATTT A.ccc. T T.6.T.cCa TL.TTCT . A c T ATT A
16S_Ameer5 1 € e G ca T TC.TAT.T.ACTT ALTT A.cc.o6T T.G6.T.CAC.TTCTTT. A cc..T6 ATT A
16S_Ameer6 2 cc G ca T TC.TAT.T.ACTT AL TT A.cc.oGT T.G.T.CAC.TTTTTT. A cc TG ATT A
16S_Ameer7 1 T A TT.TAA.T.ATT TTTCc.aAcC c. T T T TT GCA.A.C T AL AT TCaA
16S_Ameer8 1 T G TT.TAA.T.AC TTTC.6C c.T T T TT AGCA. A.C T AL AT TCA
16S_Ameer9 3 A T A TT.TAA.T.ATT TT.c.6¢C c. T T T TTT.AGCA.A.C T AL AT Tca
16S_Ameer10 2 A T G TT.TAA.T.ATT TTTC. GC c.T T T C.TTT.AGCA.A.cC T I TCaA
16S_Ameerll 2 (] d G CC.TAA.T.ATTT ATTT €EEE. T T ca TL.TTCT . A € e TA ATT LA
16S_Ameer12 5 c c G ALTTA Cc.G6.A.T.AC TTTAAA A i T T. TG cc CA.T.CTCA
16S_Ameer13 1 c c G A.TTA Cc.G6.A.T.AC TTTAAA A T T cT. TG cc cCA.T.cTcCa
16S_Ameerl4 1 c G ALTTT CC.ACA. T.AT T TTTAAA A T T TTG ccc c A.T.CcTCa
16S_Ameerl5 1 c c..G6 AL TTA CC.A.A.T.AC TCTAAA A T T TTG ccc CA.T.CTCA
16S_Ameer16 2 c c G ALTTA Cc.A.A.T.AC TCTAGA A i T TTG ccc CA.T.CTCA
16S_Ameerl7 1 c cCA. G AL TTA CT.A.A.T.AC TT.AAA A T T..ACT.Ts c CA.T.cTcCa
16S_Ameer18 1 c.cc G AL TTA cCc.A.A.T.AC TCTAARA A T T TTG ccc T CA.T.CTCA
16S_Ameer19 1 6. c..c s AL TTA cc.A.T.T.AcC TCTAGA A T T TTG ccc CA.T.CTCA
16S_Ameer20 1 c c G ALTTA CT.A.A.T.AC TCTAAA A i T cT. TG cc CA.T.CcTCA
16S_Ameer21 1 c c G AL TTA CT.A.A.T.AC TT.AAA A T T ACT. TG c CA.T.cCcTcCaA
16S_Ameer22 2 c c 19 AL TTA CT.A.A.T.AC c TTTGAA A T T ACT. TG c CA.T.cCcTcCa
16S_Ameer23 1 E c G AL TTA CT.G6.A.T.GC TTTGAA A i i ACT. TG cec cA.T.cTca
16S_Ameer24 4 c c s ALTTA Cc.6.A.T.AC TTTAAA A T T cT.T6 cc cAa.T.CcTCA
16S_Ameer25 4 c c G AL TTA CT.A.A.T.AC TTTGAA A T T ACT. TG c CA.T.cCcTcCaA
16S_Ameer26 1 c c G TT A CT.A.G.T.AC TT.GAA A T T ACT. Ta c CA.T.CTCA
16S_Ameer27 1 c c G AL TTA CT.G6.A.T.GC TTTGAA A T T ACT. TG cec cCA.T.cTca
16S_Ameer28 1 s . G cc G T CT.T.A.T.cCCG.cC 6. TTT cccce. T T cca ATGA AL ACCA.T.T AL TC c A
16S_Ameer29 2 6. 6 cc G c T c TL.T.CTT . . TTT c Tc T C.A.TATGAG. A. ACCA. T.T AL TC.T. A
16S_Ameer30 1 s . G cc G c i CT.T.A.T.CTG.C.AG. TTT cc T c T c.oa AT G A ACCA. T. T A.TC.TcCa
16S_Ameer31 1 c. ¢ EE G EE T © T T.cTT. . TTT c e WE T C.A.TAC.AG.A.A.CA.T.T A.Tc.Tca
16S_Ameer32 6 s . G cc G cc T c T T.ocTT TTT cc T T C.A.TACGAG. A. A. CA. T.T AL TC.TCA
16S_Ameer33 3 6. G cc G cc T © TL.T.T.cCTT TTT € e TC T C.A.TACGAG. A. A. CA.T.T A.TC.TCA
16S_Ameer34 3 6. G cc G cc T CT.T.A.T.CCG.cC T cc TCa T T C.A.TATG ACACCA. T.T A.TC.TCaA
16S_Ameer35 1 s . G cc G cc T CT.T.A.T.cCCG.cC TTT cc Tca T T C.A.TATG AcACCA.TCT A.Tc.TcCa
16S_Ameer36 8 s . ¢ cc G cc T CT.T.A.T.CTG.cC TTT cc T 9 T c. oA AT G A AL ACCA.T. T A.TC.TCa
16S_Ameer37 4 6. 6 € e G cc T CT.T.A.T.CTG.cC 6. TTT € e T T c. A AT GA A.ACCA.T.T A.TC.TCA
16S_Ameer38 1 6. G cc G cc U CT.T.A.T.CTG.C.AG. TTT c T i c. oA ATGA ACCA. T. T A.TC.TCA
16S_Ameer39 15 s . G cc G cc T CT.T.A.T.CTG.C.AG. TTT cc T T c. A ATGA L .ACCA.T. T A.Tc.TcCaA
16S_Ameer40 1 s . c cc G cc T CT.T.A.T.CTG.CT TTT cc Tc T c.oa AT G A AL ACCA.T. T ALTC.TCna
16S_Ameer4l 1 s . o cc G cc T €CT.T.T.T.cCG.cC.nA TTT. C c TLoA T c. A AT G AcCACCA. T.T A.TC.TcCaA
16S_Ameer42 2 s . G cc G cc U CT.TCG6.T.CCG. C TTT c ToA i T cC.ALTAT AcAacCCcA. T. T AL TC.TCA
16S_Ameer43 3 s . G cc G cc T6.CT.T.A.T.CTA.C 6. TTT....CC..T T c. A ATGA A.ACCACT. T A.Tc.TcCa
16S_Ameerd4 1 c . © cc G cc. 6. T cT T T.ccG.c. A TTT. ¢ cc T oA T c. oA AT G A AL ACCA.T.T AL TC.TCA
16S_Ameer4d5 2 s . cc G cc.6. T CT.T.T.T.cCG.cC.nA TTT. C « T.oA T c. A AT G ACA.CA.T.T A.TcC.TcaA
16S_Ameer46 7 6. G cc G cc.6. T CT.T.T.T.CCG.C.A TTT.C c ToA i c. oA AT G AcAacCCcA. T. T AL TC.TCA
16S_Ameer47 1 s . G cc G cc.6. T CT.T.T.T.CCG.C.A TTT. C c T.A.C T c. A AT G ACACCA.T.T A.TCc.Tca
16S_Ameer48 4 c . © cc G cc.6. T cT.T.T.T.ccG.cC.nA TTT.CA. C T oA i c. A AT G ACACCA. T.T AL TC.TCA
16S_Ameer49 1 s . c cc 66. C T c T.T.T.cTT TTT cc T T C.A.TACGAG. A. ACTA.T.T A.TC.TcCA
16S_Ameer50 1 s . G cc 19 c i cT T T i T c T.oA i C.A.TATGA AL A.CA.T. T A.TC.TcCa
16S_Ameer51 5 6. G cc G c T cT. T T T TTT c T.oA T C.A.TATGA A.ACCA T A.TC.TcChA
16S_Ameer52 3 s . G cc G c T cT.T T T T c T T C.A.TATGA AL ACCA.T. T A.TCc.TcCa
16S_Ameer53 3 s . o cc 6T A T cT .7 T cT T T.A T C.A.TATGA ALACCA.T.T A.TCc.TCA
16S_Ameer54 1 s . G cc 6T c T cT .1 T T TTT c T A T C.A.TATGA AL ACCA.T.T ALTC.TCnA
16S_Ameer55 4 6. & cec 6T c T cT . T T..cT TT T.A T C.A.TATGA A.ACCA.T.T A.TcC.TCA
16S_Ameer56 1 s . G cc 6T c T cT.T T cT T TT . oA T C.A.TATGA AL ACCA.T. T A.TC.TcCa
16S_Ameer57 2 s . o cc 6T c T cT.T T cT T T.A T C.A.TATGA ALACCA.T.T Tc.Tca
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Anexo lll. Sitios polimérficos informativos observados en el alineamiento mdltiple de las secuencias del gen 16S rRNA para el analisis de
Ameerega. ID=Cadigo de las secuencia, HaplD= Cédigo dado para cada haplotipo. Datos de especie, pais y regién son proporcionados.
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ID Especie Pais Region Hap ID 6678800112223336667777788899999000000001111122222233333344566677778889999991112222233344455555
85378209 168049012679034573890 156901234689 134809013456 123789028349 1456458345678248035890392372334505
DQ502172 C panamensis Panama Darien 16S_Ameerl |a c AT T CTTGAAAATTCACCAAAAGCT CCCTTACCTCCAGCACT TTTTTTACTTATTTCTACCATTTACCAAGATTTTTAGTICTCTTGCCTTCTT
HQ290968 C panamensis Panama Coloén 16S_Ameer2 c T TATCAT T c Gcc Tc
EU342599 C panamensis Panama Colon 16S_Ameer2 c T TATCAT TT c Gcc Tc
FJ784504 C panamensis Panama Coclé 16S_Ameer3 c . T T TAT.A.T T © @ EE Tc
FJ784505 C panamensis Panama Coclé 16S_Ameer3 c T T TAT. AT T c c ce T
FJ784526 C panamensis Panama Coclé 16S_Ameer3 c T T TAT. AT T c c cc T
FJ784501 C panamensis Panama Coclé 16S_Ameer3 c T T TAT. AL T T c c cc Tc
FJ784508 C panamensis Panama Coclé 16S_Ameer3 | Lc TLoT LTAT. AT . T c c . cc T
FJ784507 C panamensis Panama Coclé 16S_Ameer3 c T T TAT. AT T c c cec T
FJ784516 C panamensis Panama Coclé 16S_Ameer3 c T T TAT. AT T c c cec T
FJ784509 C panamensis Panama Coclé 16S_Ameer3 c T T TAT.A.T T c c cc Tc
DQ502169 C panamensis Panama Cocle 16S_Ameer3 c . T T TAT. AL T T c c e Tc
FJ784447 C panamensis Panama Coclé 16S_Ameer3 c . T T TAT. AT . T c c cec T
FJ784529 C panamensis Panama Coclé 16S_Ameer3 c T T TAT. AT T c c cec Tc
EU342607 C fugax Ecuador Pastaza 16S_Ameer4 cc G ca T cc.TATTT.AC. T ATTT A.ccc. T T. 6. T.CA T.TTCT . A c T6 ATT A
EU342608 C fugax Ecuador Morona Santiago 16S_Ameer5 cc G ca T TC.TAT.T.ACTT ALTT A.cc.6T T.G.T.CAC.TTCTTT. A cc TG ATT .. A
AY 364547 C fugax Ecuador ND 16S_Ameer6 cc G ca T TC.TAT. T, ACTT AT A.cc.GT T.G.T.CAC.TTTTTT. A cc 6 AT T A
HQ290958 C fugax Ecuador Morona Santiago 16S_Ameer6 cc G ca T Tc.TAT.T.ACTT ALTT A.cCcC.GT T.G6.T.CAC. TTTTTT. A cc TG ATT A
DQ502179 C fraterdanieli Colombia Caldas 16S_Ameer7 T A TT.TAA.T.ATT TTTCc. AC c. T T T T GCA.A.C T AL AT Tca
EU342602 C fraterdanieli Colombia Valle del Cauca 16S_Ameer8 T 3 TT.TAA.T. AC TTTC. GcC c. T ™ T TT AGChA. A. C T AL AT TCA
DQ502177 C fraterdanieli Colombia Cauca 16S_Ameer9 A T A TT.TAA.T.ATT TT.c.6cC [ T T TTT.AGCA. A.C T ALALT Tca
DQ502176 C fraterdanieli Colombia Cauca 16S_Ameer9 A T A TT.TAA.T.ATT TT.c.6c c.T T T TTT.AGCA. A.C T AL AT Tca
DQ502175 C fraterdanieli Colombia Cauca 16S_Ameer9 A T A TT.TAA.T.ATT TT.c.Gc c.T T T TTT.AGCA. A.C T AL AT Tca
EU342604 C fraterdanieli Colombia Quindio 16S_Ameer10 | & T 3 TTLTAAL T ATT TTTC. 6cC c.T T T CL.TTT.AGCA. AL C T ALALT TCA
EU342603 C fraterdanieli Colombia Quindio 16S_Ameer10 A T G TT.TAA.T.ATT TTTC.GC c.T T T C.TTT.AGCA. A.C T AL AT TCA
EU342606 C argyrogaster Peru San Martin 16S_Ameerll [ . ¢ c G . CC.TAA.T.ATTT LATTT . GEEE. T T ca ToTTET. Ao o BEo o T A LATT A
EU342605 C argyrogaster  |Peru San Martin 16S_Ameerll s c G cc.TAA.T. ATTT ATTT EEGEE. T T T.TTCT . A cc T A AT T A
HQ290964 E machalilla Ecuador Manabi 16S_Ameer12 c c G AL TTA cc.6.A.T.AC TTTAAA A T T T.T6 cc CA.T.CTCA
DQ502018 E machalilla Ecuador Manabi 16S_Ameer12 c c G AL TTA cc.G6.A.T.AC TTTAAA A T T T. T cc cA.T.CTCA
DQ501985 E machalilla Ecuador Manabi 16S_Ameer12 c c G AL TTA cc.G.A.T.AC TTTAAA A T T T. T cc cA.T.CTCaA
EU342575 E machalilla Ecuador Cafar 16S_Ameer12 c c G AL TTA cc.G.A.T.AC TTTAAA A T T T.T6 cc CA.T.CcTCaA
EU342576 E machalilla Ecuador Cafiar 16S_Ameer12 c c G AL TTA cc.e. AT Ac TTTAAA A T T T.T6 cc cALT.CcTCA
AY 364551 E machalilla Ecuador ND 16S_Ameer13 c c 3 ALTTaA cc.6.A.T.AcC TTTAAA A T T cT.Te cc CA.T.cTCA
EU342568 E boulengeri Colombia Cauca 16S_Ameer14 c 9 ALTTT cc.ACA.T. AT T TTTAAA A T T TTG ccc c A.T.cTcaA
DQ283037 E boulengeri ND ND 16S_Ameerl5 | (G G ALTTA cc.A.A.T.AC TCTAAA A T T TTG [clcRc cA.T.cTca
EU342569 E boulengeri Ecuador Esmeraldas 16S_Ameer16 c c G AL TTA cc.A.A.T.AC TCTAGA A T T TTe cce CA.T.CTCA
HQ290997 E boulengeri Ecuador Esmeraldas 16S_Ameer16 c c G AL TTA cc.A.A.T.AC TCTAGA A T T TTe ccc CA.T.CTCA
AF128554 E boulengeri ND ND 16S_Ameerl7 c cA. 6 AL TTA CT. AL A.T.AC TT.AAA A T T ACT. TG c CAL.T.CTCA
AY 364572 E boulengeri Ecuador ND 16S_Ameer18 c.cc G AL TTA cc.aA.A.T.AC TCTAAA A T T TTe ccc T cA.T.CTCaA
EU342570 E boulengeri Ecuador Carchi 16S_Ameer19 6. ¢ c G AL TTA cc.A.T.T.AC TCTAGA A T T TTe cce CA.T.CTCaA
EU342573 E anthonyi Peru Piura 16S_Ameer20 c 3 G AL TTA cT.A.A.T.AcC TCTAARA A T T cT.Te cc cA.T.CcTCA
AF128545 E anthonyi ND ND 16S_Ameer21 c © G AL TTA CT. AL A.T.AC TT.AAA A T T ACT. Te c CA.T.CTCA
EU342574 E anthonyi Ecuador Azuay 16S_Ameer22 c c 9 AL TTA CT.AL.A.T.AC c TTTGAA A T T ACT. TG c cA.T.cTcCaA
DQ502151  |E anthonyi bp DNA 16S_Ameer22 c..c. . ALTTAL. . CT. AL A.T. AC. . TTTG AR A T T..acT.Ts ¢ ca.T.cTCa
HQ290995 E anthonyi Ecuador Loja 16S_Ameer23 c c G AL TTA cT.G.A.T.GcC TTTGAA A T T ACT. Te cec CA.T.CTCA
AY 395961 E tricolor Ecuador Moraspungo 16S_Ameer24 c c s AL TTA cc.e. AT AcC TTTAAA A T T cT.Ts cc cA.T.cTCA
HQ291001 E tricolor Ecuador Cotopaxi 16S_Ameer24 c c G ALTTA cc.G.A.T.AC TTTAAA A T T cT.Te cc cA.T.CTCA
EU342578 E tricolor Ecuador Bolivar 16S_Ameer24 c c G AL TTA cc.G6.A.T.AC TTTAAA A T T cT.Te cc cA.T.CcTca
EU342577 E tricolor Ecuador Cotopaxi 16S_Ameer24 c c G AL TT A cc.G.A.T.AC TTTAAA A T T cT.Te cc CA.T.CTCA
FJ882778 E tricolor Panama PET TRADE 16S_Ameer25 c c 6 A.TTaA CT.A.A.T.AC TTTGAA A T T ACT . TG c cA.T.cTCA
AF128548 E tricolor ND ND 16S_Ameer25 c c G AL TTA CT. AL A.T.AC TTTGAA A T T ACT. TG c CA.T.CTCA
AF124127 E tricolor ND ND 16S_Ameer25 c c G AL TT A CT.A.A.T.AC TTTGAA A T T ACT . TG. c cCA.T.cTcaA
EF107172 E tricolor ND ND 16S_Ameer25 c c 6. AL TT A cT.A.A.T.AC TTTGAA A T T ACT. Te c CA.T.CTCcaA
AY 364576 E tricolor Ecuador ND 16S_Ameer26 c c G AL TTA €T . AL 6. 1. AcC TT.GaAnA A T T ACT . TG c cA.T.cTCA
AY 364577 E tricolor Ecuador ND 16S_Ameer27 c c g AL TTaA €T.6.A.T.6cC TTTGAA A b T ACT . TG cec CA.T.cTCA
DQ523075 A hahneli Peru Loreto 16S_Ameer28 |5 . o cc G T cT.T.A.T.CCG.cC G.TTT cccc. T T cca ATGA AL.ACCA.T. T AL TC ca
DQ523038 A hahneli Peru Cuzco 16S_Ameer29 s . ¢ cc G c T c T.T.cTT TTT c Tc T C.A.TATGAG. A.ACCA.T.T ALTC.T . A
EU342622 A hahneli Peru Cuzco 16S_Ameer29 [¢ . ¢ cc G c T c T.T.cTT TTT c T T C.A.TATGAG. A. ACCA. T.T AL TC. T A
CORBIDI_5291 | A hahneli Peru Madre de Dios 16S_Ameer30 ¢ . o cc 3 c T €T T.A.T.CTG.C.AG.TTT cc T c T . A AT GA Acca. 1T ALTC.TCaA
DQ523026 A hahneli Peru San Martin 16S_Ameer3l |5 . o cc G cc T c T T.cTT TTT cc T T C.A.TAC.AG.A.A.CA.T.T ALTC.TCA
DQ523022 A hahneli Peru San Martin 16S_Ameer32 ¢ . o cc G cc T c T T.cTT TTT cc T T C.A.TACGAG. A.A.CA.T.T A.TC.TCA
DQ523078 A hahneli Peru San Martin 16S_Ameer32 [¢ . ¢ cc G cc T c T TLcTT TTT cec T T C.A.TACGAG. A. A.CA.T.T A.TC.TCa
EU342623 A rubriventris Peru San Martin 16S_Ameer32 [¢ . o cc G cc T c T T.ceTT TTT cec T T C.A.TACGAG. A. A. CA.T.T A.TC.TCA
DQ523049 A hahneli Peru San Martin 16S_Ameer32 s . o cc G cc T c T TLocTT T cc T i C.AL.TACGAG. A.A.CA.T.T ALTCc.TcaA
DQ523079 A hahneli Peru San Martin 16S_Ameer32 |5 . o cc G cc T c T T.cTT TTT cc T T C.A.TACGAG. A.A.CA.T.T ALTC.TCA
DQ523051 A hahneli Peru San Martin 16S_Ameer32 ¢ . o cc G cc T c T T.cTT TTT cc T T C.A.TACGAG. A.A.CA.T.T A.TC.TCaA
EU517666 Ameerega sp Peru Loreto 16S_Ameer33 [c . ¢ cc 6 cec T c Il TTT cec Tec ™ €. A.TACGAG. A. A. CA.T.T A.TC.TcaA
EU517664 Ameerega sp Peru Loreto 16S_Ameer33 [c . ¢ cc g cc T c T.oT.T.cTT TTT cc Tc ™ €. A.TACGAG. A. A. CA.T.T A.Tc.TcaA
DQ523086 A hahneli Peru San Martin 16S_Ameer33 |5 . o cc G cc T c T.T.T.cTT TTT cc T T C.A.TACGAG. A.A.CA.T.T ALTC.TCA
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DQ523036
AF128569
DQ523068
EU342629
EU342630
AF124128
EU342628
DQ523021
CORBIDI_5292
KST_0526
DQ502023
KST_0514
DQ502021
EU342631
DQ523066
DQ523052
DQ523054
DQ523047
DQ523050
CORBIDL_6118
EU342633
DQ523035
DQ523029
DQ523071
DQ523030
DQ523058
DQ502082
DQ502219
EU342634
DQ523031
DQ502227
DQ523028
FJ752309
FJ752308
DQ523076
DQ523044
EU342609
DQ523043
FJ752273
FJ752268
DQ523088
FJ752284
FJ752285
FJ752278
FJ752277
FJ752279
FJ752269
DQ523083
EU342610
DQ523087
DQ523073
FJ752274
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DQ523042
DQ502114
FJ752298
FJ752299
FJ752297
EU517670
FJ752296
FJ752304
KST_0266
KST_0269
KST_0296
DQ502116
KST_0314
KST_0283
KST_0299
FJ752306
FJ752302
FJ752303
FJ752300
FJ752301
FJ752307
FJ752305
DQ502073
HQ290996
DQ502225
DQ502095
EU342612
DQ523074
AF128557
AY364571
DQ523084
DQ283073
AF124137
EU517667
EU517668
AF282247
DQ502155
EU525852
DQ523039
DQ523089
DQ523090
HQ290999
AY 364574
AF124125
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CORBIDL 6125
DQ502033
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DQ523053
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DQ502124
EU342624
EU342625
FJ752295
FJ752293
FJ752294
FJ752292
FJ752291
HS_001
KST_0263
HS_010
Hs_013
HS_003
HS_006
KST_0292
Hs_011
KST_0304
HS_007
HS_002
HS_005
KST_0214
KST_0206
KST_0312
FJ546420
FI546421
FJ546422
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EU517665
HQ891922
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Anexo IV. Sitios polimdrficos informativos observados en el alineamiento de los haplotipos obtenidos con el gen COI para el analisis de
Ameerega. HaplD= Codigo dado para cada haplotipo; n= NUmero de secuencias.

