MATERIAL ELECTRÓNICO SUPLEMENTARIO
Material Suplementario 1
Literatura utilizada para la asignación de estados de carácter en cada especie, tanto para comportamiento social como para estrategias alimentarias.
	Especie
	Estados
	Referencias

	Ailuropoda melanoleuca
	Solitario
	Chorn y Hoffmann (1978)


	
	Omnívoro
	Chorn y Hoffmann (1978)


	Tremarctos ornatus
	Solitario
	Peyton (1999)


	
	Omnívoro
	Peyton (1999)


	Ursus thibetanus
	Solitario
	Nowak y Paradiso (1999)


	
	Omnívoro
	Nowak y Paradiso (1999)


	Nyctereutes procyonoides
	Solitario
	Moehlman y Hofer (1997)


	
	Omnívoro
	Moehlman y Hofer (1997)


	Otocyon megalotis
	Familiar
	Clark (2005)


	
	Insectívoro
	Clark (2005)


	Urocyon cinereoargenteus
	Solitario
	Fritzell y Haroldson (1982)


	
	Omnívoro
	Fritzell y Haroldson (1982)


	Vulpes bengalensis
	Solitario
	Johnsingh y Jhala (2004)


	
	Omnívoro
	Johnsingh y Jhala (2004)


	Vulpes chama
	Solitario
	Stuart y Stuart (2004)


	
	Omnívoro
	Stuart y Stuart (2004)


	Vulpes pallida
	Solitario
	Nowak y Paradiso (1999)


	
	Omnívoro
	Nowak y Paradiso (1999)


	Vulpes rueppelli
	Solitario
	Moehlman y Hofer (1997)


	
	Insectívoro
	Moehlman y Hofer (1997)


	Vulpes cana
	Solitario
	Moehlman y Hofer (1997)


	
	Insectívoro
	Geffen (1994)


	Vulpes zerda
	Familiar
	Larivière (2002)


	
	Insectívoro
	Larivière (2002)


	Vulpes corsac
	Familiar
	Poyarkov y Ovsyanikov (2004)


	
	Carnívoro
	Nowak y Paradiso (1999)


	Vulpes vulpes
	Familiar
	Macdonald y Reynolds (2004)


	
	Carnívoro
	DeVault et al. (2003)


	Vulpes lagopus
	Solitario
	Angerbjörn et al. (2004)


	
	Carnívoro
	Angerbjörn et al. (2004)


	Vulpes ferrilata
	Familiar
	Schaller y Ginsberg (2004)


	
	Carnívoro
	Schaller y Ginsberg (2004)


	Vulpes macrotis
	Familiar
	Ralls et al. (2001)


	
	Carnívoro
	Wang et al. (2004)


	Vulpes velox
	Familiar
	Kamler et al. (2004)


	
	Carnívoro
	Moehrenschlager et al. (2004)


	Chrysocyon brachyurus
	Solitario
	Rodden et al. (2004)


	
	Omnívoro
	Aragona y Setz (2001)


	Atelocynus macrotis
	Solitario
	Leite-Pitman y Williams (2004)


	
	Omnívoro
	Leite-Pitman y Williams (2004)


	Cerdocyon thous
	Solitario
	Berta (1982)


	
	Omnívoro
	Berta (1982)


	Lycalopex sechurae
	Solitario
	Asa y Cossíos (2004)


	
	Omnívoro
	Asa y Cossíos (2004)


	Lycalopex vetulus
	Solitario
	Dalponte y Courtenay (2004)


	
	Omnívoro
	Dalponte (1997)


	Lycalopex fulvipes
	Solitario
	Jiménez y McMahon (2004)


	
	Omnívoro
	Jiménez (2007)


	Lycalopex gymnocercus
	Solitario
	Lucherini et al. (2004)


	
	Omnívoro
	Lucherini et al. (2004)


	Lycalopex culpaeus
	Solitario
	Jiménez y Novaro (2004)


	
	Omnívoro
	Jiménez y Novaro (2004)


	Lycalopex griseus
	Solitario
	González y Rau (2004)


	
	Omnívoro
	González y Rau (2004)


	Canis adustus
	Familiar
	Atkinson y Loveridge (2004)


	
	Omnívoro
	Atkinson et al. (2002)


	Canis mesomelas
	Familiar
	Walton y Joly (2003)


	
	Carnívoro
	Kaunda y Skinner (2003)


	Cuon alpinus
	Social
	Cohen (1978)


	
	Hipercarnívoro
	Nowak y Paradiso (1999)


	Lycaon pictus
	Social
	Woodroffe et al. (2004)


	
	Hipercarnívoro
	Woodroffe et al. (2004)


	Speothos venaticus
	Social
	Beisiegel y Zuercher (2005)


	
	Hipercarnívoro
	Beisiegel y Zuercher (2005)


	Canis simensis
	Social
	Sillero-Zubiri y Macdonald (1997)


	
	Carnívoro
	Sillero-Zubiri y Macdonald (1997)


	Canis aureus
	Familiar
	Admasu et al. (2004)


	
	Carnívoro
	Jhala y Moehlman (2004)


	Canis latrans
	Familiar
	Gese y Bekoff (2004)


	
	Carnívoro
	Álvarez-Castañeda y González-Quintero (2005)


	Canis lupus
	Social
	Mech y Boitani (2004)


	
	Hipercarnívoro
	Boitani (2000)



Material Suplementario 2
Reanalizamos la matriz de Fuentes y Muñoz-Durán (2012)
 bajo inferencia bayesiana usando MrBayes versión 3.1.2 
 ADDIN EN.CITE 
(Huelsenbeck y Ronquist, 2001; Ronquist y Huelsenbeck, 2003)
. Como los datos estándar fueron recopilados con sesgo de adquisición, implementamos la versión variable del modelo Mk, es decir, el modelo Mkv Lewis, 2001()
. Para escoger un modelo óptimo en cada partición no molecular ensayamos versiones con y sin heterogeneidad de tasas entre sitios del modelo Mkv, con el fin de evaluar el efecto de la variación de tasas de evolución entre diferentes caracteres. Especificamos la distribución de estas tasas mediante una aproximación discreta de gamma con 4 categorías.
En cuanto a los datos moleculares, utilizamos una estructura 4*4 sobre los modelos nucleotídicos Schoeniger y Von Haeseler, 1994()
. Para seleccionar el modelo de substitución en cada partición molecular utilizamos Modeltest versión 3.7 Posada y Crandall, 1998()
 desde la interfaz gráfica de PaupUp Calendini y Martin, 2005()
, siguiendo la opción sugerida por el criterio de información de Akaike. Para esta búsqueda usamos un alfa igual a 0.01 y un intervalo de confianza para los promedios igual a 1. Una vez más, usamos 4 categorías en la distribución gamma para la heterogeneidad de tasas entre sitios. Para poder especificar los modelos sugeridos por Modeltest, modificamos los previos predeterminados de MrBayes bajo condiciones conservativas. Esta estrategia es preferible a fijar los valores de los parámetros sugeridos por Modeltest, lo que aminora la versatilidad de la estimación bayesiana. 

Estas particiones permiten modelar cada conjunto de datos bajo sus propias condiciones, pero pueden dar lugar a modelos sobreparametrizados Nylander et al., 2004()
. Para evitar el sobreajuste hicimos una selección jerárquica de modelos, en la que contrastamos los modelos más complejos con los más simples mediante factores bayesianos, hasta encontrar el modelo menos parametrizado que significativamente explicara mejor los datos Nylander et al., 2004()
. Como regla de decisión en estos contrastes utilizamos los criterios propuestos por Kass y Raftery (1995)
, recurriendo a la media armónica como método de estimación de la probabilidad marginal (verificando que las muestras de las cuales derivaron las estimaciones de la media armónica hubiesen sido obtenidas de la fase estacionaria de las corridas).
Dejamos correr las cadenas de Markov (una cadena fría y 3 calientes) por 4 000 000 generaciones a una temperatura intermedia (0.5), muestreando los parámetros y topologías cada 100 generaciones, bajo dos corridas independientes. Usamos árboles de partida aleatorios para no restringir las posibilidades de búsqueda de múltiples cadenas. 

Utilizamos varias estrategias para evaluar la convergencia de las cadenas: a) Comparación de los valores de verosimilitud reportados por MrBayes en las cadenas de cada corrida; b) Exploración gráfica de la mezcla y estabilidad de la fase estacionaria en ambas corridas; c) Tamaños muestrales efectivos para la verosimilitud combinada de los árboles y el modelo (ESS), que deben ser superiores a 100. También evaluamos estos valores para los parámetros muestreados en las corridas, con el objeto de saber si la distribución posterior estaba bien representada. El tamaño muestral efectivo se refiere al número de trazos efectivamente independientes obtenidos de la distribución posterior a la que la cadena de Markov es equivalente, y es un indicador de la autocorrelación de la muestra; d) Estabilidad de la desviación estándar del promedio de los parámetros que presentaron ESS bajos, donde valores mayores a 0.1 ratifican dudas sobre la convergencia. Para evaluar las últimas alternativas (b, c y d) utilizamos el programa Tracer Rambaut y Drummond, 2007()
.

El árbol obtenido (Fig. 2A) resulta de un supermodelo que integra cinco submodelos sobre la matriz de datos combinada (Tabla 2A). Las cadenas frías y calientes de búsquedas independientes empezaron a mostrar convergencia a las 100 000 generaciones, momento en el cual la fase estacionaria perece haberse alcanzado. En las dos corridas independientes la cadena fría presentó la verosimilitud más alta. Estas cadenas frías hicieron intercambios regulares hasta las 180 000 generaciones para la primera corrida y hasta las 670 000 para la segunda, punto en el cual las cadenas parecen haberse asentado en regiones de alta verosimilitud. 

Descartamos 400 000 generaciones para la evaluación de parámetros. Los ESS de los estimadores estuvieron por encima de 100 para casi todos los parámetros en ambas corridas, y las estimaciones para la verosimilitud de las dos corridas independientes fueron equiparables, indicando convergencia (Tabla 2B). Contrastamos los pocos valores que mostraron ESS bajos con las desviaciones estándar de la media para los mismos parámetros (Tabla 2C), encontrando que la única estimación con problemas ocurrió en el multiplicador de datos estándar, sin ser estos muy conspicuos. La incertidumbre en la estimación de este parámetro puede deberse a la naturaleza heterogénea de las matrices involucradas. Esto podría optimizarse especificando más submodelos, pero esta opción incrementaría el número de parámetros del supermodelo. Descartamos esta alternativa en tanto que con la selección jerárquica de modelos buscábamos penalizar la sobreparametrización, y el resto de estimadores no mostró problemas evidentes de convergencia. Por otro lado, las dos corridas independientes hicieron una exploración óptima de la distribución posterior (Figura 2B), y las cadenas alcanzaron la fase estacionaria y mostraron ruido blanco (Figura 2C).
Tabla 2A. Submodelos con los que efectuamos el análisis combinado; obtuvimos esta configuración mediante la selección jerárquica de modelos (ECC: Ecología, comportamiento y cariología).

	Datos
	Partición
	Modelo

	Estándar
	Morfología
	Mkv+G

	
	ECC
	

	Molecular
	Mitocondrial
	Cytb
	TVM+I+G

	
	
	COI
	K81uf+I+G

	
	
	COII
	HKY+I+G

	
	Nuclear
	CHRNA1
	K81uf+I+G

	
	
	CYPIA
	

	
	
	FES
	

	
	
	GHR
	

	
	
	VTN
	

	
	
	TRSP
	


Tabla 2B. Estimaciones de la probabilidad posterior de los parámetros involucrados en las dos corridas independientes del análisis bayesiano. Particularmente reportamos la media posterior, el ESS (valores bajos se muestran en negrilla) y el intervalo de credibilidad del 95%, especificado para cada estimación mediante sus valores superior (Sup HPD) e inferior (Inf HPD). Hicimos exploraciones previas para cuidar que las tasas de aceptación de la cadena fría se encontrasen entre 20 y 50%. Las estimaciones corresponden a: lnL = Verosimilitud; LR = Longitud de ramas; kappa = Relación transición/transversión; r = Tasas de substitución; pi = Frecuencias de estado para los caracteres; alfa = parámetro de forma para gamma; pinvar = Proporción de sitios invariables; m = Multiplicador. Los números entre corchetes indican a qué conjunto de datos corresponde la estimación: 0 = Matriz completa; 1 = Partición estándar; 2 = Partición Cytb; 3 = Partición COI; 4 = Partición COII; 5 = Partición nuclear.