111111111111111111111111111122222222222222222222222222222222222333333333333333333333333333333444444440444444484448444844445555
Hap ID n 12223334455566667777888999990000111222233344555566667778888999900001111223444445555677788899900001112233445555666678889999001

81470392514703692358 147036792568 1470369258 1703692568 14703690289 145703692570367925894036568 1470369258 143928147803695147036902 14
CO1_Ameerl 1 T ACATCTCCCCCGCGTTCATCACACATGATCAATACATACTCATCACCATCCACATTTCTGTGAAGAAAATAATTTCCTTTCCTACATTACTTACCTAGTTAGTTTACTTATAACATACATTTAAA
CO1_Ameer2 1 T T.T.T. ¢ T Lc CoTLTT. Te. . C AL AL .6 T . . . T...C.. AL ALLcLT
COl1_Ameer3 2 T T T T €. T € T TG . T...C.C.. A .G T T...cC..A A..cC. T
CO1_Ameer4 2 c C..TTT.TAA..CT..GC GC..c.T..GTGCGTCT. CT GTACTG TCAC. . T.T..CCGTA c.TATG c.T.T.6T TC A ce A ccc. .1
CO1_Ameer5 1 CT.TTT..AA..CT G GCAGC. T.cC cG.cT.cCT GATAC. . ACAC..T.C..CC.T.CGT C.TATA C.TATCTT TC.C.A. c A €, @@, d
CO1_Ameer6 1 c c TTT.TAA cT Gc Gc c. T GTGCGTCT. CT GTACTG Tcac Tt cceTaA c.TATG C.TAT.GT Tc A ce A ccc T
CO1_Ameer7 1 TTTC. TTTTAA.A..G.GCT cacc c.Tc T CATCCC.CAC T..C..TG..T..AC..CCT A..C CA..TA.CC.AC..cC A.T.CA..GT
CO1_Ameer8 2 TTTC TTTTAAAA G.GCT cacc G c.TcC c T TCATCC..CAC T T TA T AcC cc..c T cT Tc T ccGAcC c ALT.CA T
CO1_Ameer9 1 TTTC TTTTAAAA. . G.GCT cacc c.Tc..c T TCATCC..CAC T..T..TA..T..AC..CC..C..T..CT..TC..T..CCGAC..C A.T.CA.G.T
CO1_Ameerl0 1 TTTC TTTTAAAA. . G.GCT cacc. . 6 c.Tc..c.6. T TCcATCC. . cAC T..T.GTA..T..AC..CC..C..T cT..TC. . T CCGAC. . C A.T.CA T
CO1_Ameerll 1 TTTC TTTTAAAA. . GCGCT cAcc. .G c. T c T CATCCC. CAC T..T..TA..T..AC..CC..C..T..CT CT..T..cCC.AC..cC A.T.Ca T
CO1_Ameer12 6 cTT TTTT. AR GCTG. Ac T.c cT.TT TCcATCCGTCA c. T C..TGCCT.CAC..CTT.C..T..T.TCT.C.TACCC.AC..C..AGA.T.CAC. .G
CO1_Ameerl3 1 cTT TTTT. AA GeTe Ac T.c..c..cT.TT TCATCCGTCA C.T..C..TGCCT.CAC..CTT.C..TC.T.TCT.C.TACCC.AC..C..TGA.T.CAC.GG
CO1_Ameerl4 2 cTT TTTT. AA GCcTG Ac T.C..C..cT.TT TCATCCGTCA caT €. .TGCCT.CAC..CTT.C..T..T.TCT.C.TACCC.AC..C..AGA.T.CAC. .G
CO1_Ameerl5 1 cTT TTTT. AAA EEETE. ACC....G6T.c cT.TT TCACCCGTCAC. .cC. T €. .TGCCT.CAC..CT..C..T..T.TCT.C.TA.CC.AC..C..TGA.T.CAC.. G
CO1_Ameerl6 2 cTT TTTTAAA GCcTG Ac T.c..c..c..TT Tc.TcceTCAC. . C. T C..TGCAT.CAC..cCT c..T T.TCC.C.TACCC.AC..C..TGA.T.CAC
CO1_Ameerl? 2 cTT TTTTAAA. C GCTG. AcC T.¢C © TT TC.TCCGTCAC c. T c TGCAT. CAC cT c T T.TCC.C.TACCC.AC c TGA.T.CAC
CO1_Ameerl8 1 cTT TTTTAAAC cGcTe ac GT. C cT.TT TCATCCGTCAC c. T c TGCCT. CAC cT c T T.TcT.cC. T cc.ac c TGA.T.CAC G
CO1_Ameer19 1 cTT TTTTATAC cecTe Ac GT.Cc..c..cT.TT TCATCCGTCAC. .C.T..C..TGCCT.CAC..CT..C..T. . T.TCT.C.T..CC.AC..C..TGA.T.CAC..G
CO1_Ameer20 1 TTT TTTT. AAA c6TTG Ac GT.C..C..cT.TT TCACCCGTCAC. .C. T C..TGCCT.CAC..CTT.C..T T.TCT.C.TA.CC.AC..C..TGA.T.CAC. .G
CO1_Ameer21 il TTT TTTTAAA cecT T T. ¢ cT.TT GT.CGTCAA..C.T..C..TGCCT.CAC..CT..C..T..T..CCT..TACCCGAC..C..T.A cA.G. T
CO1_Ameer22 2 TTTC TTTTAAA. C GeT T G..T.C..cC..cT.TT GATCCGT.AG. . C.T.GCC.TACCT. CAC..CT c.eT.. T cca..TAC AC..C..T.A.T.CA.G.T
CO1_Ameer23 2 TTTC TTTTAAACC. G. GCT T T.¢C cT.TT LAT.CGT.AG C.T.GCC.TACCT. CAC cT c.6T T CCA TACC AcC c T.A.T.CA.G.T
CO1_Ameer23 1 TTTC TTTTAAACC. G. GCT T G T.c c cT.TT AT.CGT.AG C.T.GCC.TACCT. CAC cT c.G6T T cca TACC Ac c T.A.T.CA.G.T
CO1_Ameer25 7 TTTC TTTTAAACC. G. GCT T G..T.c..c..cT.TT ATCCGT.AG..C.T.GCC.TACCT. CAC..CT..C.GT..T..CCA..TACC..AC..C..T.A.T.CA.G.T
CO1_Ameer26 2 TTTC TTTTAAACC. G. GCT T G..T.C..C..cCT.TT ATCCGT.AG..C.T.GCC.TACCT. CAC..CT c.6T T CCA..TACC..AC..C..T.A.TGCA.G.T
CO1_Ameer27 1 TTTC. TTT. AR CACT.T.cC.cC C.TCcA.. T T.CC.GTCAC. GC.TG. T..TGCCT..AC T.E.E TE, BT CEE, T, € c.6c6 A.T.cCa T
CO1_Ameer28 2 TTTC TTT. AAA cacT.T.cC.cC c.TcA. . T T.CC.GTCAC.GC.TG.T..TGCCT. . AC T.G6.C.TC.CT.CCC..T..C..AC.GCG A.T.Ca T
CO1_Ameer29 1 TTTC. TTTTAAA GeT. T c cC.TC.GCTG T.CC.GTCAC.GC.TG.T.GTGCCT AcC T.G6.C.TC.TT.CCC TA.C AC.GCG A.T.CA T
CO1_Ameer30 1 TTTC TTTTAAR cACT.T.C.cC c.TcA. . T T.CC.GTCAC. GC.TG.T..TGCCT..AC T.6.C.TC.CT.CCC..TA.CC.AC.GCG A.T.Ca T
CO1_Ameer3l 1 TTTC. TTTTAAA cecT. T c. c.Tc..cT6 T.CC.GTCAC.GC.TG.T.GTGCCT..AC T.G6.C.TC.TT.CCC..TA.C..AC.GCG A.T.CA T
CO1_Ameer32 4 TTTC TTTTAAA ceCT. T c c.Tc.6cT6 T.CC.GTCAC. GC.TG.T.GTGCCT. . AC T.6.C.TC.TT.CCC..TA.C..AC.GCG A.T.CA T
CO1_Ameer33 1 TTTC TTTTAAA cGCcT.T.cC.cC c c.Tc T T.C..GTCAC.GC.TG.T..TGCCT..AC T.6.C.TC.CT.CCC..T..C..AC.GCG..GA.T.CA T
CO1_Ameer34 3 TTTC TTTTAAA cecT.T.C.C c c.Tc T T.CC.GTCAC.GC.TG.T..TGCCT. . AC T.G6.C.TC.CT.CCC..T..C..AC.GCG..GA.T.CA T
CO1_Ameer35 2 TTTC. TTTTAAA €GecT.T.cCc.cC c c.TcC T T.CC.GTCAC.GC.TG. T TGCCT..AC T.G.c.TC.CcT.ccc T c AC.GCGG.GA.T.CA T
CO1_Ameer36 1 TTTC TTTTAAA cecT.T.C. T c.Tc T T.CC.GTCAC. GC.TG.T..TGCCT..AC T.6.C.TC.CT.CCC..TA.C..AC.GCG A.T.Ca T
CO1_Ameer37 2 TTTC TTTTAAAC cecT. T c. c.Tc..cTG..6G T.CC.GTCAC.GC.TG.T.GTGCCT. . AC T.G.C.TC.TT.CCC..TA.C..AC.GCG A.T.CA T
CO1_Ameer38 1 TTTC TTTTAAAC cGeT. T c cGTC cTG G T.CC.GTCAC.GC.TG. T.GTGCCT AcC T.G.C.TC.TT.ccc TA.C AC.GCG ALT.CA T
CO1_Ameer39 2 TTTC TTTTAAAC CGCTG....cC c.TC..CTG..G6 T.CC.GTCAC. GC.TG. T.GTGCCT. . AC T.6.C.TC.TT.CCC..TA.C..AC.GCG A.T.cCa T
CO1_Ameer39 1 TTTC TTTTAAAC cecT6 c c.Tc..cT6. .6 T.CC.GTCAC.GC.TG.T.GTGCCT. . AC T.G6.C.TC.TT.CCC..TA.C..AC.GCG A.T.Ca T
CO1_Ameer4l 1 TTTCT TTTATAAC cACT. T ACC.GGC c.T.A Te TT CCcA.CA c. T C.TTA.CT c cc c T. A T c c.GAC T.ALT T
CO1_Ameer42 1 TTTC TTTTAAAC AcT Acc 6T TCT.CT..TG. .TTTT..G.C.C..C.T C..CGCCT..AA.TCT.GCC TTTACT. .T.CC..GC TGAGT. CA T
CO1_Ameer43 1 TTTC. TT.TA.AA GeTT AC.T..CG..C..CT.CTGTT TcaTC AcC..c. T C..TAAGT..ACTTCT.GC..T..TTTCTT..CA..C.AC..C A.T.cCACG
CO1_Ameer44 1 TTCTCTT. TTAAA C66TG..CA.C.C..T.CC.. C..cCT A ccT. A C.6.CTCCC.CGTTGG. T.CT. C TCCT. TAT. AC crccce c6. . cccTe
CO1_Ameer45 10 TTCTCTTTTITAA T..A.TT..CA.C.TG.C T.cT c A cTca €. GGTC.CCACGTTACCT. CT. GT..C.T.T.AC.A.C..TCCTC cG..cAacT. T
CO1_Ameer46 1 TTT TTTTAAA GcTG Ac C..C..CT.T....T.AT.CGTCA c C..TGCCT.CAC..CT..C..TC.T.TCTA..T.CCCGAC..C GA.T..AC
CO1_Ameer47 1 TTTC TTTT.AAA. T AcT cAac c.TcC CTG.T.C.TCATC.G.CAC c.T66¢ T.ccT Ac cT.GcC T G.TCCT T.cc AC.GC AT A T
CO1_Ameer48 1 cr.TcC TTTT. AAA. T AcT cac C.TC..CT..T.C.TCATC.G.CAC..C.TGGC..T.CCT..AC..CT.GC..T..GTTCCT. .T.CC..AC.GC ALT. . A T
CO1_Ameer49 1 crTTC. TTTT.AAA.T..ACT cac cC.TC..CT..T...TCATC.A.CAC..C.TG.C..T..CT..AC..CT.GC..T..TTTCCT..T.CC..AC.GC....A.T..A...T
CO1_Ameer50 2 ctTTcC TTTT.AAA. T..ACT cac c.Tc..cT. T TCATC.A.CAC..C.TG.C..T.CCT..AC..CT..C..T.. TTTCCT..T.CC..AC.GC ALT. . A T
CO1_Ameer51 1 crTTC TTTT.AAA.T..ACT cac €. TC..CT..T.C.TCATC.G.CAC..C.T.GC..T.CCT..AC..CT.GC..T..GTTCCT. .T.CC..AC.GC....A.T..A c
CO1_Ameer52 3 crTTC TTTT.AAA.T..ACT cac C.TC..CT..T.C.TCATC.G.CAC..C.TGGC..T.CCT C..CT.GC..T..GTTCCT..T.CC..AC.GC ALT. . A c
CO1_Ameer53 1 cTtTTC. TTTT. AAA. T AcT cac c.TcC cT T.C.TCATC.G.CAC c.T66¢ T.ccT Ac cT.GcC T GTTCCT T.cc AC. GC AGT A T
CO1_Ameer54 1 cTTTC TTTT.AAA. T AcT cac c.TcC cT T.C.TCATC.G.CAC c.T66¢C T.ccT Ac cT.GcC T TTTCcCT T.cc AC. GC AT A T
CO1_Ameer55 1 crTTc TTTT.AAA.T..ACT cac C.TCA.CT..T TCATC.G. CACA.C.TGGC. .T.CCT..AC..CTTGC..T..GTTCCT..T.CC..AC.GC A.T. . A T




Anexo V. Sitios polimérficos informativos observados en el alineamiento multiple de las secuencias del gen COIl para el analisis de Ameerega.
ID=Cédigo de las secuencia, HaplD= Cddigo dado para cada haplotipo. Datos de especie, pais y region son proporcionados.
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DQ502742
DQ502853
DQ502711
DQ502737
DQ502879
DQ502878
DQ502882
DQ502880
DQ502825
KST_0314
KST_0283
KST_0266
KST_0299
DQ502823
KST_0629
KST_0633
DQ502719
DQ502718
KST_0577
DQ502717
CORBIDI_5291
KST_0500
KST_0485
DQ502805
DQ502801
DQ502902
DQ502806
DQ502807
DQ502797
DQ502803
DQ502804
DQ502932
HF_013
KST_0310
KST_0234
KST_0254
HF_003
HF_007
HF_011
HF_008
HF_014
HF_006
HF_005
HF_012
KST_0207
HF_004
DQ502901
DQ502903
DQ502802
CORBIDI_5292
CORBIDI_6118
CORBIDI_5286
DQ502744
DQS502746
KST_0526
KST_0514

E boulengeri
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A hahneli
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Brasil
Brasil
Colombia

Brasil
Brasil
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ND

ND

Manabi
Manabi

Cauca

Cauca

Truijillo

Cauca
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Huanuco
Huanuco
Huénuco
Huanuco
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Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Madre de Dios
Acre
Amazonas
Amazonas
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A
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T
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T
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T
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T.oca
LY
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LY
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LY
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T
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T
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DQ502821
KST_0300
KST_0295
KST_0260
KST_0271
KST_0282
DQ502929

DQ502831
DQ502851
DQ502922
DQ502832
DQ502875
FI766617
FI766614
FI766613
FJ766616
FI766615
FJ766618
DQ502871
FJ766619
FI766612
FJ766611
CORBIDL_6125
HS_013
HS_003
HS_005
KST_0263
HS_001
HS_011
HS_006
HS_010
HS_007
HS_002
KST_0304
KST 0292

A trivittata

A trivittata

A trivittata

A trivittata

A trivittata

A trivittata

A trivittata

A trivittata

A trivittata

A trivittata

A trivittata

A trivittata

A flavopicta

A silverstonei
A picta

A braccata

C panamensis
C panamensis
C panamensis
C panamensis
C panamensis
C panamensis
C panamensis
C panamensis
C panamensis
C panamensis
C panamensis
A altamazonica
Asp

Asp

Asp

Asp

Asp

Asp

Asp

Asp

Asp

Asp

Asp

Asp

Colombia
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Suriname
Brasil
ND
Guyana
Brasil
Panama
Panama
Panama
Panama
Panama
Panama

Huénuco
Huanuco
Huanuco
Huénuco
Huénuco
Huanuco
Amazonas
Acre
Amazonas
Amazonas
Amazonas
Para
Tocantins
ND
Mazaruni-Potaro
Mato Grosso
Darién
Coclé
Coclé
Coclé
Coclé
Coclé
Coclé
Coclé
Coclé
Coclé
Cocle
Loreto
Huénuco
Huanuco
Huanuco
Huanuco
Huanuco
Huanuco
Huanuco
Huanuco
Huanuco
Huanuco
Huanuco
Huanuco

CO1_Ameer33
CO1_Ameer34
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Anexo VI. Sitios polimérficos informativos observados en el alineamiento de los haplotipos obtenidos con el gen 16S rRNA para el andlisis de
Oreobates y Pristimantis. HapID= Cddigo dado para cada haplotipo; n= NUmero de secuencias.

Hap 1D Mo eserrreaea00 111 11111223344555556666777777788859011111122222444444555555555677888888990011111222223323232344444455]
165_Oreol 1 eaTCTTTAAAATGAGCCAAATTCTGACTTCGGAGGAATCCAATAATATTCCACACTTCTCACACGTTTGTGARCCCAGCACCETTATCAAAGCGGTTTCTCAGACETATTA
165_Oreo2 3 <

165_Oreo3 1 c G TTr €Ta e e T e an e e
165_Oreod 1 e o otr ere v < oot ancr e e
165_Oreos 2 3 G..toTTr ere. T < A ot ax cec
165_Oreot 1 3 3 6 rotr crate e c . < ax coce
165_Oreo7 5 Toew To.6..c...e..er.TTTT. .6 T...ctecr.. . ac 6 e T Tro.oter. . ca
165_Oreos 1 € ¢ .Ga..a . .1 A € ee . T.T1 .6 TG crec . c.oacac.ror Thas e nc
165_Oreod 1 er.c..Ge...G...T A €. .e.e.TTTT. .G TG ETGE. . T..C...€.AC. . G.. .. 1. TT T.TA.AG coac
165_Oreo10 1 et Te.c. e . GrerTer. 6 T.cre.te. . ec o . c T Troter ca.c € oac
165_Oreo11 1 et TG eT.TTTT. .6 To..cTeer.. . ac 6c T TT.ver.ae coa
165_Oreo12 2 s LR T C.. .G ter TacT. . G Terecr. ot Gctir.a Tooaaa coac
165_Pris1 1 A < CoATocAa 6. .Gr.Ta G...aT. . crec.c AR A ATGTITG. A TT.C € .er..aT.cc
165_Pris2 1 < €At .c. A .acc Gr.Tac. . s a1 .crac ToA A A ATGTTTG. AL A . C € er . atcc
165_Pris3 1 A e ATt AL ACC.. . G..GT.TAC...G.. . A.T..CTGETC..T.A. A . A ATGTTTG.A 5 €...eT...A.T.c.cc
165_Prisa 1 c GoTTr.cra C.AG..GT..TTT.. G AAT.. GTGc GG AT ATGTTTG. A A . C.. .1 TALGT T ATTAcGCET
165 PrisS 2 < G.TTT.. . cTa €. AAG..GTC..TT..G..AA.T.. GTocC GAL AL T ATGTTTG. T, A C... T €A GT.T.ATTAC. . €
165_Pris6 5 < Gorrr. o cr €. AAG. . GTc..TT. G A T .aToc GAL AL TLATGTTTG.T..A..C.. . TG...CA.GT T ATTAC..C
165_Pris7 a < GorTT..cra €. AAG..GTC..TT.. 6. .AA.T.. aTec GAL AL T ATGTTTG.T..A..C...TG.. . CA.CGT.T.ATTAC..C
165_Pris8 2 e 6. TT.. . ETA. .. CC..AG.. . T TTTT. G AAT.. . GTGCTC... GA A . C.ATGTTTG. AL AT.. . C. T . TCA €GT. T ACTACGCC
165_Pris9 5 A < AGA. . TG A €L 6. GCC. . CT. . GCGAA. T.ACTGC. .. C. A A, TGT.TG. AT. T cTTA 6 ATc
165_Pris10 1 ' c G.TTT.. . CTA L. Cc..AG..GT.TTTT.. G . Ar T.. GcTcc GAL AL TAATGTTTG. AL AL c. .. ¢ TAL T T.aTTAc. ce
165_Pris11 1 < arrr A 6. . .ccaa 6. ALT..CTGC.C..TCA.AC.AC.TGTT. . AT.T.AA T €. .AGT.. . A.T.c.cc
165_Pris12 2 <o arTr T 6. ccan G AT . cTGC.C. . TCA. AC.AC. TGTT. AT.T.AA i coaeT AT cocc
165_Pris13 1 < € AL T.. €. AL ACC...G..GT.TAT.. . G.. ATT..TTGATC. . T.A. A .A. ATGTTTG.A.T... c cerT.aT.cc
165_Pris14 a e e atT TAa L ce. e .cc.T Te cA T, TTGC.C.. ThA G AC TGTTT. AT » . TGt alT.cocc
165_Pris15 1 < G.TTT.. . cTa CLAAG..GTC..TT.. 6. AA.T..GTGC GAL AT ATGTTTG. AL AL C.. T €A GT. T ATTAC. . C
165_Pris16 2 - € ATT. L CTAALACC. . AG..GT. . AC.. G AT .CTGC.C . TTA A A ATGTTTG. A c e AlTicica
165_Pris17 a A €. ATT. .. €. TAALACC..AG..GT..AC.. . G.. A T..CTGC.C.. TTA. A . A ATGTTTG. A...T.c € . .a AToccc
165_Pris18 1 A €. ATT.. . Cc. A ACC...G..GT.. AC_ . G . A T..TTGETC. . TTA A .A. T TTTG. A . TT.c ca et aT.coc
165_Pris19 2 ] aTT Ta €. . .er.ecer TE. . ALT..TTGCTC..ACALA.. AC.TGTTTGAT..TAA T T.Ae ATococe
165_Pris20 s e Aot A ¢ et ccer Te. AT TTGCTC. L ATA. AL AC TGTTTGAT. TAA r ke AT cc
165_Pris21 3 < €. ALTT..CCTAL..CC... 6. . 6cCT TOL AT TTGC. €. ATAL AL AC.TGTTTGAT. . TAA ' TooasT. A T.c
165_Pris22 1 - < GorTrocta €. AAG. . GTC..cT. 6. . AA T .aToc GA AT ATGTTTG. T A c.. T CaaToToaTTaAC. cc
165_Pris23 5 < AT coTa €. ..e. .ccer TE. . ALT..TTGCTC..ATA.G..AC.TGTTTGAT..TAA T TooAeT.. . A.T.c.c
165_Pris24 1 < G orTTocta A A6 T TT.T. . 6 . A TT. arecr Ak T.aTGTTTG. Ac s caar T ATTAC. cc
165_Pris25 1 A c Aea.Te A €. 6. GTATACC. . GEGAA.T.AT.G..A.G.C.. A.. A.ATGTTTG. A, TTA TTALLGT.. A T.c. ¢
165_Pris26 1 A c AGaTC 6 a €. 6. G CTACT. G GAAAT. ACTGC. A.. . C.. A . A.ATGTTTG. A . Th TrAer. AT cocc
165_Pris27 1 A < AGALTC. 6. A €. 6. GCATA.T.. 6. GAAAT. ACTGC. A...C..A.. A ATGTTTG. A..T6..6 TTALLGT. A T.E . c
165_Pris28 1 - c AeA Tc o A €. 6. GCCTATT. G GAA T ACTGC. A .. C. A L A.ATGTTTG. A . Th TracaraToc ¢
165_Pris29 1 A < AeaTc e coa €. 6. . GCCTA.T. 6. GAA T.ACTGC. A . TC.AA . A.ATGTITG.A. . TA.C TTAaT..a.T.c.c
165_Pris30 1 A e AeATe 6 ¢ A €. 6. GECTA.T. GEGAA T ACTGC. A TC.AA L A.ATGTTTG. A. . Th TraeTo . aTocc
165 Pris31 1 A < AGALTT. 6. A €. 6..6CC.GCT. . 6. GAATTGTITGC. A. .. C.. A.CA. ATGTTTG. A Cooie . TrAeT. ATl cd
165_Pris32 2 A 3 AGALTT 6. A €. 6. GCCGATT. GCGAA T.ACTGC. A .. C. A . A ATGTITG. AC G TTA car. . eaT.oc . c
165_Pris33 1 A < AGA TT. G A €. 6. . GCCTGET. 6. GAATTGATTGEC. A.. . €. A.CA. ATGTTTG. AL . T.C... 6. ATTA.CGT.. . A.T.cC..cq
165_Pris34 1 A c AGA TT 6 A €. 6. GCCTGET. GCGAA T ACTGC. A . C. A A.ATGTTTG. A G TiA Gt . aT.c .
165_Pris35 1 A < AeATT. a A €. .. 6. GTC.ACC. GEGAA.T.AT.G..A.G.C.. A . A.ATGTTTG.A.TTA TeA.GT. AT c. €
165_Pris36 1 A e AeA TT 6 1A €. 6. GECTACT. G GAATTGACTGC. A.. . CT. A CA. TGTTTG. A G TrAaT. . aT.c..c
165_Pris37 1 < G.TTT. . cTa €. AG. . T TALT..G.GAATTI.GTGC. C...GA.A. . T.ATGTTTG. TT.A. .G €A..GT.T.ATTAC. cC
165_Pris3s 1 c Gorrrocia €. MG T.TALT. G GAATTT.GTGC.C...GA AL T.ATGTTTG. TTAA .. G CaeroToatTac. cc
165_Pris39 1 c GorTT..cra €. MG T.TT.T. 6. AATT.GTGC.C...GA A..T.ATGTTTG.AC.T 6. .cA . GT.T.ATTAC.C
165_Prisa0 1 c GorTTo . cra €. A6 T TT.T. .6 . A TT. arecr Ga A A ATGTTTG. AC s caar T ATTAC. cc
165_Prisa1 1 3 GrTT.. . cTa €. AG..G...T.T.GG.. AA.T.. GTGCTA...GA A.CT.ATGTTTG. AC J A cac.eT. T ATTAC. ccT]
165_Prisa2 2 ¢ o SRS T €T.AG. . GTCTTCT. . G AA A GTGCT GA AT ATGTTTG. AC. T GT.T AcTac. cc
165_Prisd3 1 cs 6Tt A €T.AG..GTCTTCT. . G.. AA.A..GTGCT GAL AL T ATGTTTG.AC.T TA..GT.T.AcCTAC. cC
165_Prisad 2 <o G TTT. . CTA. . €T AG. AGCC.. €T, 6. . AA T .GTG. . C... G A . T ATGTTTG. AT.T.. . G..G. G . TAC.GTCT..C. AC.C
165_Prisds 1 e 6. TTT.. . CTA...CCT.AG. AGCC..ET..G..AAT..GTG..C...G. AC.T.ATGTTTG.AT.T...G..6.6. . TAC.GTCT..C.AC.C
165_Prisas 1 ¢ o G TTT .. CTA . CET.AG. AGEC. . TT. G GAA T..GTGC.C.. . G. A . T.ATGTITG.AT.T. . .G. . G ThaeT. T . c.oac.c
165 _Prisa7 1 cee G TTT. L CTAL .. CCT.AG. AGEC. €T, . G. . AA T, GTGC.C...G. . A T.ATGTITG. AT.T... 6. 6. 6. . TAC.GT.T.. C. AC.cC
165_Prisd8 1 cce s G TTT. . CTA L CCT. AG.AGCC. . €T, G . AA T .GTGG. C.. .G ToATeTTT AT Toerer..c.oac.c
165_Prisdg 1 A cccs 6. TTT...CTA...CET.AG.AGCC..CT..G6..AA.T..GT66.C...6 ToATETTT. . AT.T T...eTer..c.Ac. e
165_Priss0 1 A c 6 T Ta €T AG. . GrcTTET. o . AATA 6. Gcr Ga A T ATGTTTG. AC T 3 Ta L eT T acTac c
165_Priss1 1 < GorTTo.cra €. AAG..GTC..TT.. G .AA.T.. aTec GAL AL T ATGTTTG.T.. A..C...TG.. . CA CGT.T.ATTAC..C
165_Priss2 6 cc GorTTo . eta €T AG.AGTCT. . TE G AA T..G.ACT. T. GA A TCATGTTTG. AC. AL . €G.AG.. TTA . AT. T ATTAC.C
165_PrisS3 7 <6 G.TTT. . cTa €L MG GTCTALC. . G AA.T.. GTGC. A, .. GA. A T.ATGTTT. . AC.T...G ATALL T T ATTAC. €
165 Prissa 1 . c GoTir . cia € MG . GT.TT.T. . G AATTT. GTACT. T GA A T ATGTTTG. tc o Ca et v oavvac. cc




Anexo VII. Sitios polimérficos informativos observados en el alineamiento multiple de las secuencias del gen 16S rRNA para el andlisis de
Oreobates y Pristimantis. ID=Cédigo de las secuencia, HaplD= Cédigo dado para cada haplotipo. Datos de especie, pais y region son
proporcionados.

1111111111111 111111111111111111111111222222222222222222222222222222222222223333333333333333333333333]
D Especie Pais Region Hap ID 4567778888001 11111112233445555566667777777888990111111222224444445555555556778888889900111112222333333344444345 5|
6662890678 5623456789694508 12357257603 456760 186761345890 12343456790 123456782 16146789 1401345790158 12356781357690
KST_0279 Oreobates quixensis Peru Huanuco 165 0reol [c 6T cTTTAARAATGAGECCAAAT T CTGACT T CGGAGGAATCCAATAATATTCCACACTTCTCACACGT TTGTGAACCCAGCACCCTTATCAAAGCGGT TTCTCAGACGTATTA
AIC_2007 Oreobates quixensis Peru Hunuco 165_Oreo2 ¢
AIC_2010 Oreobates quixensis Peru Huanuco 165_Oreo2 <
KST_0228 Oreobates quixensis Peru Huanuco 165_Oreo2 <
KST_0492 Oreobates quixensis Peru Madre de Dios |16S_Oreo3 c G T TT cT A c c c T c.T A A c c
CORBIDI_5857 | Oreobates quixensis Peru Loreto 165_Oreod < e Tt crc.T < Tt Ar. .t .. ¢
DQ679380 Oreobates quixensis Ecuador ND 165_Oreo5 < 6 ToTTT cTe. T c A T T.c A A c.cc
EF493662 Oreobates quixensis Ecuador ND 165_Oreo5 < 6 ToTTT cT6. T c A T T.¢ A A c.cc
EU192297  |Oreobates quixensis Bolivia ND 165_Oreo6 < c s T ctaltc < c - < A c.cc
CORBIDI_5278 |Oreobates quixensis Peru Madre de Dios [165_Oreo7 T s . T..e. . ¢ 6. .6T.TTTT. .G . crect Ac e c T T TeT. . A.c c. . a
KST_0508 Oreobates cruralis Peru Madre de Dios |16S_Oreo7 T G T T 6 3 6 GT.TTTT 6 T cTecT Ac 6 c TT TT TerT ALc c A
KST_0480 Oreobates cruralis Peru Madre de Dios |165_Oreo? T r T..e. ¢ 6. .GeT.TTTT.. G . ctect ac a c T T TeT. . A.c c.a
(CORBIDI_5260 |Oreobates quixensis Peru Madre de Dios |16S_Oreo7 T c T T G c G GT . TTTT G T cTecT Ac 3 c TT T TerT ALc c A
KST_0517 Oreobates cruralis Peru Madre de Dios |165_Oreo? .6 T T..e.. ¢ G..eT.TTTT..G T crect ac c c T T TeT. . A.c c.a
EU192254 |Oreobates discoidalis Bolivia ND 165_Oreo8 c..c. . c6 s - A < G .. .T.TT. .6 T.s.crec c c.ac. .6 corT T.TA. G c.ac
FI539068 Oreobates discoidalis Bolivia ND 165_Oreo9 cT . 66 G T A 3 3 TTTT 6 T.6.CTGC T c [ 3 [ T TLTALAG c.AcC
F1438795 Oreobates cruralis Bolivia ND 165_Oreo10 T - L G..GcTcTTcT. .G - cTe.Tc. . ac c < T T TeT.ca.c c.ac
EU186666 Oreobates cruralis Peru ND 165_Oreoll T G T T G c G GT . TTTT G T cTecT ac G c T T Ter AL c c.oa
EU192296  |Oreobates heterodactylus Bolivia ND 165_Oreo12 . G G . A c G.TGeT.TACT. .G T..Tctect T G cLTLTa TLAG. A c.ac
|eus6ssos  |oreobates heterodactylus Bolivia ND 165 Oreol12 T s s i T < G.TGT.TAcT. .G T Tcrecs T s ISR Y T aG. A c.oac
EF493700 Pristimantis citriogaster Peru ND 165_Pris1 A c c AT c A A 3 GT . TaA 6 AT cTG6cC. C AL A ALATGTTT A TT.c 3 T AT . ¢
EU186663 Pristimantis malkini Ecuador ND 165_Pris2 c AT c..a..Gcc GT.Tac o ALT. . cTec TGAL AL ALATGTTTG. AL . A..C < a1 ATl c
EF493529 Pristimantis conspicillatus  |Ecuador ND 165_Pris3 A c..aTT AL acc 6. .6T.TaAcC . ALT..CTGCTC. . T.A.A..A.ATGTTTG. A 3 < et AT c.cc
EU192293 Pristimantis toftae Bolivia ND 165_Pris4 c 6. TTT cTA c AG G T T G AALT 6T G C 66 . A T.ATGTTTG. A A c T T A GT.T.ATTACGCCT
KST_0498 Pristimantis toftae Peru Madre de Dios |165_Pris5 c .1t cTa C.AAG..GTC..TT..G..AA.T..GTacC GA.A. . T.ATGTTTG.T..A..cC . CA..GT.T.ATTAC..C
KST_0466 Pristimantis toftae Peru Madre de Dios [165_Pris5 ¢ st cra C.AAG..GTC..TT..G..AA.T..6T6cC GA.A. . T.ATGTTTG.T..A..cC T CA..GT.T.ATTAC..cC
KST_0578 Pristimantis toftae Peru Madre de Dios [165_Pris6 c G.TTT cTa C.AAG. . GTC..TT..G..AA.T..G6TGC GAL AL . T.ATGTTTG. T. . A..cC T CALLGT.T.ATTAC. . C
KST_0584 Pristimantis toftae Peru Madre de Dios |165_Pris6 c .t cTa CLAAG..GTC..TT..G..AA.T..GTGC GAL AL LT ATGTTTG.T. . A..c T CALLGT.T.ATTAC. . C
EF493353 Pristimantis toftae Peru ND 165_Pris6 ¢ 6. T c1a c.oan a1 T 6. aA.LT sT6c I ToAaTeTTT r P Te ca ToT . ATTAC. . c
KST_0631 Pristimantis toftae Peru Madre de Dios |165_Pris6 c c.TTT cra C.ARG. . GTC..TT..G..AA.T..GTGC GAL AL LT ATGTTTG.T. . A..c T CALLGT.T.ATTAC. . C
CORBIDI_5263 |Pristi carv Peru Madre de Dios |165_Pris6 3 PRER cTa CLAAG. . GTC. . TT..G.. AA.T.. GTGC GA. AL T.ATGTTTG.T. . A.. c T Ca.GT.T.ATTAC. . C
(CORBIDI_5274 |Pristi lant Peru Madre de Dios |16S_Pris7 c 6. TTT cTaA C.AAG 6T C T 6 AALT 6T G6C GA. A TLATGTTTG. T A c TG CA.CGT . T.ATTAC c
CORBIDI_5256 Pristimantis toftae Peru Madre de Dios |165_Pris7 c .1t cTa C.AAG..GTC..TT..G..AA.T..GTacC GA.A. . T.ATGTTTG.T..A..cC 16 CA.cCGT.T.ATTAC..C
CORBIDI_5264 Pristimantis fenestratus Peru Madre de Dios |165_Pris7 c .1 cTa C.AAG..GTC..TT..G..AA.T..GTGcC GA.A. . T.ATGTTTG.T..A..cC G CA.cCGT.T.ATTAC..C
CORBIDI_5273 | Pristimantis toftae Peru Madre de Dios |16S_Pris7 c 6. TTT cTaA C.AAG 6T C TT 6 AALT 6TG6C GA. A TLATGTTTG. T A c T6 CA.CGT . T.ATTAC c
KST_0208 Pristimantis toftae Peru Huanuco 165_Prisg c. 6 R cra cc..as TLTTTT. 6. aarT GrecTc GA. AL . C.ATGTTTG. A. . AT <.t TCA.CGT.T.ACTACGCC
KST_0318 Pristimantis toftae Peru Hudnuco 165_Pris8 c. s s T c1a cc. . as RERE: 6. . aaT cTecTc GA.A. . C.ATGTTTG. A. . AT c .7 TCA.CGT.T.ACTACGCC
KST_0475 Pristimantis toftae Peru Madre de Dios |16S_Pris9 A c AGA TG A 3 6 Gcc cT GCGAA.T.ACTGC. C c A A TET.TG. AT. T 3 TT A 6 AT
KST_0501 Pristi sp Peru Madre de Dios |165_Pris9 A c AGA. . TG A c G..GCC..CT..GCGAA.T.ACTGC.C C..A..A..TGT.TG.AT.T c..TTa. .G AT c
KST_0504 Pristi sp Peru Madre de Dios |16S_Pris9 A c AGaA Te A c G Gcc cT GCGAA.T.ACTGC. C c A A TGET. TG, AT. T 3 TT A 3 AL T
KST_0479 Pristimantis toftae Peru Madre de Dios |165_Pris9 A c AGA. . TG A c G..GCC..CT..GCGAA.T.ACTGC. C C. . A..A..TGT.TG.AT.T c..TTA. .G ALT.c
KST_0497 Pristisp Peru Madre de Dios [165_Pris9. A c AGA. . TG A < 6. .6CC..CT..GCGAA.T.ACTGEC. C €. . A..A..TGT.TG.AT.T c..TTA. .G AT ¢
EU192294 |Pristimantis toftae Peru ND 165_Pris10 | + c 6T cTa CC. . AG. . GT.TTTT..G..AA.T..GTGC GA.A. . TAATGTTTG. A. . A..cC c TAL.GT.T. ATTAC. CC
EU201060  |Pristimantis chiastonotus Guyana Francesa |ND 165_Pris11 c. 6 IRES A s ccan e AL T..CTGC.C..TCA.AC.AC.TGTT. . AT.T.AA T c..aat ALT.c.cc
EU201061 Pristimantis chiastonotus suriname ND 165_Pris12 c. 6 ATt Ta N ccan G AT CTGC.C. . TCA.AC. AC.TGTT. AT.T. AR T c..act AT clcc
EU201061  |Pristimantis chiastonotus Suriname ND 165_Pris12 c. 6 ATTT T a s ccan s AL T. . CTGC.C. . TCA.AC. AC.TGTT. . AT . T. AR v c. . act ALT.c.cc
EF493701 Pristimantis condor Ecuador ND 165_Pris13 c [ C..a..acc 6. .GeT.TaAT e ATT. . TTGATC. . T.A.A..A.ATGTTTG. A. T c c et AT ¢
EU192290 Pristimantis samaipatae Bolivia ND 16S_Pris14 c c AT TA cc 3 Gec.T TG caLT TTGC. € TAL.G AC.TGTTT . AT A 6 T AGT ALT.Cc.cc
EU192292  |Pristimantis samaipatae Bolivia ND 165_Pris14 c c.oalT T cec 6. .sc. T Te..cA.T. . TTGC. c TALG..AC.TGTTT. AT A . T..aeT AoT.c.cc
EU192291 Pristimantis samaipatae Bolivia ND 165_Pris14 c c.alTr T cc 6. .Gc.T Te..cA.T. . TTGC. c TAL.G. . AC.TGTTT. AT A . T.aer AT clcc
EU192289 Pristimantis samaipatae Bolivia ND 16S_Pris14 c 3 AT T TA cc G Gc. T TG cA.T TTGC. ¢ TA.G AC.TGTTT. AT A 3 T AGT AL T.C.ccC
KST_0474 Pristimantis buccinator Peru Madre de Dios |165_Pris15 c c.TTT cTa C.AAG..GTC..TT..G..AA.T..GTacC GA.A. . T.ATGTTTG.A..A..cC T CA..GT.T.ATTAC..C
EU712630  |Pristimantis buccinator Peru ND 165_Pris16 | & c.aT CLTAA.ACC. . AG..GT..AcC G AT CTGC.C. . TTA.A. . A.ATGTTTG. A 3 < s ALToclcn
EU712631 |Pristimantis buccinator Peru ND 165_Pris16 | » c..aTT C.TAA.ACC. . AG..GT.. AC G AL T..CTGC.C. . TTA.A. . A . ATGTTTG. A c < c ALT.c.ca
KST_0499 Pristimantis buccinator Peru Madre de Dios [16S_Pris17 | a [ C.TAA.ACC. . AG..GT..Ac . AL T..CTGC.C..TTA.A.. A.ATGTTTG. A Tc c a ALT.c.cc
KST_0521 Pristimantis buccinator Peru Madre de Dios |16S_Pris17 A c AT c.TAA.ACC AG 6T ac G AT cTeCc. ¢ TTAL A ALATGTTTG. A ¢ c G AL T.c.cc
KST_0481 Pristimantis buccinator Peru Madre de Dios [16S_Pris17 | a c..aTT C.TAA.ACC..AG..GT..AC G A T..CTGC.C..TTA.A. . A . ATGTTTG. A T.c < c ALT.c.cc
KST_0491 Pristimantis buccinator Peru Madre de Dios [16S_Pris17 | a c..aTT C.TAA.ACC. . AG..GT..AcC . AL T..CTGC.C..TTA.A..A.ATGTTTG. A Tc < a ALT.c.cc
CORBIDI_5910 | Pristimantis peruvianus Peru Loreto 16S_Pris18 A 3 AT cc. oA Acc G G T A 3 AT TTGCTC TTA. A A T.TTTG. A TT.C c A 6T AL T . C c
EU192273  |Pristimantis fenestratus Bolivia ND 165_Pris19 c AT T < c1.cccr Te AL T..TTGCTC. . ACA. A..AC.TGTTTGAT. . TAA T T. . aG ALT.c.cc
EU192274 Pristimantis fenestratus Bolivia ND 165_Pris19 c AT TA c 6T .6ccT Te AT TTeCcTC AcA . A AC.TGETTTGAT TAA T T AG A.T.c.cc
EU712632 Pristimantis fenestratus Bolivia ND 165_Pris20 c AT A ¢ cT.GccT T AT . TTGCTC. . ATA.A. . AC.TGTTTGAT. TAR v T..aG ALT.c.cc
EU192256  |Pristimantis fenestratus Bolivia ND 165_Pris20 c AT T c c1.cccr T AT TTGCTC. . ATA.A. . AC.TGTTTGAT. . TAA . T.ae AoT.c.cc
EU192277 Pristimantis fenestratus Peru ND 165_Pris20 ¢ AT A ¢ 61.6ccT e AT TTGCTC. . ATA.A.. AC.TGITTGAT TaA T r s A T.c.cc
EU192276  |Pristimantis fenestratus Bolivia ND 165_Pris20 c AT T c cT.sccr Te AT TTGCTC. . ATA.A. . AC.TGTTTGAT. . TAR T T..as AT cLcc
EU192275  |Pristimantis fenestratus Bolivia ND 165_Pris20 c AT T < c1.Gccr T AL T. . TTGCTC. . ATA.A.. AC.TGTTTGAT. . TAA v .. A ALT.c.cc
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Anexo VIII. Sitios polimérficos informativos observados en el alineamiento de los haplotipos obtenidos con el gen COI para el andlisis de
Pristimantis y Oreobates. HaplD= Cddigo dado para cada haplotipo; n= Nimero de secuencias.