	Estimador
	Corrida 1
	Corrida 2

	
	Media
	Sup HPD
	Inf HPD
	ESS
	Media
	Sup HPD
	Inf HPD
	ESS

	lnL
	-28160
	-28180
	-28150
	300.625
	-28160
	-28180
	-28150
	743.715

	BL [0]
	3466
	2886
	3925
	24.921
	3343
	2835
	3863
	18.137

	kappa [4]
	33774
	26718
	40703
	293.977
	33798
	26897
	41234
	355.34

	r(A<->C) [2]
	0.021
	0.015
	0.028
	498.079
	0.021
	0.016
	0.029
	491.787

	r(A<->G) [2]
	0.445
	0.388
	0.509
	312.948
	0.442
	0.383
	0.502
	285.338

	r(A<->T) [2]
	0.015
	0.009
	0.022
	795.938
	0.015
	0.009
	0.021
	1006.58

	r(C<->G) [2]
	0.008
	0.001
	0.015
	535.453
	0.007
	0.0008
	0.014
	547.964

	r(C<->T) [2]
	0.502
	0.442
	0.565
	346.815
	0.505
	0.443
	0.56
	282.402

	r(G<->T) [2]
	0.009
	0.002
	0.017
	501.244
	0.01
	0.002
	0.019
	442.759

	r(A<->C) [3]
	0.006
	0.001
	0.012
	670.299
	0.006
	0.001
	0.012
	733.489

	r(A<->G) [3]
	0.463
	0.403
	0.519
	250.588
	0.468
	0.405
	0.525
	342.865

	r(A<->T) [3]
	0.019
	0.012
	0.027
	486.232
	0.019
	0.012
	0.026
	898.584

	r(C<->G) [3]
	0.012
	0.004
	0.022
	720.322
	0.012
	0.003
	0.021
	607.047

	r(C<->T) [3]
	0.495
	0.436
	0.552
	251.289
	0.49
	0.427
	0.546
	339.397

	r(G<->T) [3]
	0.004
	0.00004
	0.011
	462.132
	0.004
	0.00002
	0.0102
	632.293

	r(A<->C) [5]
	0.082
	0.063
	0.101
	1143.78
	0.081
	0.0624
	0.0995
	1237

	r(A<->G) [5]
	0.375
	0.339
	0.412
	830.207
	0.377
	0.34
	0.413
	973.217

	r(A<->T) [5]
	0.054
	0.0385
	0.071
	1035.14
	0.0535
	0.0371
	0.0703
	1083.41

	r(C<->G) [5]
	0.063
	0.047
	0.08
	1091.68
	0.063
	0.046
	0.0804
	983.3

	r(C<->T) [5]
	0.359
	0.324
	0.395
	828.378
	0.357
	0.323
	0.391
	1026.48

	r(G<->T) [5]
	0.068
	0.051
	0.086
	1305.36
	0.069
	0.052
	0.086
	1074.59

	pi(A) [2]
	0.32
	0.294
	0.347
	680.36
	0.322
	0.294
	0.346
	660.515

	pi(C) [2]
	0.332
	0.309
	0.355
	768.368
	0.331
	0.307
	0.353
	626.827

	pi(G) [2]
	0.105
	0.091
	0.12
	472.966
	0.106
	0.091
	0.121
	476.54

	pi(T) [2]
	0.242
	0.223
	0.263
	784.228
	0.242
	0.225
	0.263
	712.347

	pi(A) [3]
	0.305
	0.277
	0.334
	684.078
	0.304
	0.277
	0.333
	616.978

	pi(C) [3]
	0.253
	0.231
	0.276
	774.67
	0.254
	0.231
	0.276
	694.626

	pi(G) [3]
	0.143
	0.124
	0.162
	510.633
	0.142
	0.122
	0.16
	597.184

	pi(T) [3]
	0.299
	0.277
	0.326
	593.341
	0.3
	0.275
	0.324
	697.702

	pi(A) [4]
	0.354
	0.325
	0.381
	781.059
	0.354
	0.326
	0.383
	748.444

	pi(C) [4]
	0.256
	0.234
	0.277
	890.334
	0.256
	0.234
	0.277
	1008.48

	pi(G) [4]
	0.118
	0.104
	0.132
	1003.6
	0.118
	0.104
	0.132
	1278.2

	pi(T) [4]
	0.271
	0.25
	0.294
	908.885
	0.271
	0.249
	0.294
	959.077

	pi(A) [5]
	0.242
	0.228
	0.255
	952.66
	0.242
	0.228
	0.255
	862.395

	pi(C) [5]
	0.254
	0.242
	0.269
	1010.37
	0.254
	0.241
	0.267
	918.016

	pi(G) [5]
	0.237
	0.224
	0.252
	802.183
	0.237
	0.225
	0.251
	1071.42

	pi(T) [5]
	0.267
	0.254
	0.281
	933.428
	0.267
	0.253
	0.281
	966.119

	alfa [1]
	0.456
	0.27
	0.744
	84.399
	0.494
	0.277
	0.777
	66.794

	alfa [2]
	0.988
	0.731
	1271
	760.438
	0.996
	0.716
	1278
	789.717

	alfa [3]
	2613
	1.51
	3945
	896.278
	2653
	1525
	3961
	1201.84

	alfa [4]
	1767
	1157
	2.51
	984.802
	1733
	1149
	2439
	1243.95

	alfa [5]
	1925
	0.329
	4.16
	572.265
	2262
	0.319
	4473
	308.9

	pinvar [2]
	0.502
	0.458
	0.546
	256.074
	0.504
	0.459
	0.547
	197.301

	pinvar [3]
	0.609
	0.569
	0.652
	70.826
	0.61
	0.569
	0.648
	125.422

	pinvar [4]
	0.557
	0.514
	0.599
	113.902
	0.553
	0.512
	0.595
	224.154

	pinvar [5]
	0.447
	0.248
	0.616
	532.919
	0.455
	0.257
	0.616
	508.608

	m [1]
	14411
	11132
	16408
	17.142
	13821
	11379
	16597
	12.652

	m [2]
	1.63
	1316
	1895
	20.426
	1.66
	1344
	1926
	17.524

	m [3]
	1401
	1106
	1731
	21.879
	1441
	1202
	1764
	15.615

	m [4]
	1095
	0.893
	1315
	20.011
	1164
	0.985
	1392
	19.136

	m [5]
	0.083
	0.073
	0.1
	26.839
	0.086
	0.074
	0.101
	21.269


Tabla 2C. Desviaciones estándar de la media para los parámetros que mostraron ESS bajos tras las dos corridas independientes del análisis bayesiano. En negrilla mostramos los valores superiores a 0.1, indicadores de posibles problemas con la convergencia. Las estimaciones corresponden a: LR = Longitud de ramas; alfa = parámetro de forma gamma; pinvar = Proporción de sitios invariables; m = Multiplicador. Los números entre corchetes indican a qué conjunto de datos corresponde la estimación: 0 = Matriz completa; 1 = Partición estándar; 2 = Partición Cytb; 3 = Partición COI; 4 = Partición COII; 5 = Partición nuclear.

	Estimador
	Corrida 1
	Corrida 2

	LR [0]
	0.053
	0.064

	alfa [1]
	0.017
	0.0203

	pinvar [3]
	0.003
	0.002

	m [1]
	0.349
	0.39

	m [2]
	0.035
	0.037

	m [3]
	0.038
	0.04

	m [4]
	0.028
	0.028

	m [5]
	0.0014
	0.0016


Figura 2A. Consenso de la mayoría a partir de las topologías más verosímiles del análisis bayesiano, generado con FigTree Rambaut, 2006()
. Los conjuntos de credibilidad del 90%, 95% y 99% albergaron dos árboles. Las probabilidades posteriores de los clados aparecen indicadas en los nodos respectivos. Abreviaciones según la Tabla 1. Las flechas indican linajes cuyos atributos aparecen especificados. El género Canis aparece entre comillas porque no constituye un grupo monofilético. SA = Cánidos suramericanos; GE (1, 2 y 3) = Grupos externos (GE1 se especificó como grupo externo en la reconstrucción filogenética).
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Figura 2B. Desempeño de las dos corridas independientes del análisis bayesiano definitivo en términos de la verosimilitud. A) Histograma de la distribución posterior para la verosimilitud de la primera (izquierda) y la segunda (derecha) corridas; ambas distribuciones muestran formas acampanadas. B) El intervalo de verosimilitud explorado por ambas corridas es equiparable.
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Figura 2C. Trazo de la verosimilitud a lo largo de las dos corridas independientes del análisis bayesiano. La corrida 1 se muestra en negro y la corrida 2 se muestra en gris. Los trazos muestran que ambas cadenas han alcanzado la fase estacionaria y que tienen ruido blanco, por lo que podemos asumir que las tasas de aceptación son adecuadas.
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Material Suplementario 3
Efectuamos la estimación de longitud de ramas sobre los dos árboles más parsimoniosos y el consenso totalmente resuelto derivado del análisis bayesiano. En todos los casos planteamos propuestas de muestreo muy bajas para todos los parámetros que involucraran topologías, e incrementamos el parámetro multiplicador para la longitud de ramas dejando la tasa de propuesta en uno y elevando el parámetro de sintonización a cinco; de esta manera obtuvimos tasas de aceptación adecuadas (entre 20 y 50%). Evaluamos la estimación de longitud de ramas en Tracer tras descartar 100 000 generaciones, usando las generaciones restantes para hacer el resumen de árboles y parámetros en MrBayes.
La evaluación sugirió que las condiciones de búsqueda de la probabilidad posterior habían sido óptimas, lo que permitió asumir que la estimación de longitud de ramas para las tres topologías era adecuada (Tabla 3A, Figura 3A).

Tabla 3A. Estimaciones de la probabilidad posterior de la longitud de ramas para los dos árboles más parsimoniosos (MP 1 y MP 2) y el consenso bayesiano (IB). Particularmente reportamos la media posterior, la desviación estándar de la media (DE), el ESS y el intervalo de credibilidad del 95%, especificado para cada estimación mediante sus valores superior (Sup HPD) e inferior (Inf HPD). En todos los casos el ESS es mayor a 100 y la desviación estándar inferior a 0.1.

	Árbol
	Media
	DE
	ESS
	Inf HPD
	Sup HPD

	MP 1
	10,182
	2.92*10-2
	465,663
	8,946
	11,375

	MP 2
	10,153
	2.89*10-2
	455,492
	9
	11,426

	IB
	11,351
	3.36*10-2
	456.99
	10,015
	12,767


Figura 3A. Evaluación de la estimación de longitud de ramas para los dos árboles más parsimoniosos (MP 1 y MP 2) y para el consenso bayesiano (IB). Izquierda: Trazo de la longitud de ramas a lo largo de la corrida estimativa del parámetro; todos los trazos muestran que las cadenas han alcanzado la fase estacionaria y que tienen ruido blanco. Derecha: Histograma de la distribución posterior para la longitud de ramas; todas las distribuciones muestran formas bien acampanadas que son indicativas de una buena exploración sobre la distribución posterior.
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Material Suplementario 4 
Efectuamos análisis exploratorios para determinar las condiciones óptimas de corrida para las cadenas de Markov. Los hiperprevios permitieron reducir parte de la incertidumbre y arbitrariedad que puede asociarse a la escogencia de previos para los análisis 
 ADDIN EN.CITE 
(Pagel y Meade, 2007; Pagel et al., 2004)
. En cuanto a la especificación del intervalo para la distribución uniforme con la que se alimentaron los previos, modificamos sus límites si la distribución posterior de los parámetros tendía a anidarse en alguno de los extremos superior o inferior del intervalo. El uso de hiperprevios tiene la propiedad de mejorar las tasas de aceptación, pero cuando estas no oscilaban entre 20 y 50% modificamos los parámetros de tasas. Similar a lo que ocurre en la estimación filogenética, cuando la tasa de aceptación es muy alta el modelo aceptará casi todos los cambios y habrá mucha autocorrelación entre estados sucesivos de la cadena, pero cuando la tasa es muy baja el modelo no explorará el espacio paramétrico de manera efectiva Pagel y Meade, 2007()
. 
En la estimación de estados ancestrales hicimos exploraciones con máxima verosimilitud para identificar qué estado era más probable en cada nodo de interés, y contrastar ambos estados en cada nodo a través de los criterios de Pagel (1999)
; estos resultados permitieron depurar las exploraciones markovianas para establecer las condiciones de búsqueda definitivas (reportadas en la sección de Materiales y métodos).
También usamos exploraciones con máxima verosimilitud para configurar las pruebas de evolución correlacionada. Utilizamos 25 intentos de optimización para comparar los coeficientes de tasas de un modelo donde los caracteres evolucionaban de forma correlacionada (ocho parámetros) con otro donde los caracteres evolucionaban independientemente (cuatro parámetros), haciendo uso de los criterios de Pagel (1994)
. Estos resultados sirvieron como guía para evaluar las exploraciones markovianas con las que depuramos las condiciones de los análisis definitivos (reportadas en la sección de Materiales y métodos).

Material Suplementario 5
Configuración de los previos de distribución gamma a partir del ajuste global de sus parámetros, obtenidos mediante la distribución posterior de la cadena de Markov exploratoria (Tabla 5A); en todos los casos usamos 90 categorías para la distribución gamma. 

Tabla 5A. Valores de los parámetros de distribución gamma utilizados para configurar el modelo de datos estándar en cada carácter sobre las topologías de interés (MP= Parsimonia, IB = Bayesiana).
	Rasgo
	Árbol
	alfa
	beta

	Dieta
	MP
	5.519
	0.534

	
	IB
	2.189
	0.013

	Socialidad
	MP
	3.934
	0.206

	
	IB
	5.517
	0.015


Material Suplementario 6 
Substituciones esperadas entre los estados de carácter para los árboles más parsimoniosos (MP) y el consenso bayesiano (IB), sobre los dos caracteres de interés (Tablas 6A y 6B). En la diagonal (negrilla) se muestra el tiempo invertido esperado de cada estado de carácter. 