1111111111111111111111111111111111222222222222222222222222222222233333333333333333333333333334444

Hap ID n 477778888888899001111222333344455666777788858899990001222333344556677778888899999000011122233334444555567899090444d4
114780 13467 89024703689258 124736925 147036925689 14573698 14703609584739025812478013460258 1470362568 1478036892709256035 6

CO1_Pris1 1 CGACTACTCTGGAGCCTCTCCCTCTACACCATACATACTTCACCGTACATACGCCCCACCCTCCATTCATCGCTGAGGGGTT TCAGCAATTCACTCTTTACTAAATCCCAACT
CO1_Pris2 4 AT c TLTT cT.TcT. 6 TT A.CGT.C.GTA.C TA AA.T.TC.A.cCcC.CCT AT . A.AG. ACA. T AC T.c.6G6.c6C.CT.T.¢CT
CO1_Pris3 1 T A (d A T.TT.A.T.TCTC.T.TTGAGT € A.cC.T.C ATTAA TTc.A.cCcC.T.T T.A.AG. ACA. T cGc A CGC.ATTT.TT
CO1_Pris4 1 c.ccTaA. 6 T.TT.TCT.T.TcCG TGAG 6. cc Te.c. T G TT.T.TT.CT c cT T T.ACTG ccTec cac T ccT.cc. AT ccrTc
CO1_Pris5 il 6T c. A AT CGA. TT cGaA T.TAAC. T.cC AT TAA T.CTTC.CTTARA C.T.A. A CAGGGCC. G. ATCCC. ACGCGCT A
CO1_Pris6 1 c.cCc.TA. A c ca. T c.T.T.G6co6 cG. c AcCcC c G TT TGT TT.T c.T TG cTGG cTeC cc.G6T.GCc.Cc.T.TcCTC
CO1_Pris7 3 C.C.TA.A € cA.T €. T.T.6G6ca cG. c G Acc @ T. 6 TT TeT TT.oT c. T TG cTGG cTC cc.GT.GC.C.T.TcTcC
CO1_Pris8 2 AcC. c AL G c.T.caAa.T cTc. T G 6. 6. c. T TACTT. CG. A 6T TT c Tc c TGCTCCAC T Tc Tc.c.c. T cT
CO1_Pris9 1 Ac. c A. G c.T.cA.T cTc. T & GcGe.c. T TACTT. CG. A GTTT c T c TecTCCAC T T Tc.c.c.T cT
CO1_Pris10 2 AcC. C AL G c.T.caA.T cTc. T G GcG. c. T TACTT. CG. A GTTT c Tc c ATGCTCCAC T Tc.c.Tc.c.cTT cT
CO1_Pris11 1 c.ccTA.G T.TT.TCT.T.TCG.G. TGAG G.cc Te.cC. T G TT.T.TT.CT € cT . T T.ACTG ccTT AcC T ccT.CcCc.AT Tc. c
CO1_Pris12 3 c.ccTA. G T.TT.TCT.T.TCG.G. TGAG 6. cc Te.cCc. T G TTLT T.cT c cT T T.ACTG cecrTT AcC T.cccT.CC.AT ccrTc
CO1_Pris13 5 cC.CcCcTA. G T.TT.TCT.T.TCG.G. TGAG 6. cc TG.cC. T G TT.T.TT.CT c cT . T T.ACTG cecTT AcC T ccT.CccCc. AT ccTec
CO1_Pris14 2 c.ccTaA. G TLTT.TCT.T.TCG. 6. TGAG 6. cc TG6.c.T G TTL.TL.TT.CT c cT LT T.ACTG cerTT Ac T ccT.ccGAT ccrTc
CO1_Pris15 3 AcC c @ c T.TcC T.T.GA.TT.AG cc cT A €T . E@ T A c.Tc.c.c.T c.c TGCAC. GT AT.cCcT. cCcc GC. A cTT
CO1_Pris16 2 Ac c c c T.TC T.T.GA.TT.AG cc cT AA.GT. CG T A c.Tc.c.c. T c.c TGCAC. GT AT. CT. CcC GCc. A cTT
CO1_Pris17 4 G c T c. c G A G T T.C.T6GC AL TT TT c.TG6.TT G. A. A AGATG T c.T T T
CO1_Oreol 1 AcT cT oA c.T. ¢ AT GA.TTGC.TG. G. CAT TLATT AGT A A T Tc.cTT.T A.TTCACGAATAAC. A. TT A.CCTT.TGcC. T TcTcC
CO1_Oreo2 1 A. C.GG.ATGAAT T T ACGA. T EET @G A T c @ AT A cT CTCATTTC TCACG. GGCA. GA c.AACCCC cCcAT.cCcCT
CO1_Oreo3 1 AAC. GG. ATAAAT. . T. . T. . ACGG.TT.CG.GCC. .A...T c . . T.TA. . cT LCTT.TTTC TCACGCATAA A cTA.cccc ccAT.CccT
CO1_Oreo4 4 GAC.G6..6.C.CTA....C.TT.TCGT.TT.C.. TT.A....A..T.A.T..TTA....C..G.CTCCTTTEC TT.AGCACCAC. AC.CTA.CCCCTC CCcAT.CTTC
CO1_Oreo5 3 AcCT cT A c.T.CT.A.T GA.TTGC. T G.CAT TLATT AGTAG T TC.CcTT. T A.TTCACGAACAAC. A. TT A.CCTT.TGC. T TCT




Anexo IX. Sitios polimdrficos informativos observados en el alineamiento multiple de las secuencias del gen COI para el analisis de Oreobates
y Pristimantis. ID=Cédigo de las secuencia, HaplD= Codigo dado para cada haplotipo. Datos de especie, pais y | regién son proporcionados.

111111111111 11111111111111 1111 22 2222222 22222222222 2222233333333333333333333333333 444 g
ID Especie Pais |Region Hap ID 47 7778888888899 00 11 112223333444556667777888889990900 2333344 667777 88888999990000 1112223333 44445555673839 44 a4
14780 134678950247 0369258 1247360925 147036925689 14 36 7036958 390258 124780 13460258 1470362568 1478036092702 035 6
CORBIDI_5910 |Pristimantis peruvianus Peru |Loreto COLPrisl [ceancrTacTcTeG6AGCCTCTCCCTCTACACCATACATACTTCACCGTACATA ccacccrT ATTCATCGCTGAGGGGTTCAGCAATTCACTCTTTACTAAATEC AACT
AJC_2006 Pristimantis eurydactylus |Peru [Huanuco CO1_Pris2 AT c T T cT.TcT. 6 TT <6 c.G6TA.C A A c cc.ccrT ToA G.ACA. T Ac T.Cc.G6.cCc6cC. CT c
AJC_2020 Pristimantis eurydactylus |Peru [Huanuco CO1_Pris2 AT c T T cT.TcT. 6 TT 6 c.G6TA.C A A c cc.ccrT oA G. ACA. T Ac T.C.6.Cc6cC. CT c
AJC_2005 Pristimantis eurydactylus |Peru [Huanuco CO1_Pris2 AT c T T cT.TcT .6 TT ce c.G6TA.C A A c cc.ccrT ToA G. ACA. T Ac T.C.6.c6cC. CT c
KST_0316 Pristimantis eurydactylus |Peru [Huanuco CO1_Pris2 AT c T T cT.TcT. 6 ToT ce c. 6T A.C A A c cc.ccrT ToA G. ACA. T A c T.Cc.G6.c6cC. CT c
CORBIDI_5262 |Pristimantis vent Peru |Madre de Dios |CO1_Pris3 | a c G A T T.A.T.TCTC.T.TTGAG c AL C c A A TTC cc.T. T T.oA G. ACA. T cec A cec. AT T
CORBIDI_5289 |Pristimantis fenestratus  |Peru [Madre de Dios | CO1_Pris4 c.ccTA. G T T.TCcT.T.Tca TGeaAG 6. cc 6. ¢ 3 T T.c c cT T T ACTG ccrTc cac T cc cc.oaT ccrTc
KST_0568 Pristimantis fenestratus | Peru |Madre de Dios | CO1_Pris5 T S AT ceA. TT ce T AAC c Aa T c c.cTTAA c.T. A cAGGGCC.G.ATCCC cececT A
AJC_2004 Pristimantis cf reichlei Peru |Huanuco CO1_Pris6 c.c AL A c ca. T c.T.T.6¢c6 cG. c Acc c G T T T c.T G cT 66 cTc cc. 6 Gc. ¢ TcTc
KST_0278 Pristimantis cf reichlei Peru |Huanuco CO1_Pris7 c. ¢ ALA c ca. T c.T.T.6cC6 cG.c (] Acc c (] T T T.ooT c.T G cT66 cTc cc.a Gc. c TcTc
AJC_2025 Pristimantis cf reichlei Peru |Huanuco CO1_Pris7 c. ¢ ALA c ca. T c.T.T.6¢C6 cG. c (] Acc c (] T T T.ooT c. T G cT66 cTc cc.a Gc. c TcTc
KST_0253 Pristimantis cf reichlei Peru |Huanuco CO1_Pris7 c. ¢ AL AL . C caA. T c.T.T.6¢C6 cG. c (] Acc c G T T T c.T G cT66 €T cc. 6 Gc. c TcTc
KST_0515 Pristimantis reichlei Peru |Madre de Dios | CO1_Pris8 Ac. ¢ AL 6 c ca. T Teo.T G 6. 6. c. T TACT ce 6T T c c c GCTccaAc T T c.c.c c
KST_0510 Pristimantis reichlei Peru |Madre de Dios |CO1_Pris8 Ac. ¢ A. G c caA.T Te.T G 6. 6. c. T TACT c6 6T T c c c GCTccAcC T Tc c.c. ¢ c
KST_0516 Pristimantis reichlei Peru |Madre de Dios | CO1_Pris9 Ac. ¢ AL G c cA. T Tec.T G . GecG. c. T TACT ce6 6T T c. c c. GCcTCcCAcC. T T c.c.c c
KST_0594 Pristimantis reichlei Peru |Madre de Dios |CO1_Pris10| A ¢ . ¢ AL s c ca.T Teo.T G Gece. c. T TACT ce 6T T c c c ATGCTCCAC T T ¢ c.c.cT c
KST_0586 Pristimantis reichlei Peru |Madre de Dios [CO1_Pris10| a ¢ . ¢ A6 c ca T Tc.T G 6ce. c. T TACT ce6 GTT c c c ATGCTCCAC T Tc. ¢ c.c.cT c
CORBIDI_5250 |Pristimantis carvalhoi Peru |Madre de Dios [ CO1_Pris11 c.ccTA. G T T.TCT.T.TCG.G.TGAG Gl.c.C 6. ¢ . T T.c c cT T T.ACTG cerT Ac T cec cc.oaT Tc. ¢
KST_0631 Pristimantis toftae Peru [Madre de Dios |CO1_Pris12 c.ccTA. 6 T T.TCT.T.TCG.G. TGAG 6. cc 6. ¢ G T T.oc c cT T T.ACTG cecrTT ac T.ccc cc.oarT ccTc
KST_0578 Pristimantis reichlei Peru [Madre de Dios |CO1_Pris12 c.ccTA. 6 T T.TCT.T.TCG.G. TGAG 6. cc 6. ¢ G T T.oc c cT .7 T.ACTG cecTT ac T.ccc cc.oarT ccTc
KST_0584 Pristimantis toftae Peru [Madre de Dios |CO1_Pris12 c.ccTA. 6 T T.TCT.T.TCG.G. TGAG 6. cc G . ¢ G T T.oc c cT T T.ACTG ccTT A c T.ccc cc.oarT ccrTc
CORBIDI_5274 |Pristimantis lantanites Peru |Madre de Dios | CO1_Pris13 cC.CcCCcTA. G T T.TCT.T.TCG.G.TGAG 6. cc 6. ¢ G T T c cT . T T.ACTG ccTT Ac T cc cc. AT ccTc
CORBIDI_5256 |Pristimantis toftae Peru |Madre de Dios | CO1_Pris13 c.CCcTA. G T T.TCT.T.TCG.G.TGAG 6. cc 6. ¢ G T T ¢ c cT .7 T.ACTG ccrTT ac T cc cc. AT ccTc
CORBIDI_5273 |Pristimantis toftae Peru |Madre de Dios [CO1_Pris13 c.ccTA.G T T.TCT.T.TCG.G.TGAG G.cc 6. ¢ G T T c c cT T T.ACTG cerT Ac T cec cc.oaT ccrTc
CORBIDI_5264 |Pristimantis fenestratus Peru [Madre de Dios |CO1_Pris13 c.ccTA.G T T.TCT.T.TCG.G.TGAG G. cc G. c G T T. c c cT.T T.ACTG ccrTT AcC T @ e cc. AT EET @
CORBIDI_5263 |Pristimantis carvalhoi Peru [Madre de Dios |CO1_Pris13 c.ccTA. G T T.TCT.T.TCG.G.TGAG G.cc G. c @ T T. c c cT.T T.ACTG ccrTT AcC T cc cc. AT ccTc
KST_0466 Pristimantis toftae Peru [Madre de Dios |CO1_Pris14 c.ccTA. 6 T T.TCT.T.TCG.G. TGAG 6. cc 6. ¢ G T T c cT T T.ACTG cecTT A c T cc ccearT ccTtc
KST_0498 Pristimantis toftae Peru |Madre de Dios |CO1_Pris14 c.ccTA. G T T.TCT.T.TCG.G. TGAG G. cc G . ¢ G T T.oc c cT T T.ACTG ccrTT A c i cc ccearT ccrTc
KST_0501 Pristimantis sp Peru |Madre de Dios [CO1_Pris15 | a ¢ c. c..c..T.T¢c T.T.GA.TT.AG cc cT A G co A c c.c.c.T c.c GcAcC. GT AT . CcT. cc Gc. oA cT
KST_0497 Pristimantis sp Peru |Madre de Dios |CO1_Pris15 | a c c. c..c..T.T¢C T.T.GA.TT.AG cc cT A G ce6 A c c.c.c. T c.c. GCcaAcC. 6T . AT . CT . cc. Gc. AL cT
KST_0479 Pristimantis toftae Peru |Madre de Dios |CO1_Pris15| a c . . ¢ c c T.TC T.T.GA.TT.AG cc cT A G ce6 A c c.c.c.T c.c. GCAC. 6T AT . CcT. CcC. Gc. oA cT
KST_0475 Pristimantis toftae Peru |Madre de Dios |CO1_Pris16 | a c c c c Tt TL.TL.GA.TT. AG cc T AA. G ce A c c.c.oc.T c.c GecaAacC. 6T AT . cT . cc Gc. oA T
KST_0504 Pristimantis sp Peru |Madre de Dios |CO1_Pris16 | a c c c c T.Tc TL.T.GA.TT.AG cc cT AA. G ce Py c c.c.c.T c. ¢ GCcAacC. GT AT . CT. ccC Gc. A cT
KST_0481 Pristimantis buccinator Peru |Madre de Dios |CO1_Pris17 @ c c @ A G T. ¢ c T T c 6. TT 6. A AGATG T c T
KST_0491 Pristimantis buccinator Peru [Madre de Dios |CO1_Pris17 G c c & A G T, c c T T c 6. TT G . A AGATG T @ T
KST_0521 Pristimantis buccinator Peru [Madre de Dios |CO1_Pris17 G c c & A G T. c c T T c 6. TT G . A AGATG T c T
KST_0499 Pristimantis buccinator Peru [Madre de Dios |CO1_Pris17 G c c (4 A G T . C c T T c 6. T T G . A AGATG T c T
CORBIDI_5278 |Oreobates quixensis Peru [Madre de Dios [CO1_Oreol | a ¢ cT oA c c AT GA. TTGC G.G.cAT TLAT A A T c.cTT.T AL TTCACGAATAAC. A. TT A.ccT TGeC. T TcTcC
CORBIDI_5857 |Oreobates quixensis Peru |Loreto COLOreo2|a . c. 6. ATGAAT. . T T AcCGaA. T ceTGcCcC A T c c A c cCTCATTTC CACG. GGCA. GA c.aAaAcccc cca cc
KST_0492 Oreobates quixensis Peru |Madre de Dios |CO1_Oreo3 |a a ¢ . 6 6. AT aAAAT T T ACGG. TT.CG. GCC A T c T oA c cTT.TTTC CACGCATA A A cTA.cccc ccoa cc
KST_0228 Oreobates quixensis Peru |Huanuco CO1 Oreo4 |c a c . & G.c.cT €. TT.TCGT.TT.C. T A A A T A c G.cTCcecTTTC T GCACCAC. AC.CTA.CCCCTC cca cTTC
AJC_2007 Oreobates quixensis Peru |Huanuco CO1 Oreo4 |c a c . & G.c.cT C.TT.TCGT.TT.C T A A A T A c G.cTcecTTTC T GCACCAC. AC.CTA.CCCCTC cca cTTC
KST_0279 Oreobates quixensis Peru |Huanuco CO1_Oreo4 |s a c . & 6. c.cT C.TT.TCGET.TT.C T A A A T A c G.cTcecTTTC T GCACCAC. AC.CTA.CCCCTC cca cTTC
AJC_2010 Oreobates quixensis Peru |Huanuco CO1 Oreod |c ac . 6 G.c.cT C.TT.TCGT.TT.C T A A A T A c G.CcTccTTTC T GCACCAC. AC.CTA.CCCCTC cca cTTC
KST_0517 Oreobates cruralis Peru |Madre de Dios [CO1_Oreo5 | a ¢ t cToa c cT.aLT GA.TTGC 6. caT TooaT AG T c.cTT.T AL TTCcACGAACAAC. A TT AL ccrT Tec . T Tec
KST_0480 Oreobates cruralis Peru [Madre de Dios [CO1_Oreo5 | A c 1 cToa c cT oA T GA. TTGC G.caAT T.oAT A6 T c.cTT T A.TTCACGAACAAC. A. TT AL ccT Tec. T Tc
KST_0508 Oreobates cruralis Peru [Madre de Dios |CO1_Oreo5| a c CT A c cT . AT GA. TTGC G. CAT T AT A G T c. cTT. T A. TTCACGAACAAGC. A . TT A ccT TGec . T T c




Anexo X. Sitios polimérficos informativos observados en el alineamiento de los haplotipos obtenidos con el gen 16S rRNA para el andlisis de
Hypsiboas. HaplD= Cédigo dado para cada haplotipo; n= NUmero de secuencias.