Tabla 6A. Estrategias alimentarias.
	Estado
	Hacia

	Desde
	MP
	Omnivoría
	Insectivoría
	Carnivoría
	Hipercarnivoría

	
	Omnivoría
	0.576
	2.277
	3.418
	0.691

	
	Insectivoría
	0.582
	0.074
	0.173
	0.0595

	
	Carnivoría
	1.694
	0.215
	0.265
	1.809

	
	Hipercarnivoría
	0.3795
	0.048
	0.257
	0.085

	
	IB
	Omnivoría
	Insectivoría
	Carnivoría
	Hipercarnivoría

	
	Omnivoría
	0.578
	3.015
	6.095
	2.576

	
	Insectivoría
	1.815
	0.083
	0.738
	0.291

	
	Carnivoría
	5.847
	1.582
	0.262
	2.068

	
	Hipercarnivoría
	1.589
	0.29
	0.748
	0.077


Tabla 6B. Comportamiento social.

	Estado
	Hacia

	Desde
	MP
	Solitario
	Familiar
	Social

	
	Solitario
	0.574
	6.457
	1.443

	
	Familiar
	5.622
	0.293
	2.122

	
	Social
	1.31
	1.639
	0.134

	
	IB
	Solitario
	Familiar
	Social

	
	Solitario
	0.6104
	9.019
	3.569

	
	Familiar
	7.964
	0.253
	2.133

	
	Social
	2.782
	2.519
	0.137


Material Suplementario 7
Estimación de estados ancestrales bajo métodos probabilísticos. Aplicamos MMCT sobre nodos selectos (Tablas 7A-H) y MEC sobre todos los nodos (Tabla 7I). 
Tabla 7A. Distribución posterior para la probabilidad de cada estado de carácter según la estrategia de codificación binaria C (Tabla 1) sobre la dieta, en los nodos de interés para los árboles más parsimoniosos (MP, Figura 7A) y el consenso bayesiano (IB, Figura 7B). Particularmente reportamos la media posterior, la desviación estándar de la media (DE) y el intervalo de credibilidad del 95%, especificado para cada estimación mediante sus valores superior (Sup HPD) e inferior (Inf HPD), tras la estimación por ACMR. Las distribuciones previas que alimentaron la reconstrucción por ACMR aparecen especificadas bajo la filogenia correspondiente (Árbol). El intervalo de la distribución uniforme que utilizamos para el hiperprevio de la distribución exponencial aparece indicado entre paréntesis; lo mismo aplica para la distribución gamma, pero en este caso se indican los intervalos para la media (primer paréntesis) y para la varianza (segundo paréntesis). En todos los casos, el parámetro que utilizamos para especificar la desviación de la distribución normal aparece indicado entre corchetes. 
	Árbol
	Nodo
	Omnivoría
	Hipercarnivoría

	
	
	Media
	DE
	Inf HPD
	Sup HPD
	Media
	DE
	Inf HPD
	Sup HPD

	MP exponencial (0-10) [3]
	20
	0.002
	0.00002
	0
	0.007
	0.998
	0.00002
	0.993
	1

	
	16
	0.97
	0.0003
	0.921
	1
	0.031
	0.0003
	0
	0.08

	
	19
	0.98
	0.0003
	0.93
	1
	0.022
	0.0003
	0
	0.07

	IB gamma (0-10) 

(0-10) [2]
	16
	0.95
	0.0005
	0.884
	1
	0.048
	0.0005
	0
	0.12

	
	13
	0.968
	0.0003
	0.915
	1
	0.032
	0.0003
	0
	0.085

	
	17
	0.009
	0.00008
	0.00002
	0.029
	0.991
	0.00008
	0.971
	1

	
	11
	0.925
	0.0008
	0.795
	1
	0.075
	0.0008
	0
	0.21


Tabla 7B. Condiciones de búsqueda y probabilidades marginales para los estados de carácter presentados en los nodos de la tabla 7A. También se muestran los factores bayesianos indicando los estados de carácter soportados para cada nodo; O = Omnivoría, H = Hipercarnivoría.

	Árbol
	Nodo
	Previo
	Media
	Varianza
	Tasa
	Media armónica
	FB (soporte)

	
	
	
	
	
	
	O
	H
	

	MP
	20
	Gamma
	0-10
	0-10
	2
	-16.997
	-8.496
	17.002 (H)

	
	16
	Gamma
	0-10
	0-10
	2
	-8.521
	-18.474
	19.906 (O)

	
	19
	Gamma
	0-10
	0-10
	2
	-8.814
	-16.722
	15.816 (O)

	IB
	16
	Gamma
	0-10
	0-7
	2
	-9.422
	-16.383
	13.922 (O)

	
	13
	Gamma
	0-10
	0-8
	2
	-9.473
	-17.973
	17.001 (O)

	
	17
	Gamma
	0-10
	0-10
	2
	-14.555
	-10.306
	8.497 (H)

	
	11
	Gamma
	0-10
	0-10
	3
	-9.581
	-15.609
	12.057 (O)


Tabla 7C. Distribución posterior para la probabilidad de cada estado de carácter según la estrategia de codificación binaria B (Tabla 1) sobre la dieta. Demás especificaciones iguales que en la tabla 7A.
	Árbol
	Nodo
	Omnivoría
	Carnivoría

	
	
	Media
	DE
	Inf HPD
	Sup HPD
	Media
	DE
	Inf HPD
	Sup HPD

	MP gamma (0-10) 
(0-10) [1]
	23
	0.963
	0.0006
	0.847
	1
	0.037
	0.0006
	0
	0.153

	
	29
	0.0005
	0.00001
	0
	0.002
	0.999
	0.00001
	0.998
	1

	
	14
	0.975
	0.0005
	0.917
	1
	0.026
	0.0005
	0
	0.083

	
	15
	0.004
	0.00005
	1*10-6
	0.014
	0.996
	0.00005
	0.986
	1

	IB exponencial (0-30) [4]
	18
	0.347
	0.002
	0.29
	1
	0.653
	0.002
	0
	0.71

	
	12
	0.108
	0.002
	0.008
	1
	0.892
	0.002
	0
	0.992

	
	11
	0.797
	0.0006
	0.682
	1
	0.203
	0.0006
	0
	0.318

	
	24
	0.793
	0.0005
	0.773
	1
	0.207
	0.0005
	0
	0.227

	
	28
	0.613
	0.0009
	0.578
	1
	0.387
	0.0009
	0
	0.422

	
	26
	0.101
	0.002
	0.002
	1
	0.899
	0.002
	0
	0.998


Tabla 7D. Condiciones de búsqueda y probabilidades marginales para los estados de carácter presentados en los nodos de la tabla 7C. También se muestran los factores bayesianos indicando los estados de carácter soportados para cada nodo; O = Omnivoría, C = Carnivoría.

	Árbol
	Nodo
	Previo
	Media
	Varianza
	Tasa
	Media armónica
	FB (soporte)

	
	
	
	
	
	
	O
	C
	

	MP
	23
	Gamma
	0-10
	0-10
	2
	-10.274
	-16.52
	12.493 (O)

	
	29
	Gamma
	0-10
	0-10
	2
	-15.823
	-10.016
	11.614 (C)

	
	14
	Gamma
	0-10
	0-10
	2
	-10.207
	-16.16
	13.031 (O)

	
	15
	Gamma
	0-10
	0-10
	2
	-14.19
	-10.12
	8.137 (C)

	IB
	18
	Exponencial
	0-30
	 -
	4
	-19.783
	-17.64
	4.286 (C)

	
	12
	Gamma
	0-10
	0-10
	4
	-20.53
	-18.881
	3.298 (C)

	
	11
	Gamma
	0-10
	0-7
	3
	-18.018
	-20.747
	5.459 (O)

	
	24
	Gamma
	0-10
	0-7
	3
	-17.807
	-22.62
	9.626 (O)

	
	28
	Gamma
	0-10
	0-10
	4
	-19.813
	-19.218
	1.19 (C)

	
	26
	Exponencial
	0-20
	 -
	4
	-19.208
	-17.927
	2.561 (C)


Tabla 7E. Distribución posterior para la probabilidad de cada estado de carácter según la estrategia de codificación binaria C (Tabla 1) sobre la socialidad. Demás especificaciones iguales que en la tabla 7A.

	Árbol
	Nodo
	Solitario
	Social

	
	
	Media
	DE
	Inf HPD
	Sup HPD
	Media
	DE
	Inf HPD
	Sup HPD

	MP gamma (0-10) (0-8) [2]
	20
	0.004
	0.00004
	1*10-6
	0.013
	0.97
	0.00004
	0.987
	1

	
	16
	0.833
	0.002
	0.482
	1
	0.167
	0.002
	0
	0.518

	
	17
	0.924
	0.0007
	0.808
	1
	0.076
	0.0007
	0
	0.192

	
	18
	0.997
	0.00005
	0.987
	1
	0.003
	0.00005
	0
	0.013

	
	19
	0.977
	0.0003
	0.93
	1
	0.023
	0.0003
	0
	0.07

	IB gamma (0-10) (0-7) [4]
	15
	0.993
	0.0002
	0.971
	1
	0.007
	0.0002
	0
	0.029

	
	16
	0.951
	0.0005
	0.884
	1
	0.049
	0.0005
	0
	0.116

	
	14
	0.858
	0.001
	0.647
	1
	0.142
	0.001
	0
	0.353

	
	13
	0.755
	0.002
	0.299
	1
	0.245
	0.002
	0
	0.701

	
	11
	0.918
	0.0008
	0.772
	1
	0.082
	0.0008
	0
	0.228


Tabla 7F. Condiciones de búsqueda y probabilidades marginales para los estados de carácter presentados en los nodos de la tabla 7E. También se muestran los factores bayesianos indicando los estados de carácter soportados para cada nodo; L = Solitario, S = Social.

	Árbol
	Nodo
	Previo
	Media
	Varianza
	Tasa
	Media armónica
	FB (soporte)

	
	
	
	
	
	
	L
	S
	

	MP
	20
	Exponencial
	0-30
	 -
	2
	-17.15
	-10.9
	12.9 (S)

	
	16
	Gamma
	0-8
	0-7
	2
	-11.456
	-16.782
	10.652 (L)

	
	17
	Gamma
	0-10
	0-8
	2
	-11.75
	-17.119
	10.738 (L)

	
	18
	Gamma
	0-10
	0-10
	2
	-10.968
	-18.626
	15.317 (L)

	
	19
	Gamma
	0-10
	0-8
	2
	-11.368
	-18.672
	14.608 (L)

	IB
	15
	Exponencial
	0-30
	 -
	3
	-12.398
	-17.744
	10.692 (L)

	
	16
	Exponencial
	0-30
	 -
	3
	-12.915
	-17.614
	9.399 (L)

	
	14
	Exponencial
	0-30
	 -
	3
	-14.634
	-16.836
	4.404 (L)

	
	13
	Gamma
	0-10
	0-10
	3
	-13.303
	-18.33
	10.054 (L)

	
	11
	Exponencial
	0-30
	 -
	3
	-12.587
	-17.386
	9.598 (L)


Tabla 7G. Distribución posterior para la probabilidad de cada estado de carácter según la estrategia de codificación binaria B (Tabla 1) sobre la socialidad. Demás especificaciones iguales que en la tabla 7A.

	Árbol
	Nodo
	Solitario
	Familiar

	
	
	Media
	DE
	Inf HPD
	Sup HPD
	Media
	DE
	Inf HPD
	Sup HPD

	MP  exponencial (0-30) [4]
	34
	0.973
	0.0008
	0.956
	1
	0.027
	0.0008
	0
	0.044

	
	28
	0.437
	0.003
	0.194
	1
	0.563
	0.003
	0
	0.806

	
	29
	0.303
	0.004
	0.001
	1
	0.697
	0.004
	0
	0.999

	
	31
	0.404
	0.003
	0.084
	1
	0.596
	0.003
	0
	0.916

	
	5
	0.898
	0.001
	0.74
	1
	0.102
	0.001
	0
	0.26

	
	14
	0.005
	0.0009
	2*10-5
	0.014
	0.995
	0.0009
	0.986
	1

	IB  exponencial (0-30) [8]
	12
	0.02
	0.0008
	1*10-5
	0.075
	0.98
	0.0008
	0.925
	1

	
	2
	0.799
	0.001
	0.626
	1
	0.201
	0.001
	0
	0.374

	
	11
	0.773
	0.001
	0.571
	1
	0.227
	0.001
	0
	0.429

	
	32
	0.547
	0.002
	0.427
	1
	0.453
	0.002
	0
	0.573

	
	23
	0.339
	0.003
	0.157
	1
	0.661
	0.003
	0
	0.843

	
	24
	0.817
	0.0009
	0.761
	1
	0.183
	0.0009
	0
	0.239

	
	28
	0.659
	0.001
	0.571
	1
	0.341
	0.001
	0
	0.429

	
	26
	0.258
	0.003
	0.01
	1
	0.742
	0.003
	0
	0.99

	
	29
	0.245
	0.003
	0.015
	1
	0.755
	0.003
	0
	0.985

	
	30
	0.325
	0.003
	0.129
	1
	0.675
	0.003
	0
	0.871


Tabla 7H. Condiciones de búsqueda y probabilidades marginales para los estados de carácter presentados en los nodos de la tabla 7G. También se muestran los factores bayesianos indicando los estados de carácter soportados para cada nodo; S = Solitario, F = Familiar.