11111111111111111111122222222222222222222222222222222222333333]3
Hap ID n 222228889901122333355577777778901111122333333334444667777788888899000111 1
56789 189458690 11356057025678900981378923234567890 12388913459 1234582556712839
16S_Hypl 1 CCTAGTGACTTAACATTCTACCGGACCTACAAAATAATTTTCTTTAATATCACGATTATTACATTITCGCGTAT
16S_Hyp2 2 TA.G. A. TAT.TT.....T.CC.AA.A..T..C T AG.A.TT.C..AT.ACC
16S_Hyp3 3 TA.G.A..........TAT.TT.....T.CC.AA.A. .TA.C..T...AG.A.TT.C..AT.ACC
16S_Hyp4 1 TA.G.A. . CTAT.TT....CT.A..AA.A.GC..C..T AG. A.TT.C..AT.ACC
16S_Hyp5 1 TA.G. A A A.CTT T.CC.AT.AC.CCCA T GG.A.AT. C A A
16S_Hyp6 5 GTA.G.A TTTLTT T.cc AA. AT T T GG.A.AT.C AT.ACC
16S_Hyp7 1 GTA.G. A A A T T.CC.AT.AC.CCCA T GG. A.AT. C AT . A
16S_Hyp8 2 GTA.G.A A.TAACTT T.cc AA.AT.CC T GG.A.AT.C AT.A.C
16S_Hyp9 2 GTA.G. A A.TAT.TT.T T.cc AA. AT cT. T GG.A.AT.C AT.A. C
16S_Hypl0 9 AA. TA TA.GTT TA TTTGTT. c cA. A cAC. T. T G.A.TT A c. A
16S_Hypll 1 AA. TA TA.GTT TA TTTGTT c. CA.A.A.CAC.T.T G.ATTT A c. A
16S_Hypl2 1 AA. TA TACGCT AA.T ATTT.TT. T ce ATC.A.TAC T cCTTT. C A
16S_Hyp13 1 AA. TA TACGCT TA.T ATTT.T. . T G AATC.A.TAT.T.T G.CcTTT.C A. . AT
16S_Hypl4 1 AA. TA TACGCT TALT ATTT.TT. T G AATC.A.TAT. T.T G.CTTT.C A AT
16S_Hypl5 1 AA. TA TACGTT TA.T ATTT. TT. T © CATCA TAC.T. T G.CTTT.C A c
16S_Hypl6 1 AAATA TACGTT T ATTAATT. T c CA.A.A.CAC.T.T G TTT A cGaA
16S_Hypl7 1 AA. TA TAEGET 7 €7 W G.C.CA.CA c T.T G TT. C A
16S_Hypl8 1 AA. TA TACGCT T cTT T.T c cA.cCa c T.T G AT . C A
16S_Hyp19 2 AA. TA TACGCT T cTT..T.T c. CA.CA c T.T G TT.C A
16S_Hyp20 1 AA. TA TACGCT T cTT ToT ce cA.cCaA c T.T G TT. C A
16S_Hyp21 1 c TA.G. T TA AT.GT.T.TCGG. ATAAC. CA TTT.TC.G6cC T c A.AC
16S_Hyp22 1 c TA.G. T TA ATCGT.T.TCGG ATAAC. CA TTT.TC.GC T c A.AC
16S_Hyp23 1 € TA.G. T @ TA.TAT.TT.T.TC.G AT . G TA TTT.TC.GC T c A.AC
16S_Hyp24 1 Gcec TA.G.T.cCC.cC A AAC T c. 6 c AACC.C.CTCT.TC.GC.G c ATAC
16S_Hyp25 3 GTA.G.A.CC A.AT.TTG CE. €T AEET T.T.T cce AT.AC.TT.C.C
16S_Hyp26 1 c GTA.GGA c ACAT.TT G.CA.C.ACCT.CT T ce AT . A AT . cC.cC
16S_Hyp27 2 c GTA.GGA c ATATATT. T G c.c.AccT.CT T CG.C.AT.A..AT.C.C
16S_Hyp28 2 TACG. A TA.C.T. cc.c.Aa.cT c.T G AT. C..AT TC
16S_Hyp29 2 TACG. A c TA.C. T cc.c.a.cT LT G AT.C.TAT. . T
16S_Hyp30 3 TACG c.Tc. T ACTT.TT. T C.CC.AAA.TA.CT. T G AT . C. . A
16S_Hyp31 1 TACG. A TATATT c CTGCCTGAT T cce AT. C..AT
16S_Hyp32 1 TACG. AG CATATT cc.cTGCCT. AT. T. T ce AT . C AT
16S_Hyp33 2 TACG. AG TATATT c ETEEET AT T cce AT . C AT
16S_Hyp34 1 TACG. AG TATATT cc.cTGCcCT. AT. T. T ce AT . C AT
16S_Hyp35 1 c TA T e TAT.TT.T.T.66 ATAGC. C TTT.TC.6GC T c A.AC
16S_Hyp36 1 c cac G. T TCcG TA.T. TG T A.AACCATC. C A G.A.ATCC c
16S_Hyp37 1 c cAG 6. T TcG TA.T. TG T A.AACCATT.C A G.A.ATCC c
16S_Hyp38 1 T TACG. A T TLoTL.TTLT ccc.AA.CCTC.CT. T cce AC. cC ATACTC
16S_Hyp39 1 TACG. A T T.TL.TT.T ccc.AA.CTTC.CT. T cce AC. C AT . CT
16S_Hyp40 1 TACG. AG TATACT c CTA.cCcC TLTLT ce AT . C AT cc
16S_Hyp4l 1 GTA.G.A........A..A..TT...G.T.CC. .TA. .T..T.T.T..CAGCATGT. C..CT.
16S_Hyp42 1 TACG. T TGA T T.TT.CCAAAA.G.ATCT C.GAC.AT.C A
16S_Hyp43 1 TA.G.A A A TT T.CC.AT.AC.CCCA T GG.A.AT.C A A




Anexo Xl. Sitios polimérficos informativos observados en el alineamiento multiple de las secuencias del gen 16S rRNA para el andlisis de
Hypsiboas. ID=Cdédigo de las secuencia, HaplD= Co6digo dado para cada haplotipo. Datos de especie, pais y regidn son proporcionados.
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ID Especie Pais Region Hap ID 222228889901122333355577777778901111122333333334444667777788888899000111 1
56789 1894586901135605702567890981378923234567890123891345912345825567 12809
EF493571 Eleutherodactylus montanus | Dominican Republic |ND 16S_Hypl c cTAGTGACTTAACATTCTACCGGACCTACAAAATAAT T TTCTTTAATATCACGATTATTACATTTCGCGTAT
AY549335 Hypsiboas fasciatus Guyana ND 16S_Hyp2 TA.G. A TAT.TT T.CcC.AA. A T c T AG.A.TT.C AT.ACC
EU201108 Hypsiboas fasciatus Guyana Francesa |ND 16S_Hyp3 TA.G. A TAT.TT T.CC.AA. A TA.C T AG.A.TT.C AT. ACC
EU201109 Hypsiboas fasciatus Suriname ND 16S_Hyp3 LTA.G. A TAT.TT T.CcCc.AA. A TA.C T AG.A.TT.C AT.ACC
EF376065 Hypsiboas fasciatus Guyana Francesa |ND 16S_Hyp4 TA.G. A TAT.TT cT. A AA.A.GC c T AG. A.TT.C AT.ACC
corBIDI 5876 |Hypsiboas fasciatus Peru Loreto 16S_Hyp5 TA.G. A A ALcTT T.CC.AT.AC.CCCA T GG.A.AT.C A A
KST_0627 Hypsiboas fasciatus Peru Madre de Dios [16S_Hyp6 GTA.G.A TTT.TT T.cc AA. AT T T G.A.AT.C AT.ACC
KST_0598 Hypsiboas fasciatus Peru Madre de Dios [16S_Hyp6 GTA.G. A TTT.TT T.cc AA. AT T T GG.A.AT.C AT.ACC
KST_0601 Hypsiboas fasciatus Peru Madre de Dios [16S_Hyp6 GTA.G. A TTT.TT T.cc AR AT T T GG.A.AT.C AT . ACC
KST_0600 Hypsiboas fasciatus Peru Madre de Dios [16S_Hyp6 GTA.G.A TTT.TT T.cc AA. AT T T GG.A.AT.C AT.ACC
KST_0596 Hypsiboas fasciatus Peru Madre de Dios [16S_Hyp6 GTA.G.A TTT.TT T.cc AA. AT T T GG.A.AT.C AT.ACC
CORBIDI_0202 |Hypsiboas fasciatus Peru Loreto 16S_Hyp7 GTA.G.A A ALLTT T.CC.AT.AC.CCCA T GG.A.AT.C AT . A
KST_0550 Hypsiboas fasciatus Peru Madre de Dios [16S_Hyp8 GTA.G. A A.TAACTT T.cc AA.AT.CC T GG.A.AT.C AT.A.C
KST_0543 Hypsiboas fasciatus Peru Madre de Dios [16S_Hyp8 GTA.G. A A.TAACTT T.cc AA.AT. CC T GG.A.AT.C AT.A.C
AJC_2023 Hypsiboas fasciatus Peru Huanuco 16S_Hyp9 . GTA.G.A . LA TAT.TTLT ST.cc AA. AT cT. T GG.A.AT.C AT.A.C
AJC_2012 Hypsiboas fasciatus Peru Huanuco 16S_Hyp9 GTA.G. A ALTAT.TT.T T.cc AA. AT cT.T GG.A.AT.C AT.A.C
coRrBIDI_5237 |Hypsiboas geographicus Peru Madre de Dios [16S_Hyp10 A A T A TA.GTT TA TTTeTT c cA. A cAac.T.T G.A.LTT A c.oa
coRrBIDI 5221 |Hypsiboas geographicus Peru Madre de Dios [16S_Hyp10 A A T oA TA.GTT TA TTTGTT c ca cAac.T. T G.A.TT A c. oA
COoRBIDI_5253 |Hypsiboas geographicus Peru Madre de Dios [16S_Hyp11 A A T oA TA.GTT TaA TTTeTT c CA.A.A.CAC.T.T G.ATTT A c. oA
corsipl 57 |Hypsiboas geographicus Peru Madre de Dios [16S_Hyp11 A A T A TA.GTT TA TTTeETT c CA.A.A.CAC.T.T G.ATTT A c.oa
KST_0552 Hypsiboas geographicus Peru Madre de Dios [16S_Hyp11l A A T oA TA.GTT Ta TTTGTT c CA.A.A.CAC.T.T G.ATTT A c.a
corBiDl 5188 |Hypsiboas geographicus Peru Madre de Dios [16S_Hyp11 A A T oA TA.GTT TaA TTTeTT c CA.A.A.CAC.T.T G.ATTT A c.oa
corsipl 518 |Hypsiboas geographicus Peru Madre de Dios [16S_Hyp11 A A T oA TA.GTT TA TTTeETT c CA.A.A.CAC.T.T G.ATTT A c.a
CORBIDI 5231 [Hypsiboas geographicus Peru Madre de Dios [16S_Hyp1l A A T oA TA.GTT TaA TTTGTT c CA.A.A.CAC.T.T. G.ATTT A c.a
coRrBIDI_ 5232 |Hypsiboas geographicus Peru Madre de Dios [16S_Hyp11 Y TA.GTT TA TTTeTT c CA.A.A.CAC.T.T G.ATTT A c.oa
coRrBIDI 5230 |Hypsiboas geographicus Peru Madre de Dios [16S_Hyp11 A A T oA TA.GTT TaA TTTeTT c CA.A.A.CAC.T.T G.ATTT A c.oa
KST_0602 Hypsiboas geographicus Peru Madre de Dios [16S_Hyp11 aa . T TA.GTT T TTTETT c CA.A.A.CAC.T.T G.ATTT A c.a
corBIiDl 6180 |Hypsiboas geographicus Peru Loreto 16S_Hyp12 A A T A TACGCT AALT ATTT.TT.T ce ATC.A.TAC T cTTT. C A
AY 843628 Hypsiboas geographicus Guyana ND 16S_Hyp13 A A T A TACGCT TALT ATTT. T T G AATC.A.TAT.T.T G.cTTT. C A AT
EF376054 Hypsiboas geographicus Guyana Francesa |ND 16S_Hypl4 A AT oA TACGCT TALT ATTT.TT.T 9 AATC. A TAT. T.T G.CcTTT. C A AT
corBIDI 5809 |Hypsiboas geographicus Peru Loreto 16S_Hyp15 A A T A TACGTT TALT ATTT.TT.T G cATCA TAC.T. T G.CcTTT. C A c
EU201106 Hypsiboas geographicus Guyana Francesa |ND 16S_Hypl6 A A AT oA TACGTT T ATTAATT. T c CA.A.A.CAC.T.T G TTT A cGa
coRrBIDI_5807 |Hypsiboas boans Peru Loreto 16S_Hyp17 A A T oA TACcGCT T crTT T G.C.CA.CA c ToT G TT.c A
AY 843610 Hypsiboas boans Venezuela ND 16S_Hyp18 A AT oA TACGCT T cTT T c ca.ca c T G AT C a
EF376055 Hypsiboas boans Guyana Francesa |ND 16S_Hyp19 A A T oA TACGCT T cTT Tt c ca.ca c ToT G TT. ¢ A
EU201105 Hypsiboas boans Guyana Francesa |ND 16S_Hyp19 A A T oA TACcGCT T crTT T c cA.CA c ToT G TT.c A
corsIDl 573 |Hypsiboas boans Peru Madre de Dios [16S_Hyp20 A A T oA TACGCT T cTT LT ce ca.cA c ToT G TT.c A
KST_0547 Hypsiboas cinerascens Peru Madre de Dios [16S_Hyp21 c LTA.G. T . Ta AT.GT.T.TCGG ATAAC. CA TTT.TC.GC T c AL AC
KST_0537 Hypsiboas cinerascens Peru Madre de Dios [16S_Hyp22 c TA.G. T TaA ATCGT.T.TCGG ATAAC. CA TTT.TC.6¢C T c AL AC
EU201113 Hypsiboas cinerascens Guyana Francesa |ND 16S_Hyp23 c TA.G. T c TA.TAT.TT.T.TcC. 6 AT. G TA TTT.TCc.G¢C T c AL AC
AY549336 Hypsiboas cinerascens Guyana ND 16S_Hyp24 Gcc TA.G.T.cCC.cC A AnAcC T c. 6 c AACC.C.CTCT.TC.GC. G c ATAC
corBiDl_612 |Hypsiboas calcaratus Peru Loreto 16S_Hyp25 GTA.G.A.CC A.AT.TTG cc.cTtaccT Tt cce AT.AC.TT.C.C
AY 843613 Hypsiboas calcaratus Peru ND 16S_Hyp25 . GTA.G.A.CC A.AT.TTG cc.cTaccT ToToT cce AT.AC.TT.C.C
corBIDI 5877 |Hypsiboas calcaratus Peru Loreto 16S_Hyp25 GTA.G.A.CC A.AT.TTG cc.cTaceT T.T.T cce AT.AC.TT.C.C
EF376064 Hypsiboas calcaratus Guyana Francesa [ND 16S_Hyp26 c GTA.GGA c AcAT. TT G.cA.c.accT.CT T cs AT . A. . AT.C.cC
AY 326056 Hypsiboas calcaratus Ecuador ND 16S_Hyp27 c GTA.GGA c ATATATT. T G c.c.accT.cCT T CG.C.AT. A AT.C.cC
cOoRBIDI_0062 |Hypsiboas calcaratus Peru Loreto 16S_Hyp27 c GTA.GGA c ATATATT . T G c.c.accT.cCT T CG.C.AT. A AT.cC.c
EF376057 Hypsiboas multifasciatus Guyana Francesa |ND 16S_Hyp28 TACG. A TA.C.T cc.c.Aa.cT c. T G AT . C AT T
EU201111 Hypsiboas multifasciatus Guyana Francesa |ND 16S_Hyp28 TACG. A TA.C.T cc.c.a.cT c. T G AT. C AT T
AY 843648 Hypsiboas multifasciatus Guyana ND 16S_Hyp29 TACG. A c TA.Cc.T cc.c.a.cT T G AT.C.TAT T
EU201110 Hypsiboas iatu: Guyana Fi ND 16S_Hyp29 TACG. A c TA.C.T cc.c.a.cT ToT G AT.C.TAT T
HM480433 Hypsiboas balzani ND ND 16S_Hyp30 TACG c.Tc. T ACTT.TT.T C.CC.AAA.TA.CT.T G AT . C A
HM480432 Hypsiboas balzani ND ND 16S_Hyp30 TACG c.Tc. T AcTT.TT.T C.CC.AAA.TA.CT. T G AT C A
HM480434 Hypsiboas balzani ND ND 16S_Hyp30 TACG c.Tc. T ACTT.TT. T C.CC.AAA.TA.CT.T G AT . C A
CcORrBIDI 5825 [Hypsiboas lanciformis Peru Loreto 16S_Hyp31 TACG. A TATATT L.c CTGCCTGAT T cce AT. C AT
KST_0530 Hypsiboas lanciformis Peru Madre de Dios [16S_Hyp32 TACG. AG cATATT cc.cTeCCT. AT T. T ce AT . C AT
AY 326054 Hypsiboas lanciformis Ecuador ND 16S_Hyp33 . TACG. AG TATATT c CTGCCTGAT T cce AT . C AT
CORBIDI_0058 |Hypsiboas lanciformis Peru Loreto 16S_Hyp33 TACG. AG TATATT G CTGCCTGAT T cce AT. C AT
AY 843636 Hypsiboas lanciformis Peru ND 16S_Hyp34 TACG. AG TATATT cCc.cTGCCT. AT. T. T ce AT . C AT
CORBIDI6203 |Hypsiboas rufitelus Peru Loreto 16S_Hyp35 c L TaA T L.c . TAT.TT.T.T.66 LATAGC.C...TTT.TC.GC TooBcoloBCS
KRL_1191 Hypsiboas rufitelus ND ND 16S_Hyp36 c cae 6. T Tce TA.T. TG T A.AACCATC. C A G.A.ATCC c
KRL_0798 Hypsiboas rufitelus ND ND 16S_Hyp37 c chAG 6. T Tce TA.T. TG T A.AACCATT. C A G.A.ATCC c
AY 843657 Hypsiboas raniceps Argentina ND 16S_Hyp38 T TACG. A T ToT.TTLT ccc.AA.CcCTC.CT. T cco AcC. c ATACTC
AF467269 Hypsiboas raniceps Guyana Francesa |ND 16S_Hyp39 TACG. A T ToTLoTToT ccc.AA.CTTC.CT. T cce Ac. ¢ AT.CT
AY549317 Hypsiboas albopunctatus Brasil ND 16S_Hyp40 TACG. AG TATACT c cTa.cc ToTLT cG AT C AT cc
AF467270 Hypsiboas dentei Guyana Francesa |ND 16S_Hyp4l . GTA.G.A A A TT G.T.CcC..TA..T T.T.T..CAGCATGT.C..CT
AY 843632 Hypsiboas heilprini Pet Trade ND 16S_Hyp42 TACG. T TGaA T T.TT.CCAAAA.G. ATCT C.GAC.AT. C A
corBIDI 5875 |Hypsiboas fasciatus Peru Loreto 16S_Hyp43 TA.G. A A A TT T.CC.AT.AC. CCCA T GG. A.AT.C A A




Anexo XII. Sitios polimérficos informativos observados en el alineamiento de los haplotipos obtenidos con el gen
Hypsiboas. HaplD= Cédigo dado para cada haplotipo; n= NUmero de secuencias.