	Árbol
	Nodo
	Previo
	Media
	Varianza
	Tasa
	Media armónica
	FB (soporte)

	
	
	
	
	
	
	S
	F
	

	MP
	34
	Gamma
	0-10
	0-10
	4
	-18.2
	-23.148
	9.895 (S)

	
	28
	Gamma
	0-10
	0-10
	4
	-18.206
	-20.443
	4.475 (S)

	
	29
	Exponencial
	0-30
	 -
	7
	-18.677
	-17.911
	1.532 (F)

	
	31
	Exponencial
	0-30
	 -
	5
	-18.762
	-17.746
	2.032 (F)

	
	5
	Exponencial
	0-30
	 -
	4
	-17.517
	-20.824
	6.614 (S)

	
	14
	Gamma
	0-10
	0-8
	3
	-20.824
	-17.904
	5.84 (F)

	IB
	12
	Exponencial
	0-20
	 -
	7
	-24.348
	-20.25
	8.196 (F)

	
	2
	Exponencial
	0-30
	 -
	7
	-20.651
	-22.543
	3.783 (S)

	
	11
	Exponencial
	0-30
	 -
	7
	-20.61
	-22.474
	3.729 (S)

	
	32
	Exponencial
	0-30
	 -
	7
	-20.614
	-22.002
	2.777 (S)

	
	23
	Exponencial
	0-30
	 -
	8
	-20.895
	-21.919
	2.048 (S)

	
	24
	Exponencial
	0-30
	 -
	7
	-20.574
	-23.104
	5.059 (S)

	
	28
	Exponencial
	0-30
	 -
	8
	-21.379
	-20.891
	0.976 (F)

	
	26
	Exponencial
	0-30
	 -
	7
	-21.375
	-20.868
	1.016 (F)

	
	29
	Exponencial
	0-30
	 -
	6
	-21.775
	-20.732
	2.085 (F)

	
	30
	Exponencial
	0-30
	 -
	7
	-21.826
	-20.607
	2.439 (F)


Tabla 7I. Probabilidad marginal de los estados de carácter para las estrategias alimentarias y el comportamiento social, sobre los nodos de los árboles más parsimoniosos (MP, Figura 7A) y el consenso bayesiano (IB, Figura 7B). Los nodos son constantes en sus respectivas topologías a excepción del 26 en Parsimonia (este es el nodo que causa la politomía en el consenso), por eso aparecen sus dos alternativas: 26a (incluye a V. pallida y excluye a V. chama) y 26b (incluye a V. chama y excluye a V. pallida).
	Árbol
	Nodo
	Dieta
	Socialidad

	
	
	Omnivoría
	Insectivoría
	Carnivoría
	Hipercarnivoría
	Solitario
	Familiar
	Social