COl para el analisis de
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Hap ID n 2 23334455556677778888999000 111122233344445565666777788899900111223334445655666666777778888999900011122222333344455556666775888899900011133334455778889900111112229
45036891204678914570369258 1470369258 1470369238 1470379568 14709258470362581470134690258913470369258 147036792589 147036925684703679258148036147836250325848032568912247
CO1_Hypl 1 CAGGGTCTATCGGATCTTATTTATCCATCCCTTCTACTTAAGATTCCCTGTTACCAGTGCACCAATTATATCTATTATTACCCACTACATATAATACACTCCTCTACCCGCCCAATACTCCTCATCTTTATACAGT TCATCACATAATTCCATATCTCTTAT
CO1_Hyp2 1 € AL €L TT.T.L....G....T...C.A..AC T 6. T c Tc i C..A...TCTTA T.A c i C.T.A..T... G AR
CO1_Hyp3 1 € ALG. . TT.T......6 LT...C.A..AC T 6.1 c Tc T c..A TCTTA TT.A c T c.T T aT AA
CO1_Hyp4 1 T..C..C..TAAT.G..GG cTT. LT CT..TCCGGATC A.C..TGA.A.G..C.C.G T. . C.CCCTT.A.TGTGG..C.GGGTGT. . A TTT. A T.T.ca.C.T Cc.cc.T.GCcACC.G..cC CTT.CT.TA.AC. A
CO1_Hyp5 1 T C..C..TAAT.G..GG cTT T CT..TCCGGATC c..TGaA G..c.c.6 T..C.CCCTT.A.TGTGG. .C.GGGTGT A TTT. A T.T.CcA.C.T CC.CC.T.GCACC.G..C CTT.CT.TA.AC.A
CO1_Hyp6 1 c.cc TAA. . AACT.C..CTT..A AT T.c GT.TCC..T.A.T co C..T6G.6.C.CTT.A.AG.G ALLc.T.T.T cTaA TLTTTAC. CAT.TTC.ACGT..T.ACCTCC cc TLLT.TAL c
CO1_Hyp7 6 caccc TAA..TACT AL i ATC..AA.TCC.AT.A.AA. TTT.CC.C..TA. ACC.CTATA.AG. G.C.A..ATT.T.T.C.CCA..CT.TCTA.TCAT. TTC.GCAT Acc.cc Tc TTLLT.TALA
CO1_Hyp8 3 caccc TAA..TACT A T ATC..AA.TCC.AT.A.AA. TTT.CC.C..TA. ACC.CTATA.AG. G.C.A..ATT.T.T.C.CCA..CT.TCTA. TCAT.TTC.GCAT Acc.cc TC.G..TT..T.TA.A
CO1_Hyp9 1 caccc. TAA..TACT A i ATC..GA.TCC.AT.A.AA. TTT.CC.C..TA.GCC. CTATA.AG. G.C.A..ATT.T.T.C.CCA..CT.TCTA.TCAT. TTC.GCAT Acc.cc Tec TT..T.TA.A
CO1_Hyp10 1 ccrc AA. . AGCT T A A T.CC..G..TCC..T.A.T T C..TA.G.CCCCT.A.AG.G AG.AGT.TCT CTA. . AT.TCTA..CAT.TTC.A.GT..T..C.TCC Tc TCTA c
CO1_Hypll 1 crccc TAA..TACT A i ATC..AA.TCC.AT.A.AA. TTT.CC.C..TA. ACC.CTATA.AG. G.C.A..ATT.T.T.C.CCA..CT.TCTA.TCAT.TTC.GCAT Acc.cc Tc TT.L.T.TA.A
CO1_Hyp12 1 CCCATAGA. . A. G CTACCG. TT.CTT c. ¢ T.TCCTA. . A.CT.T.A.CA c c ccacc TTG. GC CTCATTGA.T.A..TT AG.TGCA cA.c. T c T.T.T.CAA.C C.GCG..G.T.TA Al
CO1_Hyp13 1 CCCATA.A.AA.G..CTACCGC. TTCTT..C.CG....TATCCTAA.A.CCT..A.TG.......6C..TC..CC.CT...TTG.GC..CTCATT.A.TTA..TT..CATTGCA..CA.C.TC.C..T.T.TACAA.C GCG..G.T.TA.CCTA
CO1_Hyp14 1 cccTa AA CCTACC. . T.GCT..CC.A.T.CG.ACCC.T.cCcCCCT ACCAG. . CG..GC.A.CC..TACCT. TTTG.GT..ATCATT. ACT. C. . TTT..TT..CA..CT..TTC.ACACCT CAACCT. A.C.GC.T.T.T.TA A
CO1_Hypl5 1 cccTa AA CCTACC..T.GCT..CC.A.T.CG.ACCC.T.CCCCT...ACCAG..CG.CGC.A.CC..TACCT. TTTG. GT..ATCATT.ACT.C..TTT..TT..CA..CT..TTC.ACACCT CAACCT.A.C.GC.T.T.T.TA A
CO1_Hyp16 1 CCCTA.C.A.TA CCCACCG. TT.CT..CC.C.T ToT GT.CCCCA..A.CAG. .C c CC. . CGCCT.TCTG. GC. . ATCATT. AA. TC..CT..ATTTG. AG. CTT.TCC. CCACCT. . ACGA. CT ceGCcT. T. T A
CO1_Hypl7 1 cccTe AA AcTACC..T..cT c T.CGT.CCC.GTCCCCCTT. A. CAG. . C GC...CC.CCACTT.TT.G.GT.GGTCACA.A.T.C..TT..AAT.GCA..C.TCTTC.C.GTCT ceacc G.CAT.TCT..A A
CO1_Hyp18 1 cccte AA ACTACC. . T..cT c T.CGTACCC. GTCCCCCTT. A. CAG. . C cc CT.CCACTT. TT.G.6T.GGTCACA. A. T.C..TT. . AAT.GCA..C.TCTTC.C.GTCT cancc G.CAT.TCT..A A
CO1_Hyp19 2 cccTe AA.ATACTACC..T.GC.T..CT..T..GTACC...TCCCCCT..A.TA T Gce T..C.CCT.TT.G.GTAGATCATG. G. T.C..TTT.ATT..CA..CTT.TCC.A.GT.T cAA. C G.CAT.T.T..A A
CO1_Hyp20 3 cccTe AA.ATACTACC. .T.GC.T..CT..T..GTACC TCCCCCT. . AL TA. .. T Gco T. . C.CCT.TT.G.GTAGATTATG. G. T.C..TTT.ATT..CA..CTT.TCC.A.GT.T CAA. C G.CAT.T.T..A A
CO1_Hyp21 1 CCCTA.A.A.AA CCTACC..TTGC.TA.CTCGTC..C..CC.G..ACCT..GA.CA. T.T Gc. . T CCACCT..TTGGGC Tc.cT.TC TT.TA..TG.CG.C.TCTCC.C..T.T.TA.AA.CT. . TC...A.. T.TA.GCCA
CO1_Hyp22 1 CTCCATA. G. AA cTacc TLC.TA.CT..TC..T.CCCTG..ACCT..GA. CA. G €. . TCC.CCGCCT.TT.GGGC. . . TTCT. . T.TAA. . TT.TA. .TG.AT.CTT.TCC.C..T.T.T.CAA.CTG..C CT..cT.TA.GCCA
CO1_Hyp23 1 Tc.cT.Aa.6c.acC cTACC T.C.TA.CT..TC..T.CCCTG..ACCT..GA.CAG 9 C..TCC.CCGCCT.TT.GGGC TTCT. . TCTAA. . TT.TA. .TG.AT.CTT.TT C..T.T.T.CAA.CTG..C cT CT.TA.GCCA
CO1_Hyp24 1 AG.cc..a AA..T.C..CC..TTT.AT c cc AA.TC T.A TT C..TA.A.C.CTATA.AG.GC..A..ACT.TA TACTT.TT.TTTA. . CAT.ATCTA.....TG AccT. AL C LTT..T.TATGCTC
CO1_Hyp25 1 cacc. . A CA..T.C..CC..TTT.AT c GCAG...GA.TC TT..C.C..TA.A.C.CTATA.AG.GC..A..ATT.TA TACTT.TT.TCTA. . CAT.ACCTA.....TG...ACC..A.C...CTT..T.TATGCTC
CO1_Hyp26 1 Ac. cc AC..AcGCCC c cTG6. T b c.A..c A..A.C.G..cC c C.C.C.C.A.ACTGGG6GC. CGGGT. . A. . GCTGCGT. A. . ACCA.T.AT.T GCGC.T.TACAATC.G.TC..CGAT..TC c




Anexo XIll. Sitios polimérficos informativos observados en el alineamiento multiple de las secuencias del gen COI para el analisis de

Hypsiboas. ID=Cd6digo de las secuencia, HaplD= Codigo dado para cada haplotipo. Datos de especie, pais y regidn son proporcionados.

[} Especie Pais [Region Hap ID 22333445555 66777788 88598000 11112223334 4445556667777 88888590011 122333444555666666777778888885950001112222233334445 G666 7788888559000 1113333445577 8888500 111112229

4503685 12046180 14570369258 1470369258 1490369228 147037 95 68 147053 5840026258 1470 1346902 580 13400369258 147036792580 1470 S 68470361025 148036 14182625035 a8 0156 124
(CORBIDI_6203 |Hypsiboas cinerascens |Peru [Loreto COLHYPL [cacoGrTcT AT CGOEGAT CTTATTTATCCATCCCTTCTACTTAAGATTCCCT GTTACCAGT GCACCAATTATATCTATTATTACCCACTACATATAATACACT CCT CTACCCGCCCAATACT CCTCATCTTTATACAGT TCATCACATAATTCCATATCT CTTAT
KST_0537  |Hypsiboas cinerascens | Peru Madre de Dios [CO1_Hyp2 | « A < e B . o ac . o v < e ' c.a e "o < . c PR . an o
KST_0547  |Hypsiboas cinerascens  [Peru |Madre de Dios |CO1_Hyp3 | « P c EE B . calac . e v < e B ¢ Tera T < - < . . an .
KRL_1191  |Hypsiboas rufitelus ND [ND COLMypd | +. . c. . c..tant.c. .cs crr.x cr. . tccaeatc Ac..TeA.a.G..c.c.a T.c.cccTT.A.TeTee. . c.cGceTaT. . A s - Ca.c.Tc..cc.cc.T.GceAcc. G . Crr.ct.taac. a
KRL_0798  |Hypsiboas rufitelus ND |ND COLHYPS | +. . c. . c..tant.c. .55 crr.r cr..tccaeatc . .taa c..c.c.a T..c.cccTT.a.TeTGG. . c.ccETGT. . A Trra . €A c.Tc..cc.cc.T.ccAcc. G, . ¢c crT.cT.TaLAc.
(CORBIDI_5809 |Hypsiboas geographicus |Peru [Loreto CO1_Hyp6 c.cc TA A AACT . C cT T a AT T.c 6T . TcCcC T.oALT c 3 TG6. 6. €. CTT .  A.AG. G A c.T T T cT oA T.TTTAC. CAT.TTC. ACGT AccTCC cc T T.T A cTc
CORBIDI 5168 | Hypsiboas geographicus [ Peru |Madre de Dios [CO1_Hyp7 | ¢ a ¢ ¢ ¢ TaaL L TacT A . AT €. . AAL TCC. AT AL AALTTT.CC. .. TA. ACC. CTATA. AG. G. C. A. . ATT.T.T.C.CCA..CT.TCTA. TCAT. TTC.GCAT Acc.cc Te Tr.ot.Ttaact
CORBID|_5197 | Hypsiboas geographicus |Peru [Madre de Dios |COL Hyp7 | ¢ 4 c c ¢ TAA TacT " T ATC AA.TCC.AT.A.AA. TTT.CC.C TA.ACC.CTATA. AG. 6. C ATT.T.T.c.cca CT.TCTA.TCAT.TTC.GCAT Acc. cc T T T.TA.AcCT
CORBID|_5231 | Hypsiboas geographicus |Peru Madre de Dios |COL Hyp7 | ¢ 4 c ¢ ¢ TaA TacT A T ATc AAL.TCC. AT, AL AA.TTT.  CC.cC TA.ACC.CTATA.AG. 6.C.A ATT.T.T.c.cca €T . TCTA.TCAT.TTC.GCAT Acc.cc Te T ToraLacT
CORBIDI_5237 | Hypsiboas geographicus |Peru [Madre de Dios |COL_Hyp7 | ¢ ¢ ¢ c TaAL L Tacr A ' AT C . AAL TCC. AT AL AAL TTT.EC. €. . TA.ACC. CTATA. AG. G. €. AL . ATT.T.T.C.CCA. . €T .TCTA TCAT . TTC.GCAT Ace. cc e Tr.t.ta.act
KST 0552 |Hypsiboas geographicus [Peru |Madre de Dios [CO1_Hyp7 [ c a c c c AL TacT A B AT C . AL TCE. AT AL AAL TTT.EC. €. . TA.ACC. CTATA.AG. G. €. AL . ATT.T.T.C.CCA..CT . TCTA. TCAT.TTC.GCAT acc.cc e T t.taLacr
CORBIDI_5221 |Hypsiboas geographicus [Peru | Madre de Dios [CO1_Hyp7 | c a c c c TaA. . TacT “ B AT C . . AAL T AT. AL AAL TTT.CC. C. . TA.ACC. CTATA.AG. G. €. AL . ATT.T.T.C.CCA..CT.TCTA. TCAT. TTC.GCAT nce.cc e Tt .taLact
CORBIDI_5230 | Hypsiboas geographicus [Peru |Madre de Dios [CO1_Hyp8 | c  c c ¢ AL TacT x ' AT C . AAL TCC. AT AL AA. TTT.CC.C. . TA.ACC. CTATA.AG. G. €. AL . ATT.T.T.C.CCA.. €T .TCTA TCAT.TTC.GCAT rece.cc Te.c. . TT. T ta.acT
(CORBIDI_5232 |Hypsiboas geographicus |Peru (Madre de Dios |CO1_Hyp8 caccec TaAa TacT a T ATC AA.TCC.AT.A.AA.TTT.CC.C TA.ACC. CTATA. AG. G. C. A ATT.T.T.c.cca €T . TCTA.TCAT. TTC. GCAT Acc. cc Tc. 6 TT T.oTaALACT
(CORBIDI_5253 |Hypsiboas geographicus |Peru [Madre de Dios | CO1_Hyp8 caccc T A A TacCT A T AT C AA . TCC.AT.A.AA. TTT.CC.C TA.ACC. CTATA. AG. G. C. A ATT . T.T.c.cca CT . TCTA.TCAT,. TTC., GCAT Acc. cc Tc. 6 TT T.TALACT
KST_0602 Hypsiboas geographicus |Peru |Madre de Dios [CO1_Hyp9 | ¢ 4 ¢ ¢ ¢ TaA TacT A T AT GA.TCC.AT.A.AA. TTT.CC.cC TAL.GCC. CTATA.AG. 6. C. A ATT. T, T.c.cca CT.TCTAL.TCAT.TTC. GCAT Acc. cc Te T ToTaLacT
CORBID|_6180 |Hypsiboas geographicus |Peru |Loreto COL_Hypl0| ¢ c 1 ¢ An Ao v Iy a <c s cc TALT < TA.G. cccc AL AG. G AG. AG v <1 A T A <A <. AT c.tcc < cTa cre
CORBIDI_5188 |Hypsiboas geographicus [Peru | Madre de Dios [CO1_Hyp11 | c 1 c ¢ ¢ Taa. L Tact A ' AT C . AAL TCC. AT AL AAL TTTLEC. €. TA.ACC. CTATA.AG. G. €. AL ATT.T.T.C.CCA. . €T, TETA TCAT. TTC.GCAT Acc.cc Te Tt talacr
CORBIDI_5877 |Hypsiboas calcaratus Peru |Loreto CO1_Hyp12 CCCATAGA A6 cTACCG. TT. 1T c.c T.TccTaA AL CT LT ALCA 3 c ccacec TTGE. GC CTCATTGA . T . & T AG . TG CA ca.c.Tc. ¢ TL.T . T . cAA.C c.6ca 6T T A 1A
CORBIDI_6182 |Hypsiboas calcaratus  [Peru |Loreto COLHYPI3| . cccara.n.an.c. . craccoc. TrerT. . c.ca TATCCTAR. A CCET. . A. TG Gc..te..cc.cr TG . GC. . CTEATT.A.TTAL.TT..CATTGEA. . CA.C.TC.C.. T, T TACAA. C Gca. .a.T.TA.ccTa
AJC 2012 [Hypsiboas fasciatus Peru |Hudnuco  [CO1 Hyp14[ ¢ c c r » an ccracc. . t.act C.a.t.ce.accc.1.ccccr hccas. . c G AL cC. . TACET.TTTG. GT. . ATCATT.ACT. .. TTT..TT..cA..CT..TTC.AcACCT cancer C.cc.T.T.T. A c.a
AJC 2023 |Hypsiboas fasciatus Peru |Hudnuco  [COL_Hyp15| ¢ c c v s an certacc. . T.ecr C.a.t.cc.accc.T.cccct ACCAG. . co. cGc. AL CC. . TACET. TTTG. 6T . . ATCATT . ACT. C..TTT..T7T..ca..crT..T1c.acacecr cancer c.ec.T.T.T.TA. . c.a
CORBIDI_5875 |Hypsiboas fasciatus Peru |Loreto COL Hypl6| cccra.c.a.1a cccAaccGe. TT . CT c.coT T 6T. cccca A.CAG 3 3 cc CGCccT . TCTG. 6¢ ATCATT A T T ATTTG. A cTT.TCcc.ccAacCCT ACGaA. CT ceGCcCT . T T “ ccoa
_054: Hypsiboas fasciatus Peru |Madre de Dios [0OL Hyp17| ¢ c c 1 o A AeTacce. 1.t e T.car.cec.ercecceTT. A cAG. . c e €. ceAcTT.TT. 6. 6T, GGTEACA. AL T.C..TT.. AAT.GEA. . C.TETTE. C.GTET conce G cAaT.TeT. AL cca
KST_0550 Hypsiboas fasciatus Peru |Madre de Dios [COL Hyp18| ¢ ¢ ¢ v o A A ACTACC T T 3 T.CGETACCC. GTCCCCCTT . A. CAG 3 6 C €T . CcCACTT .  TT.6.6T. GGTCACA. A. T.C TT AAT c A €. TeTTc.C.GTCT cAAcCC 6. cAT . TeCT 0y cc oA
KST_0600  |Hypsiboas fasciatus Peru |Madre de Dios [0O1 Hyp19 [ ¢ ¢ ¢ r o AA.ATACTACC. . T.Gc.T..cT.. T.. GTAcC TeccccT. AL Ta ' cce T e et TT. 6. GTAGATEATG. &L T.C. . TTT.ATT.. €A . CTT.TCC. AL GT . T canlc GLcAT.T.T. . AL cca
KST_0598  |Hypsiboas fasciatus Peru Madre de Dios |COL Hyp19| ¢ c ¢ 1 o AR ATACTACE. . T.GC.T. . cT..T.. aTAcc TececcT. AL Ta ' cce T e e T TT. 6. GTAGATEATG. &L T.C. . TTT.ATT..EA..CTT.TCE. AL GT. T can.c G.cAT.T.T. . A . cca
KST_0627  |Hypsiboas fasciatus Peru |Madre de Dios [CO1_Hyp20 | ¢ c c + o AALATACTACE. . T.Gc.T..cT..T.. GTacec TececcT. Al ta . cco T e et TT.G. GTAGATTATG. &L T C. . TTT.ATI..EA..CTT.TCE. AL GT. T can.c GcaT.T.T. AL cca
KST_0596  |Hypsiboas fasciatus Peru |Madre de Dios [CO1_Hyp20 | ¢ c c o AR ATACTACE. . T.Gc.T. . cT. . T.. atacc TeccccT. Al ta . cce T . ET L TT. G GTAGATTATG.G.T.C..TTT.ATT..CA..CTT.TCC. A.GT. T can.c G.caT.ToT. A cca
KST_0601  |Hypsiboas fasciatus Peru |Madre de Dios [CO1_Hyp20| ¢ c < + o AR ATACTACC. . T.Gc.T. . cT. . T.. aracc TeccccT. . alta . cco T . ccT . TT. . GTAGATTATG.G.T. €. TTT.ATT..cA..cTT.TCc.A.GT. T canc C.caT. Tt A . cca
KST_0530  |Hypsiboas lanciformis  [Peru |Madre de Dios [CO1_Hyp21| c ccra. . 4. aa CeTAcc..TTGC.TA.CTCGTC. ... cc. .. AccT AlcaTo ce. .t ccaccT. . TTessc Telcr. TT.TAL..Te.cG.c.TCTCC. €. . T.T.TAL AA.CT. . TC » T.ta.ccca
CORBIDI_5825 |Hypsiboas lanciformis Peru |Loreto COL Hyp22| crcecata. 6. aan cTaAcCC T.c.TA. CT Tc T.cccTe AccT AL Ca c TCC.CEGCCT . TT.66G6C TTeT T.T AR TT A TG cTT. . TCcc. ¢ T.T.T.cAA. . CTG 3 T T.TA.GCCA
CORBIDI_0058 |Hypsiboas lanciformis  [Peru |Loreto COL HYP23li ¢ . cv . a.cc. Ac cracc Toe.TaLeT. . Te. . T.ccera. . Acer Alche €. . Tcc.cceccT. 1T caee T ET. L TEeTAA. L TT.TA. . TG.AT.CTT.TTE. €. . T.T.T.cAA. cTE. ¢ I ToraLecena
CORBIDI_5807 |Hypsiboas boans Peru [Loreto COL Hyp24 s 6 . ¢ A I T cc T A < s c Aa.Tc oA T < TA.A.C.CTATA.AG. GC A AcT T TACTT . TT. T AT aTcTa s Accr < T T ratTscrc
CORBIDI_ 5173 |Hypsiboas boans Peru |Madre de Dios [CO1 Hyp25 | ¢ s cc . . a €L Ltic.ce. TrrLay < ccac cn. e T C. L TALAL €. CTATALAG. GC. AL ATT.T TacTToTTorer At accra o nce c crr. .t TAatecrc
CORBIDI 5183 | Hypsiboas sp Peru |Madre de Dios [CO1 Hyp26 [ . c c Ac. . ncecce < o v . . a A ac.c. . c €. c.c.c.a.AciGeGcc. cGGGr. . A. . GevGceT. A. . ACCA. Y. AT.1.c. GcGc.T. TACAATC. G.1c. . conr. . Tc crc




Anexo XIV. Sitios polimorficos informativos observados en el alineamiento de los haplotipos obtenidos con el gen 16S rRNA para el analisis
de Scinax. HaplD= Cddigo dado para cada haplotipo; n= Nimero de secuencias.

11111111111111111111111111122222222222222222222222222222222222222222222222222333333333333333333333333333333333333333
Hap ID n 6§88999001112334555555578999899999890000000111111112222223344444445555555566666889999900001111222223333334444455555566667777 7
5677 16578890120239013456779012345678012345923456785045789030125689012347890123645024674678678901569013467025670123460279 12343
16S_Scinax1 1 A T GACTCACCCTTTGTCGGGAACACGAT TTTTATTCAGTGCCCACCCATAAACTACTAAATACAAGCACCAGAAAAAATGCCCAACCCATAGGCCCAATTGGCACATAGCCACGCCAAACCTTAC
16S_Scinax2 1 c
16S_Scinax3 1 T T T c T T T T c
16S_Scinax4 5 T T c T T c
16S_Scinax5 1 TeT.TT AL A.CAT. A ccce Ac T.TT.A.C ATAACTT T.A.GTT GGGCG TA.TG.GCCT. T AG.GA.G. T ©
16S_Scinax6 1 TCT.TT.CA ALTT AL C ccc Ac TTCTTTTA. C ATGACTTAT. C G c GG6cC6 TGACTTTTT. G A AG ALALTLT c
16S_Scinax7 4 TCT.TT.CA ALTT AL C ccc AcC TTCTTTTA. C ATGACTTAT. C GT. C 66cG TGACTTTITT. G A AG ALALT.T c
16S_Scinax8 2 TCT.TT. CA ALTT AL C ccc Ac TTCTTTTA. C ATGACTTAT. C 6T. C 666CG TGACTTTTIT. G A AG ALALTLT c
16S_Scinax9 2 TCT.TT.CA ALTT AL c ccc. ¢ Ac TTCTTTTA. C ATGACTTAT. C GT. ¢ Geca TGACTTTTT. G A AG ALALT.T c
16S_Scinax10 1 TeTTTT A A.TAC. A ccc GAcC TT.TT.A.C ATAACT T.A.GTT 6G6GTG TT.TG.GCCT. T AG.GA.T.T T cc
16S_Scinax11 1 TCTTTT A A.A.TGC.A cccc GAC TT.TT. A TATAACT. T.A.GTT GGGTG. TT.TG.GCCT. T.. AG.GA.TGT T cc
16S_Scinax12 1 TCeTTTT A ALAL.TGC. A cccc GAC TT.TT.A.C ATAACT c.A.GTT 6G6G6TG TT.TG.6CCT. T.6 AG.GA.TGT T cc
16S_Scinax13 1 c TCT.TT.CA ALTT AL C CEE Ac TTCTTTTA. C ATGACTTAT. C GT. ¢ A TGACTTTTT. G A AG ALALT.T c
16S_Scinax14 3 cT.TT A A A Accc.T.ac ACA.TTA.C.TA.AACCCG. TCC Gt A.GGGcC ATTT T.T6 T.G6.cC.A AGCGA. GC T Tcc. T
16S_Scinax15 2 cT.TT A A AL C A.cc AcC ATA.ACACC. T AACCTG. TCC @ GleRNG AT. T T.T6cC T.6.¢C AG.GA.AT T Tcc. T
16S_Scinax16 1 cT.TT c A A A Acc c ATAGATACC. T.TAACCTG. TCC G G.G66¢C ATTT TG6C T.6. ¢C AG. GA.AC c Tcc. T
16S_Scinax17 2 cT.TT c A A A Acc c ATAGATACC. T.TAACCTG. TCC G. 66GGC ATTT i@ T.6.cC. AG.GA.AC c Tce. T
16S_Scinax18 1 cT.TT c A A A Accc c ATAGATACC. T.TAACCTG. TCC G 6G666C ATTT TecC T.6.¢C AG ALAT c Tce. T
16S_Scinax19 i, cT.TT c A A AL c A.cc Ac ATA.ACACC. T AACCTG.TCC G 66. ¢ AT. T T.Tec T.6. ¢ AG.GA.AT T Tcc. T
16S_Scinax20 4 cT.TT c A A AL C A.cc Ac ACA. ATATC. T AACCTG. TCC G 66. ¢ ATTT T.T6C T.6 AG. GA.AT T Tcc. T
16S_Scinax21 1 cT.TT c A A AL C A.cc Ac ACA. ATATC. T AACCTG. TCC G 66. C ATTTG.T.TGC T.6 AG.GA.AT T Tce. T
16S_Scinax22 1 cT.TT c A A AL C AL cCcC AcC ACA. ATATC. T AACCTG.TCCA. G 66. C ATTTG.T.TGC T. 6 AG. GA. AT T Tcce. T
16S_Scinax23 1 cT.TT c c A A AL C A.cc Ac ACA.ACACC. T AACCTG.TcCC G G G6.c ATTT T.Tec T.6. ¢ AG.GA.AT T Tcc. T
16S_Scinax24 4 cT.TT c c A A AL c A.cc Ac ACA.ACATC. T AACCTG. TCc G GG. c ATTT T.TGC T.6. ¢ AG. GA. AT T Tcc. T
16S_Scinax25 1 cT.TT c c A A AL C A.cc AcC ACA.ACATC. T AACCTG. TCC 6. 66. C ATTT T.T6C T.6.¢C AG.GATAT LT.TTcc. T
16S_Scinax26 1 cT.TT c c A A AL cC AL cc AcC ACA. ACATC. T AACCTG. TCC 3 66. ¢ ATTT T.T6cC T.G6.C. A AG. GA. AT T Tce. T
16S_Scinax27 1 TeT.TT c AT LA A Accc AcC ACATACAGC. T AACCCG. TTC G. 666C ATTT T.T. ¢ T.G.C.A AGCGA. GC T Tcc. T
16S_Scinax28 3 TeT.TT A ALALCAT. A cccc Ac T.TT. AL C ATAACTT T.A.GTT 666C6 TA.TG.GCCT. T AG A.G6. T c
16S_Scinax29 i, TCT.TT.cA ALTT AL c ccc Ac TTCTTTTA. C ATGACTTAT. C GT. ¢ ceece TGACTTTTT. G A AG A.A.T.T c
16S_Scinax30 1 TCT.TT. Ccc A.cCT A.cC.cccc T. A TTTTTTTG. € ATGACTTCT. C T GecC6 T.TGACTTTTT. G A AGC. A.A.T.T c
16S_Scinax31 1 TCTG.TTCCCA.T.A.TTAT. A c.c Ac AGA. ATA c.c.AACCC ce G G.TG.A.A GCG.C.TA A AL C G A cc
16S_Scinax32 1 TCTG. TTCCCA.T.A.TTAT. A c.c AcC AGA. ATA c.c.AACCCC ce 3 6. TG. A. A GCG.C.TA I AL C G A cc
16S_Scinax33 1 TCTG. TTCCCA.T.A.TTAT. A c.c Ac AGA.ATA c.c.AAcCCCC ¢ G G.TG.A.A GCG.C.TA A AL C ( A T.cc
16S_Scinax34 1 TCTG. TTCCCA. T. AATTAT. A c.c Ac AGA. ATA c.c.ancccc co G G.TG.A. A GcG.c.TaA A AL c G A cc
16S_Scinax35 1 TeTTTT A A.A.CGC. A ccce GAC TT.TT.A.C ATAACT T.A.GTTG GGGTG TT.TG.G6CCT. T AG.GA.TGT T cc
16S_Scinax36 2 TCeTTTT A ALA.TGC. A cccc GAC TT.TT.A.C ATAACT. C T.A.GTT 6G6G6TG TT.TG.6CCT. T AG. GA.TGT T Tcc
16S_Scinax37 1 TeTTTT A ALA.TGT. A ccce Gac TT.TT.A.C ATAACT. TLALGTT 6G6GT 6 TT.TG6.6CCT. T AG. . A.TGT T Tcc
16S_Scinax38 2 A cT.TTT c AA A A.cC A cc Ac ACA.ACACC. T AACCTG. TTC G G G6. ¢ ATTT T.Tec T.6. ¢ AG.GA.AT c Tcc. T
16S_Scinax39 i, T.T T A A A c c A TTcT.TTC G TTT T G.cee T T 9 TTTGC. TA ALT.T.TT G.Tcc
16S_Scinax40 3 Tt T A A A c c A TTCT.TTC G T T 6.C66 T T G TTTGC. TA ALTLTLOTT G.Tccc
16S_Scinax41 1 T.T.TTT c AL TA cc.c A T TT T G cT. T TT Gcc T T T c G ALATT. T Tcc
16S_Scinax42 1 TLTLTTT T AL TA cc.c A T TT T G cT. T TT Gcc T T TT c 9 ALATT.T Tcc
16S_Scinax43 1 TL.TLTTT TG.A.TA cc. ¢ A T TT T G 6T T TT Gecc T T T c ALATT. T Tcc
16S_Scinax44 2 c ToT.TTT G A cc. ¢ A T T.TTC c. 6 TTcC TT G.c.6 T 6T TTTG. . Ta T ATT. T T Tcc
16S_Scinax45 1 c T.T.TTT G A cc.c A T T.TTC c. 6. TTcC T G.c.6 T 6T TTTG TA.GT TT.T.T Tcc
16S_Scinax46 2 c T.TL.TTT G A cc. ¢ A T T.TTC c. 6 TTC TT 6. c. 6 T 6T TTTG TA.GT ATT . T.T Tcc
16S_Scinax47 1 u T.T.TT c A A.TAG. AAA. C AcC TACA c C.A.GACTT TT G G.TGCA. T AT.GC c.T G T.A.C.A.G A T cc
16S_Scinax48 2 u TLTLTT c A AL TAG. AAA.C Ac TACA c c.A.GACTT TT G G.TGCA.T AT. GC Tt G T.A.C.A.G A T cc
16S_Scinax49 1 g ToTLoTT c A..A.TAG.AAA.C Ac..Taca c c.A.GACTT..TT G G.TGcA. T AT. GC T G T.A.C.A.G.TA..T cc
16S_Scinax50 1 u TLoTLoTT c A A.TAG. AAA. C Ac TACA c cC.A.GACTT T G G.TGCA. T AT.GCG. T.T 9 T.A.C.A.G A T cc
16S_Scinax51 1 T T.T.TT c A A.TAG. AAA. C AcC TACG c C.A.GACTT TT 6. G.TGCA.T AT.GC T.T G T.A.C.A.G..A..T cc
16S_Scinax52 2 u TLoTLTT c A A.TAG. AAA. C Ac TATA c c.A.GACTT TT G G.TGCA. T AT. GC c.T 3 T.A.C.A.G A T cc
16S_Scinax53 1 u T.T.TT c A A.TAG. AAA. C Ac TATA c C.A.GACTT TT G G.TGCA. T AT.GC L G T.AGC.A.G.TA T ca
16S_Scinax54 1 u ToT.TT c A A.TAG. AAA. C Ac.TTACA c c.a.GACTT T G G.TGCA. T AT. GC ToT G T.A.C.A.G A T cc
16S_Scinax55 1 u T.T.TT c AG.A.TAG. AAA. C Ac TACA c LC.A.GACTT TT @ G.TGCA.T AT.GC T.T G T.A.C.ATG A T cc
16S_Scinax56 1 u TLTLTT c AG. A.TAG. AAA. C AcC TATA c C.A.GACTT TT 3 G.TGCA. T AT. GC T.T 3 T.AGC.A.G.TA T cA
16S_Scinax57 1 T.TT A A AC.A.C ccc CAT.A.A.TT.TC..A.GACTT.T.CGATG. AG. T Gc AT A G e T. AA AL C ALT.TTT T.c
16S_Scinax58 8 T.TT.caA A AC.A.C ccc CAT.A.A.TT.TC A.GACTT.T.CGATG. AG. T Gc AT A Gc T AA AL C ALT.TTT T.c
16S_Scinax59 1 T.TT.caA A.A..AC.A.C ccc CAT.A.A.TT.TC..A.GACTT.T.CGATG. AG.T cc AT A G T AA. . A.C ALToTTT T.c
16S_Scinax60 1 9 TLTT. CA A AT.A.C ccc AT.A.A.TT.TC A.GACTT.T.CGATG. AG. T G AT A Gc T AR AL C ALTLTTT T.c
16S_Scinax61 1 GTCT.TT.CA . L A.TT..A.C..CCC.C AC. .TTCTTTTA.C ATGACTTAT. C...GT.C. GGCG. . . TGACTTTIT. G LA AG. . A.A.T.T. L. C




Anexo XV. Sitios polimorficos informativos observados en el alineamiento multiple de las secuencias del gen 16S rRNA para el andlisis de
Scinax. ID=Cddigo de las secuencia, HaplD= Cédigo dado para cada haplotipo. Datos de especie, pais y regiéon son proporcionados.
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ID Especie Pais Region Hap ID 68899900111233455555557899999999900000001111111122222233444444455555555666668899999000011112222233333344444555555666677777
5677 165788901202390134567790123456780123459234567890457890301256890123478901236450246746786789015690134670256701234602791233409
KST_0546 Scinax pedromedinae |Peru Madrede Dios [16S_Scinaxl |a 1 6 AcT cAcCccTTTGTCGGGAACACGAT T TTTTATTCAGTGCCCACCCATAAACTACTAAATACAAGCACCAGAAAAAAT GCCCAACCCATAGGCCCAATTGGCACATAGCCACGCCAAACCTTAC
KST_0548 Scinax pedromedinae |Peru Madre de Dios |16S_Scinax2 c
CORBIDI_5211 | Scinax pedromedinae |Peru Madre de Dios |16S_Scinax3 T T T c T T T T c
KST_0559 Scinax ictericus Peru Madre de Dios |16S_Scinax4 T T c T T c
KST_0617 Scinax ictericus Peru Madre de Dios [16S_Scinax4 T T c . T T c
KST_0561 Scinax ictericus Peru Madre de Dios [16S_Scinax4 T T c T T c
KST_0558 Scinax ictericus Peru Madre de Dios |16S_Scinax4 T T c T T c
KST_0604 Scinax garbei Peru Madre de Dios [16S_Scinax4 T T c T T c
KST_0471 Scinax ictericus Peru Madre de Dios |16S_Scinax5 | LTCTLTT . A.A.CAT.A. .cccc. .. AcC L T.TT.A.C..ATAACTT...T.A.GTT. 6GGCG. . TA.TG.GCCT. T. . L. AG.GA.G. T. . L.c.
CORBIDI_5241 [Scinax ictericus Peru Madre de Dios |16S_Scinax6 TCT.TT. CA ALTT AL C ccc ac TTCTTTTA. C ATGACTTAT. C G c GGcC6 TGACTTTITT. G A AG AL ALTLT c
CORBIDI_5251 [Scinax ictericus Peru Madre de Dios |16S_Scinax7 TCT.TT.CA ALTT A c ccc ac TTCTTTTA. C ATGACTTAT. C 6T. C GGcC@ TGACTTTTT. G A AG ALALTLT c
CORBIDI_5206 | Scinax ictericus Peru Madre de Dios [16S_Scinax7 TCT.TT.CA ALTT AL cC ccc Ac TTCTTTTA. C ATGACTTAT. C GT. C GGG TGACTTTTIT.G A..AG ALALTLT c
CORBIDI_5249 | Scinax ictericus. Peru Madre de Dios [16S_Scinax7 |. LTCT.TT.CA ALTT A.Cc..ccc Ac TTCTTTTA.C..ATGACTTAT. C 6T. C G6cC6 TGACTTTITT. 6 A AG ALALTLT c
CORBIDI_5174 | Scinax ictericus. Peru Madre de Dios |16S_Scinax7 LLTCT.TT.CA. .. LALTT. . AL C EEE. . AC. . TTCTTTTA.C ATGACTTAT. C 6T . C .66cC6 TGACTTTTT. G A AG ALALTLT c
KST_0473 Scinax ruber Peru Madre de Dios |16S_Scinax8 TeT.TT.Ca AT A.c ccc AC. . TTCTTTTA.C ATGACTTAT. C cT. ¢ GeGcG TGACTTTTT. G A..AG. . A.A.T.T c
KST_0486 Scinax ictericus Peru Madre de Dios [16S_Scinax8 TCT.TT. CA ALTT AL c ccc Ac TTCTTTTA. C ATGACTTAT. C 6T. C 66G6CG TGACTTTITT. G A AG AL ALTLT c
CORBIDI_5228 | Scinax ictericus. Peru Madre de Dios [16S_Scinax9 |. LTCT.TT.CA ALTT AL C ccc. c Ac TTCTTTTA. C ATGACTTAT. C GT. C G6CG. TGACTTTTT. G A AG ALALT.T c
CORBIDI_5240 | Scinax ictericus. Peru Madre de Dios |16S_Scinax9 TCT.TT.cCA ALTT A.cC CEE. G ac TTCTTTTA. C ATGACTTAT. C 6T. C G6C6E TGACTTTTT. G A AG ALALTLT c
KST_0467 Scinax ictericus Peru Madre de Dios [16S_Scinax10 TcTTTT A A.TaAacC. A ccc GaAcC TT.TT.A.C ATAACT T.A.GTT GGGTG TT.TG.GCCT. T AG.GA. T. T T cc
CORBIDI_5223 | Scinax ictericus Peru Madre de Dios |16S_Scinax11 LTCTTTT..A....A.A.TGC.A cccc GAC TTL.TT. AL TATAACT T.A.GTT. GGGTG. TT.TG.GCCT. T AG.GA.TGT T cc
CORBIDI_5212 | Scinax ictericus Peru Madre de Dios [16S_Scinax12 |. TeTTTT A A.A.TGC. A cccc GAC TTL.TT.A.C ATAACT C.A.GTT 6G66TG TT.TG6.6CCT.T.6 AG. GA.TGT T cc
CORBIDI_5214 | Scinax ictericus. Peru Madre de Dios |16S_Scinax13 | ¢ TCT.TT.cCA ALTT A.cC ccc ac TTCTTTTA. C ATGACTTAT. C 6T . C G6C6E TGACTTTTT. G A AG ALALT.T g
CORBIDI_5208 | Scinax ruber Peru Madre de Dios [16S_Scinax14 cT.TT A A A AcCcCc.T.aAcC ACA.TTA.C.TA.AACCCG. TCC T A.GGGC ATTT T. TG T.G.C.nA AGCGA. GC T Tcc. T
CORBIDI_5207 | Scinax ruber Peru Madre de Dios [16S_Scinax14 cT.TT A A A AcCcc.T.AC ACA.TTA.C.TA.AACCCG. TCC 6T A.GGGC ATTT T.T6 T.G6.C. oA AGCGA. GC T Tcc. T
CORBIDI_5227 | Scinax ruber Peru Madre de Dios [16S_Scinax14 cT.TT A A I ACCC.T.AC ACA.TTA.C.TA.AACCCG. TCC 6T A.GGGC ATTT T.Te6 T.G6.C. A AGCGA. GC T Tce. T
KST_0579 Scinax ruber Peru Madre de Dios |16S_Scinax15 . cT.TT AL A A.cC A.ccC. ac ATA.ACACC. T AACCTG.TCC..G 6G6. C AT T T.Tec T.6. ¢ AG.GA.AT T Tce. T
AY 326034 Scinax ruber Peru ND 16S_Scinax15 cT.TT A A A.c A.cc ac ATA.ACACC. T AACCTG.TCC G 6G6. c AT T T.Tec T.G6. ¢ AG.GA.AT T Tcc. T
EU201092 Scinax ruber Suriname ND 16S_Scinax16 cT.TT c A A A Acc c ATAGATACC. T.TAACCTG. TCC 9 G.G66C ATTT TG6cC T.G6. C AG. GA. AC c Tcc. T
AF467264 Scinax ruber Guyana Francesa |ND 16S_Scinax17 |. L CT.TT. . ... C A AL LA AcCC c L ATAGATACC.T.TAACCTG. TCC G .. 66GGGC..ATTT TeC T.6.¢C AG.GA.AC c Tcc. T
EF376073 Scinax ruber Guyana Francesa [ND 16S_Scinax17 . cT.TT e LA Y Acc c ATAGATACC.T.TAACCTG. TCC 6. . 6666¢C ATTT Tec T.6. ¢ AG.GA.AC g Tce. T
AY549365 Scinax ruber Guyana ND 16S_Scinax18 cT.TT c A A A Accc c ATAGATACC. T.TAACCTG. TCC 19 6666¢C ATTT Tec T.G6. ¢ AG AL AT c Tcc. T
KST_0626 Scinax ruber Peru Madre de Dios [16S_Scinax19 . CT.TT.....c oA A AL cC A.cCcC Ac ATA.ACACC. T AACCTG. TCC @ GlepG AT.T T.T6¢C T.G6.¢C AG. GA. AT T Tcc. T
EF217481 Scinax ruber Guyana Francesa |ND 16S_Scinax20 cT.TT c A A AL C AL cCC Ac ACA. ATATC. T AACCTG. TCC 3 66. c ATTT T.TGC T. 6 AG. GA. AT T Tce. T
EF217486 Scinax ruber Guyana Francesa [ND 16S_Scinax20 cT.TT c A A AL c ALcc ac ACA.ATATC. T AACCTG.TccC G 6G6. C ATTT T.Tec T.6 AG.GA. AT T Tcc. T
EF217482 Scinax ruber Guyana Francesa [ND 16S_Scinax20 cT.TT c A A AL cC A.cCcC ac ACA.ATATC. T AACCTG. TCC 9 66. C ATTT T.T6cC T.6 AG. GA. AT T Tcc. T
EF217485 Scinax ruber Guyana Francesa [ND 16S_Scinax20 cT.TT c A A A c AL cCcC Ac ACA. ATATC. T AACCTG. TCC G 6G6. c ATTT T.T6C T. 6 AG. GA. AT T Tce. T
EF217483 Scinax ruber Guyana Francesa [ND 16S_Scinax21 |. LLcT.TT c L. A..A..A.C..A.CC...AC LACA.ATATC. T AACCTG.TCC © 66. cC ATTTG.T.TGC T.6 AG. GA. AT T Tcc. T
EF217484 Scinax ruber Guyana Francesa [ND 16S_Scinax22 cT.TT c A A AL c ALcCcC ac ACA. ATATC. T AACCTG.TCCA. G GG. ATTTG. T.T6C T.6 AG.GA. AT T Tcc. T
KST_0528 Scinax ruber Peru Madre de Dios |16S_Scinax23 cT.TT c c A A aA.c A.cc ac ACA.ACACC. T AACCTG.TCC G G 6G6. C ATTT T.Tec T.6. ¢ AG.GA.AT T Tcc. T
EF217473 Scinax ruber Guyana Francesa [ND 16S_Scinax24 cT.TT c c A A A c AL ccC ac ACA.ACATC. T AACCTG. TCC G 6G6. c ATTT T.T6C T.G6. C AG. GA. AT T Tce. T
EF217475 Scinax ruber Guyana Francesa |[ND 16S_Scinax24 cT.TT c c A A AL c AL cCcC Ac ACA.ACATC. T AACCTG. TCC 9 6G6. c ATTT T.T6cC T.6.¢C AG. GA. AT T Tce. T
EF217477 Scinax ruber Guyana Francesa [ND 16S_Scinax24 cT.TT c c A A AL c ALcc ac ACA.ACATC. T AACCTG.TcCcC G GG6. C ATTT T.Tec T.6. ¢ AG.GA. AT T Tcc. T
EF217478 Scinax ruber Guyana Francesa [ND 16S_Scinax24 cT.TT c c A ) AL C AL cCcC ac ACA.ACATC. T AACCTG. TCC 9 66. C ATTT T.T6cC T.G6.C AG. GA. AT T Tcc. T
EF217474 Scinax ruber Guyana Francesa [ND 16S_Scinax25 . CT.TT..cC..cC LA A A c A.cCcC Ac ACA.ACATC. T AACCTG. TCC G GG. cC ATTT T.TG6cC T.G6.C AG. GATAT T.TTcc. T
EF217476 Scinax ruber Guyana Francesa |ND 16S_Scinax26 cT.TT c c I I AL C AL CC Ac ACA. ACATC. T AACCTG. TCC 3 6G6. c ATTT T.TGC T.G6.C. A AG. GA. AT T Tcce. T
EF217487 Scinax ruber Guyana Francesa [ND 16S_Scinax27 L. TCTL.TT. ... .¢C CAT L AL A AccC Ac ACATACAGC. T..AACCCG. TTC & GGG C ATTT T.T. ¢ T.G.C. A AGCGA. GC T TEE. T
KST_0249 Scinax ruber Peru Huéanuco 16S_Scinax28 TeT.TT A A.A.CAT. A cccc ac TLTT. AL C ATAACTT T.A.GTT 66GcCG TA.TG.GCCT. T AG AL 6. T c
KST_0241 Scinax ruber Peru Huanuco 16S_Scinax28 TcT.TT A A.A.CAT. A cccec ac T.TT.A.C ATAACTT T.A.GTT GGGCG TA.TG.GCCT. T AG ALG. T c
KST_0239 Scinax ruber Peru Huanuco 16S_Scinax28 TCeT.TT A ALALCAT. A cccc Ac TLTT. AL C ATAACTT T.ALGTT 6GGCG TA.TG.GCCT. T A G AL G. T c
KST_0536 Scinax ruber Peru Madre de Dios |16S_Scinax29 TCT.TT.cCA LALTT A.cC CEE ac TTCTTTTA. C ATGACTTAT. C GT. C € EHEEG TGACTTTTT. G A AG ALALT.T c
AJC_2003 Scinax ruber Peru Huéanuco 16S_Scinax30 TCT.TT.cc A.cT A.c.cccc T.A TTTTTTTG. ATGACTTCT. C TTT GGce T TGACTTTTT. 6 A AGC. A.A.T. T c
EF217490 Scinax ruber Guyana Francesa [ND 16S_Scinax31 .. TCTG.TTCCCA.T.A.TTAT. A c.c.. ac AGA.ATA..C.C.AACCC cG. .6 G.TG.A.A . GCG. C.TA . A AL cC G A . cc
EF217488 Scinax ruber Guyana Francesa |ND 16S_Scinax32 TCTG. TTCCCA.T.A.TTAT. A c.c Ac AGA. ATA c.c.AACCCC ce G G.TG. A.A GCG.C. Th A AL C 3 A cc
EF217489 Scinax ruber Guyana Francesa [ND 16S_Scinax33 TCTG.TTCCCA.T.A.TTAT. A c.c. . AC...AGA.ATA..C.C.AACCCC ce G LG6.TG.A. A 6CG.C.TA A A.cC G LA T.cc
EU201091 Scinax ruber Guyana Francesa [ND 16S_Scinax34 TCTG. TTCCCA.T.AATTAT. A c.c ac AGA. ATA c.c.AaAcccc ce c G.TG.A.A GCG.C.TaA A A.c 9 A cc
CORBIDI_5225 | Scinax ruber Peru Madre de Dios |16S_Scinax35 TCTTTT..A....A.A.CGC.A cccc..GAC TT.TT.A.C ATAACT T.A.GTTG @ TT.TG.G6CCT. T AG.GA.TGT T cc
CORBIDI_5209 | Scinax ruber Peru Madre de Dios [16S_Scinax36 TeTTTT A A.A.TGC. A cccc GAC TT.TT.A.C ATAACT. C T.A.GTT 666TG TT.TGe.6CCT. T AG. GA.TGT T Tcc
CORBIDI_5205 | Scinax ruber Peru Madre de Dios |16S_Scinax36 TeTTTT A A.A.TGC. A cccc GAC TT.TT.A.C ATAACT. C T.A.GTT 666TG TT.TG.G6CCT. T AG.GA.TGT T Tcc
CORBIDI_5245 | Scinax ruber Peru Madre de Dios |16S_Scinax37 TeTTTT A A.A.TGT. A cccc Gac TT.TT.A.C ATAACT T.A.GTT 6GG6TG TT.TG.GcCT. T AG A.TGT T Tcc
KST_0231 Scinax ruber Peru Huanuco 16S_Scinax38 A cT.TTT c AA A A c AL cCcC ac ACA.ACACC. T AACCTG. TTC G 3 6G6. c ATTT T.T6cC T.G6. € AG. GA. AT c Tce. T
AJC_2002 Scinax ruber Peru Huanuco 16S_Scinax38 I cT.TTT c AA A A C AL cCcC Ac ACA.ACACC. T AACCTG. TTC G G 6G6. c ATTT T.TGC T.6. C AG. GA. AT c Tcc. T
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Anexo XVI. Sitios polimorficos informativos observados en el alineamiento de los haplotipos obtenidos con el gen COI para el andlisis de
Cddigo dado para cada haplotipo; n= Niumero de secuencias.
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Anexo XVII. Sitios polimorficos informativos observados en el alineamiento multiple de las secuencias del gen COIl para el analisis de Scinax.
ID=Cédigo de las secuencia, HaplD= Cbdigo dado para cada haplotipo. Datos de especie, pais y region son proporcionados.