	MP
	1
	0.999867
	0.000008
	0.000118
	0.000007
	0.998405
	0.001499
	0.000096

	
	2
	0.999614
	0.000022
	0.000342
	0.000022
	0.997789
	0.002022
	0.000190

	
	3
	0.999645
	0.000018
	0.000321
	0.000015
	0.967417
	0.032197
	0.000386

	
	4
	0.998348
	0.000083
	0.001540
	0.000029
	0.619459
	0.379620
	0.000921

	
	5
	0.996284
	0.000034
	0.003638
	0.000044
	0.505817
	0.493132
	0.001051

	
	6
	0.999517
	0.000017
	0.000447
	0.000019
	0.991434
	0.008288
	0.000279

	
	7
	0.999800
	0.000011
	0.000177
	0.000011
	0.999049
	0.000870
	0.000082

	
	8
	0.999842
	0.000009
	0.000140
	0.000009
	0.999183
	0.000746
	0.000070

	
	9
	0.999887
	0.000006
	0.000100
	0.000006
	0.999261
	0.000676
	0.000063

	
	10
	0.999914
	0.000005
	0.000076
	0.000005
	0.999423
	0.000528
	0.000050

	
	11
	0.999907
	0.000005
	0.000083
	0.000005
	0.999380
	0.000567
	0.000053

	
	12
	0.999783
	0.000012
	0.000192
	0.000012
	0.998727
	0.001163
	0.000109

	
	13
	0.999727
	0.000016
	0.000242
	0.000016
	0.998428
	0.001437
	0.000135

	
	14
	0.902765
	0.000103
	0.096546
	0.000585
	0.050919
	0.942543
	0.006538

	
	15
	0.042660
	0.000101
	0.955252
	0.001987
	0.069745
	0.825122
	0.105134

	
	16
	0.018263
	0.000200
	0.968610
	0.012927
	0.036808
	0.038734
	0.924458

	
	17
	0.001821
	0.000020
	0.997878
	0.000281
	0.045098
	0.053521
	0.901381

	
	18
	0.001603
	0.000018
	0.997983
	0.000397
	0.041510
	0.881408
	0.077082

	
	19
	0.003028
	0.000033
	0.980657
	0.016282
	0.014156
	0.954928
	0.030916

	
	20
	0.027444
	0.000301
	0.025184
	0.947071
	0.036051
	0.006505
	0.957444

	
	21
	0.001058
	0.000012
	0.000181
	0.998749
	0.006686
	0.001112
	0.992201

	
	22
	0.984931
	0.001735
	0.013190
	0.000144
	0.656659
	0.342262
	0.001079

	
	23
	0.822437
	0.002241
	0.174779
	0.000543
	0.745490
	0.252310
	0.002199

	
	24
	0.992146
	0.000282
	0.007441
	0.000132
	0.982999
	0.016191
	0.000810

	
	25
	0.998570
	0.000850
	0.000545
	0.000035
	0.997932
	0.001905
	0.000163

	
	26a
	0.919768
	0.079253
	0.000921
	0.000059
	0.999615
	0.000356
	0.000028

	
	26b
	0.978227
	0.017787
	0.003746
	0.000240
	0.991397
	0.008083
	0.000520

	
	27
	0.015187
	0.983868
	0.000888
	0.000057
	0.983983
	0.015543
	0.000474

	
	28
	0.001478
	0.998252
	0.000254
	0.000016
	0.873581
	0.125570
	0.000849

	
	29
	0.009171
	0.000048
	0.990734
	0.000047
	0.196234
	0.802902
	0.000864

	
	30
	0.001324
	0.000015
	0.998647
	0.000015
	0.014961
	0.984855
	0.000185

	
	31
	0.000669
	0.000007
	0.999316
	0.000007
	0.207511
	0.791928
	0.000561

	
	32
	0.000479
	0.000005
	0.999511
	0.000005
	0.027063
	0.972758
	0.000180

	
	33
	0.003040
	0.000033
	0.996894
	0.000033
	0.018580
	0.981129
	0.000290

	
	34
	0.944217
	0.047375
	0.008131
	0.000277
	0.792028
	0.207157
	0.000814

	
	35
	0.995762
	0.000511
	0.003232
	0.000495
	0.961306
	0.035462
	0.003232

	IB
	1
	0.947215
	0.002515
	0.047456
	0.002815
	0.951117
	0.039463
	0.009420

	
	2
	0.929381
	0.002710
	0.064243
	0.003666
	0.943025
	0.041404
	0.015572

	
	3
	0.908499
	0.004477
	0.081551
	0.005473
	0.983883
	0.010676
	0.005442

	
	4
	0.915761
	0.004761
	0.074390
	0.005089
	0.996063
	0.003481
	0.000456

	
	5
	0.914696
	0.004840
	0.075624
	0.004840
	0.994923
	0.004641
	0.000436

	
	6
	0.924302
	0.004295
	0.067108
	0.004295
	0.996434
	0.003260
	0.000306

	
	7
	0.891818
	0.006138
	0.095906
	0.006138
	0.989473
	0.009623
	0.000904

	
	8
	0.899671
	0.005692
	0.088945
	0.005692
	0.993108
	0.006300
	0.000592

	
	9
	0.895031
	0.005956
	0.093058
	0.005956
	0.991268
	0.007983
	0.000750

	
	10
	0.925485
	0.004228
	0.066059
	0.004228
	0.995602
	0.004020
	0.000378

	
	11
	0.923601
	0.004207
	0.065730
	0.006463
	0.990254
	0.005034
	0.004712

	
	12
	0.740687
	0.006524
	0.236376
	0.016413
	0.246011
	0.533319
	0.220670

	
	13
	0.675561
	0.006632
	0.295537
	0.022269
	0.040267
	0.079708
	0.880025

	
	14
	0.015130
	0.000166
	0.984464
	0.000240
	0.002216
	0.001099
	0.996685

	
	15
	0.683913
	0.007505
	0.299488
	0.009093
	0.177656
	0.753534
	0.068811

	
	16
	0.628765
	0.006900
	0.351566
	0.012769
	0.054472
	0.931046
	0.014482

	
	17
	0.765218
	0.008397
	0.151222
	0.075163
	0.048084
	0.008002
	0.943914

	
	18
	0.642767
	0.005099
	0.345642
	0.006492
	0.013848
	0.983324
	0.002827

	
	19
	0.930259
	0.004069
	0.062003
	0.003670
	0.967680
	0.029013
	0.003308

	
	20
	0.940514
	0.004470
	0.052185
	0.002831
	0.961609
	0.036621
	0.001771

	
	21
	0.931706
	0.008004
	0.057998
	0.002292
	0.990665
	0.008926
	0.000409

	
	22
	0.918820
	0.006932
	0.072171
	0.002077
	0.974693
	0.024856
	0.000450

	
	23
	0.698196
	0.182152
	0.114201
	0.005450
	0.980764
	0.018842
	0.000394

	
	24
	0.747677
	0.006456
	0.244004
	0.001863
	0.948353
	0.051394
	0.000253

	
	25
	0.964400
	0.001186
	0.033247
	0.001167
	0.997659
	0.002275
	0.000066

	
	26
	0.639088
	0.004112
	0.352883
	0.003918
	0.207875
	0.791307
	0.000818

	
	27
	0.262599
	0.003469
	0.731050
	0.002882
	0.016081
	0.983766
	0.000153

	
	28
	0.674598
	0.010748
	0.307251
	0.007403
	0.195522
	0.803167
	0.001312

	
	29
	0.209817
	0.002331
	0.785549
	0.002303
	0.297099
	0.702384
	0.000517

	
	30
	0.041023
	0.000450
	0.958077
	0.000450
	0.550925
	0.448991
	0.000084

	
	31
	0.151869
	0.001667
	0.844798
	0.001667
	0.160731
	0.839132
	0.000137

	
	32
	0.873715
	0.013141
	0.106485
	0.006659
	0.825078
	0.171163
	0.003759

	
	33
	0.948582
	0.002835
	0.045695
	0.002889
	0.994734
	0.004786
	0.000479

	
	34
	0.922918
	0.004373
	0.068335
	0.004373
	0.998310
	0.001545
	0.000145

	
	35
	0.821336
	0.019630
	0.137874
	0.021160
	0.905032
	0.075641
	0.019327


Figura 7A. Consenso estricto de los dos árboles más parsimoniosos mostrando los nodos para las reconstrucciones probabilísticas de las estrategias alimentarias y el comportamiento social. Abreviaciones según la Tabla 1.
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Figura 7B. Consenso de la mayoría a partir de las topologías más verosímiles según el análisis bayesiano, mostrando los nodos para las reconstrucciones probabilísticas de las estrategias alimentarias y el comportamiento social. Abreviaciones según la Tabla 1.
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Material Suplementario 8
Credibilidad sobre la cantidad de parámetros de tasas requeridos para explicar los datos (Tabla 8A). Aunque no hay una cantidad única de parámetros que explique los datos con alta credibilidad, queda claro que no son necesarios los 8 parámetros del modelo dependiente para modelar la evolución correlacionada de las estrategias alimentarias y el comportamiento social. Esto garantiza que las inferencias reportadas en los resultados no derivan de modelos sobreparametrizados.
Tabla 8A. Probabilidad posterior de la cantidad de parámetros de tasas requeridos para explicar los datos; presentadas para ambas hipótesis filogenéticas (MP = Parsimonia, IB = Bayesiana) y estrategias de codificación binaria (Cod, Tabla 1). Ningún modelo requirió más de 4 parámetros.
	Cod
	Árbol
	Número de parámetros

	
	
	1
	2
	3
	4

	C
	MP
	0.089
	0.885
	0.026
	2.07*10-4

	
	IB
	0.233
	0.741
	0.029
	2.85*10-4

	B
	MP
	0.357
	0.623
	0.019
	1.35*10-4

	
	IB
	0.063
	0.897
	0.039
	3.72*10-4
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