1111111111811 181113111111 1111 122222222222222222222222222222222333333333333333333333333333333333333644464446444644464446a446a446445555
D Especie Pais [Region Hap ID 57788 6809090000 112223 44455566677 788609909909 0001122233444565556667777586585090900000 1 1112223334446555566677777868590090000111123333a444655656678688099599000001
CORBIDI_5240 |Scinax ictericus Peru [Madre de Dios [CO1 Scinax1 [x v c r ac c 1 c AT TccT T T EACTTARAATAAAT T CTAGCAGATGCT T T TAACATT T CACTT T CTATTAACAATAGCTCCCCATCTCCCCGTTAGCACAAAT T ATCTTATAAGGT TCCCTCTTAATTATAAAATACACGT GARAALC
KST_0559 |Scinax ictericus Peru |Madre de Dios [CO1_Scinax2 AL CTTC.G. . T.CCC..TCCG.GT.TGG. A. CTATCA. . A.cCC.CT ccc.TaAcc. ¢ TETAGTGGTGA. GCG T..cccer TeC. AT, . TC.GTAAA c.c.ccc C.sc.c.ac. AL o1 T
KST_0561  |Scinax ictericus Peru |Madre de Dios [CO1_Scinax2 AL CTTC.G. . T.CCC..TCCG.GT.TGG. A CTATCA. . A.CC.cCT ccc.Tancc. ¢ TETAGTGGTGA. GCG T.cccer TeC. L AT. . TC.cTARR c.c.ccc C.sc.c.ac. AL a1 T
KST_0558 |Scinax ictericus Peru [Madre de Dios [CO1_Scinax2 AL CTTC.G..T.ccc..TCCE.GT.TGG. A. CTATEA. . A.CC.CT ccc.Tancc. ¢ TETAGTGGTGA. GCG T..cccen Tec. L AT..TC.GTAAA c.c.cce C.sc.c.ac. AL GT. T
KST_0617 |Scinax ictericus Peru [Madre de Dios [CO1_Scinax2 AL CTTC.G. . T.ccc. . TCCE.GT.TGG. A. CTATCA. . A.CcC. T ccc.Tancc. . c TGTAGTGGTGA. GCo v cccer Tec. L AT..TcC.GTAAA c.c.cce C.Gc.c.ac. AL GT. T
CORBIDI_5184 [Scinax ictericus Peru [Madre de Dios [CO1_Scinax3 | ¢ . . ca . ¢ ¢ cccr.t Te..c.c. TLAL.c.cccc. 1. c.ac Ac.cTeec GGeT..ATCG. G . c At cec.c. .1 c crceetec. . T.ac cr
KST_0467  |Scinax ictericus Peru [Madre de Dios [CO1_Scinax4 [ ¢ ¢ . ¢ ki Te.cc. 6 Te.ccc. . a ATA. AL CA.CTG.GCcc. TT . A Co.ca. a1 v CATT.AC. . cTTGc. . ccc.T.. GccTTc. 1 Totcc Gt AL TeTTT
KST_0471  |Scinax ictericus Peru |Madre de Dios [CO1_Scinax5 | ¢ s . c Te..TGC.cC.G.c..T..ccc. . A ATA. L A.c.C T.ccA.cC..GC.ACC..CAC. A AT Ac.TTTTc. . cTcac CTAT.cGecTTTC..TTT.Tc.cTc..cG ce AT
CORBIDI_5212 [Scinax ictericus Peru |Madre de Dios [CO1_Scinax6 [ ¢ s . ¢ . . ¢t Te.cc. Te. . cc. . a ATAL LA CACCTGTGCCC. CT . A Cc.ca. AT T CATT. acC crrec ccc. T ccTrTc. T Tt 6.1 AL TeTTT
CORBIDI_5223 [Scinax ictericus Peru |Madre de Dios [CO1_Scinax? | ¢ o . c. . c1 Te.cc. Te.ccc. . a ATA. . A.cCACCcTGTGCCC. CT . A Cc.caL AL 1T CATT.AC..cTTeC..ccc.T.GeCTTTC. .1 Totcc cor A TeTTT
CORBIDI_5249 [Scinax ictericus Peru [Madre de Dios [CO1_Scinax8 | ¢ s . ca. c 1 reaccrorc 6. cc o o c.c Tocc. . cran rec.Tact i ! Ter.a.cccTr.cc AtccccTa. ac v c . e GLce. T AL AT
CORBIDI_5214 [Scinax ictericus Peru [Madre de Dios [CO1_Scinax8 | ¢ s . ca . c1 Teaccrorc . cc or ot c.c..T.cc. . cTan Tee.Tac AL Ter.a.ccerT.cc AtccccTe. ac v C.T..ec..G.cG.TTAL AT
CORBIDI_5174 [Scinax ictericus Peru |Madre de Dios [CO1 Scinax8 [ ¢ s . ¢ . ¢ TeaccToTc o cc o1 o1 c.c..T.cc. . craa Tec Tact AL TeT. A cccrT.cc AtTccccTo. ac ' C.T..Gc..G.co.TTA. AT
CORBID|_5241 |Scinax ictericus Peru | Madre de Dios [CO1 Scinax9 | ¢ s . ca . c1 TeaccTaTC . cc ot ot T.c.c..T.cc..cTAn Tec.TacT AT TeT.A.cccTT.cc ATccccTT.Ac v c.1..sc Co.TTA.ALT
CORBIDI_5251 [Scinax ictericus Peru [Madre de Dios [CO1_Scinax9 | ¢ o . ca . c1 TeaccTeTC c.cc ot ot T.c.c..T.cc..cTaAA Tecc.TacT AL TeT.A.cccTT.cC ATcccerT.ac T c.T..6c co.TTALALT
CORBIDI_5206 [Scinax ictericus Peru [Madre de Dios [CO1_Scinax9 | ¢ c. ca. c1 TeaccToTc . cc ot o TLc.c..T.cc. . cTaAn Tee.TacT AL TeT.A.cccTT.cc ATccceTT. ac v c.T.ec Co. AL AT
CORBIDI_5240 [Scinax ictericus Peru [Madre de Dios [CO1_Scinax10| ¢ s . c a . ¢ 1 Teaccrorc oL cc o GT. 6. . T.c.c..T.cc..cTan e Tact ALt TeT.A.cccrT. cc ATccceTT.ac v C.T..Gc..G.cG.TTA. AT
KST_0486  |Scinax ictericus Peru |Madre de Dios [CO1_Scinax11| ¢ o . ¢ . ¢t TeaccroTc c.cc.a. et GT.G..T.c.c..T.cc..craa Tec.Tact AT ST . A ccerTT.cc AtccccTT. . ¢ v c.t.coc Gce.TTAL AT
CORBIDI_5228 [Scinax ictericus Peru [Madre de Dios [CO1_Scinax12| ¢ s . ¢ s . c 1 TeaccToTC G cc.o T ot GT.G. . T.c.c..T.cc. . cTaa Tec . Tact AL TeT.A.cccTT. cc ATccccTT. Ac i <1 Gc..G.co.TTA. AT
CORBIDI_5208 |Scinax ruber Peru | Madre de Dios [CO1 Scinax13]. . . 11 . . 16. . Tccc.T.Tc. . TG.cTG. cAT AT Tc Ar.c.ac crre TAAA CTCTATTA.C.CTCAC.TC..A..CcCTT.Tc.1T < cs C..c..ca. T
CORBIDI_5207 [Scinax ruber Peru |Madre de Dios [CO1 Scinax13[ . s .t 1. . rte. . Teecc.T.Tc. . TG.cTa. caT AL T ARLC.AcC crTe TAAA CTCTATTA.C.CTCAC. TC..A..CCCTT.Tc. 1T < ce c..c..ca.T.T
CORBIDI_5227 [Scinax ruber Peru [Madre de Dios [CO1 Scinax13|. . 4. 11 . . 716..Tccc.T.Tc. . T6.cTG. cAT ALt T Aa.c.ac crre TAAA CTCTATTA.cC.CTeCAC. TC..A..CCCTT.Tc.TT c ce c..c..caLT.
AJC_2003  [Scinax ruber Peru [Huanuco CO1_Scinax14[ ¢ ¢ . ¢ . Teace. T Gc.ccoa. AT TaLca CT.T.cc..c.cA..CTCCGTACT. G. . A. .G C.aTaA.cTC. .t AT et c.rraL T T c T..a.TG
KST_0239  |Scinax ruber Peru [Huanuco CO1_Scinax15| ¢ o . ¢ Te..TGC.C.G.c..T..ccc. . A ATa. . a.c.c TL.ccA.c..Gc.ACC. . cAC. A AaT Ac.TTTTCc. . cTcac CTAT.cGCGTTC..TTT.Tc.cTc..ca c.t. ALt
KST 0241 [Scinax ruber Peru [Huanuco CO1_Scinax15[ ¢ o . ¢ TE..TGC.C.G.c..T..ccc. . A ATAL . a.c.c T.occa.c..Gc.acc. . cAac. A ALaT Ac.TTTTCE. . cTcac CTAT.cGcGTTC. . TTT.Tc.cTc. . co coraTa
KST_0249  [Scinax ruber Peru [Huanuco CO1_Scinax16f ¢ s . ¢ Te. . TGC.cC.G.cC..T. . ccc. . a ATAL AL c.c T.ccA.cC..GC.ACC. . cAC. A ALt Ac.TTTTc. . cTcac CTAT.cGCTTTC. . TTT.Tc.crTc <o c ATt
(CORBIDI_5209 |Scinax ruber Peru |Madre de Dios |CO1_Scinax17| ¢ s . c cT Te.cc. 6 ce.ccc A AT A A.CACCTGTGCCC. CT. A cc ca A T T cATT. AC cTTec cee . T ceTTTC T T Tcc c6T ALTeTTT
CORBIDI_5245 [Scinax ruber Peru [Madre de Dios [CO1_Scinax17| ¢ o . c. . c 1 Te.cc. o ce.ccc. . ATA..A.cAccTGTGCCC. cT. A Cc.ca. AT T CATT.AC..CTTGC..ccc.T..GCTTTC. .1 Totcc Gt A TeTTT
CORBIDI_5205 [Scinax ruber Peru [Madre de Dios [CO1_Scinax17| ¢ s . c. . c 1 Te.cc. o ce.ccc. . ATA..A.cAccTGTGCCEC. cT. A ce.ca. AL v CATT.AC..CTTGC..cCcc.T..GETTTC. .1 Totce Ger ALTeTTT
CORBIDI_5225 [Scinax ruber Peru [Madre de Dios [CO1_Scinax18| ¢ s . c . . ¢ 1 Te.cc. Te.ccc. . a ATA. . A.cAcCcTGTGCCC. cT. A Cc.ca a1 ' CATT.AcC..cTTGC..ccc.T..GcTTTC. . T Tt Gt ALTeTTT
KST 0473 [Scinax ruber Peru |Madre de Dios [CO1_Scinax19[ ¢ s . ¢ a . ¢t TeaccTaTc a.cc - GT.G..T.c.c..T.cc..cTAA Tec.TacT AT GT.A.cccTT.cc ATcccerT. . ¢ T c.1.csc Co.TTALALT
KST_0536 |Scinax ruber Peru [Madre de Dios [CO1_Scinax20| ¢ s . c a . ¢ 1 Teaccrorc 6. cc o GT. .. T.ccc. . T.cc..cToa e Tac AL 1. a.cccTT.cc Atccccrt < v c.1.cac co.TTaL AT
KST_0231  |Scinax ruber Peru [Huanuco COL Scinax21f c¢r. rr. . 1. . cre.c.terc. . ce.cTc. cor TAL L AL.C..CTGT.CC.T.TG.CTAT. C.CAT T AALT. . TCTG.TAC..C.CA..TCC.A..CTCCT.AC..TT.T < ce c.TcracA.cer
AJC_2002  [Scinax ruber Peru [Huanuco COL Scinax21f c¢r. r7. . 1. .cTe.c.TeTc. . c6.cTCc. coT TAL . A.cC..ETGET.CC.T.TG.CTAT.C.CAT TLAALT..TETG.TAC..C.CA..TCC.A.. CTCCT.  AC. . TT.71 < ce c.TcTaca.cer
KST 0528 [Scinax ruber Peru [Madre de Dios [CO1 Scinax22| ¢t . 11 . c1. . c16.c.TeTc. . cG.cTc. corT TAL L AL.C..CT.T.CC.T.TG.CTATCC. CAT T AATT. . ACTG.TAC..C.CAC.TCC.A.. CTCCT.AC. TTT.T c Ce..Gc.TcTAc. . cart
KST 0626 [Scinax ruber Peru |Madre de Dios [CO1 Scinax23[ ¢ r . tr. et .. cte.c.TeTc. . TG.ccc. car TA..A.C..CT.T.CC.T.TG.cCTGTcCC. CAT TLAA.T. . ACTG.TAC..C.CAC.TCC.AT.CTCCT.AC. TTT.T < Ce..cc.TcTACA. cGT
KST_0579  |Scinax ruber Peru [Madre de Dios [CO1_Scinax23|. ¢t . 11 . c1. . ctc.c.TeTc. . T6.ccc. corT TA..A.c..cT.T.cc.T.TG.cTeTCC. CAT TLAALT. . ACTG.TAC..C.CAC.TCC.AT.CTCCT. AC. TTT.T < Ce..cc.TcTAcA. caT
CORBIDI_6190 [Scinax garbei Peru |Loreto CO1_Scinax24[ ¢ ¢ . ¢ TL.cc..ccc..TccocaT. . Gc. AL cC Teas ccc I At oo ATaaT C.a..accar T At [ P Telc G cracT. .t
AJC 2016  [Scinax garbei Peru [Huanuco CO1_Scinax25[ ¢ . ¢ TL.cc..ccc..TccocGT. . GC. A C..TCAG ccc. T c.T . At . T.aa ATaar C.a..acc. T T AT. Tt A AT T crc.c..6. .6 ctacT.c.t
KST_0503 Scinax garbei Peru |Madre de Dios |CO1_Scinax26| ¢ ¢ . c 1 cc ccec T c TT. e Tca A . < T.ccc. cac TaAT. c .6 Te. AAT . A AT . AL c.c T AT . cTcec . AL ATT cT ¢ T T
KST_0447  |Scinax garbei Peru |Madre de Dios [CO1_Scinax26 [ ¢ ¢ . ¢ r cc..ccc. T c.TT.s TEAL AL C.C. LT CCC.CAC. L TAT.C. . T.GA. . TG.AAT. A AT.aLc.c T AT.cTcoc. AL ATT crlc A Ter
KST_0505  |Scinax garbei Peru |Madre de Dios [CO1_Scinax26 [ ¢ ¢ . ¢ r cc cec. T c.TTs oA AL TLccc.cAC. L TAT.C. . T GA. . TG.AAT. A AT.aLc.c T AT.cTcoc. AL AT cr.c s et
KST_0502 [Scinax garbei Peru | Madre de Dios [CO1_Scinax26|. ¢ s . ¢ 1 cc.ccc. I TeAL LA .c.c..T.ccc.cac TAT.C. . T.GA. . TG, AAT . A AT.ac.c T AT.cTcoc. AL ATT e A T
CORBIDI_5169 [Scinax garbei Peru | Madre de Dios [CO1_Scinax27|s ¢ s . ¢ 1 ce..ccc. T.ce. .. Tea.cc. . cce Ccc.cAC. . TAT.CG.T.GA. .TGTAAT. A AT T A c T AT.cT.Gc.AcATT crcc. . c.oacrt.tecr
CORBIDI_5215 [Scinax garbei Peru |Madre de Dios [CO1_Scinax27 fs ¢ o . ¢ r cc..cce. .t T.ce. 1.6 Tea.cc. . cce Ccc.cAc.  TAT.CG.T.GA.. TGTAAT. A ATTA c T AT.cT.Gc.AcATT crcc. . c.oacr.ter
CORBIDI_5216 [Scinax garbei Peru |Madre de Dios [CO1_Scinax28fs ¢ ¢ . ¢ r cc..ccc. .1 Tt Tealcc. L ccc Ccc.cac. . TAT.Co.T.GA. . TGTAAT. A AT 7oA 13 T AT.cTcoc. AcATT crcc. . c.act.ter
CORBIDI_5213 [Scinax garbei Peru |Madre de Dios [CO1 Scinax29|s c s . ¢ 1. c. . cc cc. .1 T.cc. .16 Tra.cc. . ccc CCC.CAC. . TAT.CG.T.GA. . .TGTAAT. A AT T A c T AT.cTcTc. ACATT ctcc. . G.c c.oacT.Tcr
CORBIDI_5255 [Scinax funereus Peru [Madre de Dios [CO1_Scinax30| ¢ s . c a . c 1 TeaccTaTC . cc o1 GT.G..T.cC.c..T.cC. . cTAA T Tact ALt TeT. A cccTT.cc ATccceTT. Ac T c.Tc.ec. . G.co.TTa -
CORBIDI_5211 [Scinax pedromedinae [Peru |Madre de Dios |CO1 Scinax31| . 4 . cr1rc. 6. . 1..cc..Tcco. oT.T66. A. CTATCA. . A.cCC.cT ccc.Tancc. . c TGETAGTGGTGA. GCG T..cccer Tec. . AT..Tc.GTAAA C.c.ccc..c.Gc.c.AC. AL . GT. T
KST_0546 |Scinax pedromedinae |Peru [Madre de Dios |CO1_Scinax32| . s c a1 . 1 . Ce. . TccG.GT.TG..A.CTA.TA..A.CCCCT ccc.Tancc. . c TTCAGTGGTGA. GCo v CcccTe. . Tecc. AT. . TCGGT AR c.c.cce C.Gc.c.ac.A..GcTarT
KST 0548 |Scinax pedromedinae |Peru [Madre de Dios |CO1 Scinax33] . a s c a1 c r T .cc..tcce.Gcr.T6. . A.cTA.TA. . A.ccccr ccc.tance. . c Trcacr.GTea.Gce T .ccccre. . vccc.AT. . TcocTAAR . c.cce. . c.ec.c. ac. A srox




