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Resumen 
La pérdida de biodiversidad es un fenómeno global, pero sus impactos y respuestas varían según las regiones 

y grupos taxonómicos. En este estudio, aplicamos el enfoque EDGE (distinción evolutiva y en peligro global) para 
evaluar la priorización de la conservación de los roedores de Chile, altamente diversos y con alto endemismo. 
Calculamos los valores EDGE a partir de datos filogenéticos y del estado de conservación de 61 especies y 
analizamos su relación con el tamaño corporal y el rango de distribución mediante regresión filogenética de mínimos 
cuadrados. Además, examinamos la distribución espacial de la distinción evolutiva (ED) y el índice EDGE a lo largo 
del gradiente latitudinal de Chile. Nuestros resultados muestran que las especies con baja ED, pero alto peligro 
global (GE) presentan altos valores EDGE y que existe una asociación negativa entre EDGE y el tamaño del rango 
de distribución. A nivel espacial, encontramos altos valores de ED en el norte y sur del país, y altos valores de EDGE 
en el norte y centro-sur. Estos patrones destacan la necesidad de considerar tanto la historia evolutiva como las 
amenazas actuales para guiar estrategias de conservación más eficaces, especialmente en regiones subrepresentadas 
en los esquemas globales.
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Introducción

Actualmente, la biodiversidad enfrenta amenazas sin 
precedentes, por lo que entender los patrones y procesos 
que determinan la distribución de las especies se ha 
vuelto urgente (Johnson et  al., 2024). La biogeografía 
y macroecología han avanzado significativamente en la 
comprensión de los patrones y procesos que determinan la 
distribución de las especies y sus interacciones a distintas 
escalas espaciales y temporales (Lomolino et  al., 2017). 
Aplicadas a la conservación, estas disciplinas permiten 
estimar los factores que influyen en la distribución de 
las especies, la dinámica poblacional, el ensamblaje de 
comunidades y las tasas de especiación y extinción. Su 
integración facilita la conexión entre el conocimiento 
teórico sobre la biodiversidad y su aplicación en la toma 
de decisiones informadas para la conservación (Santini 
et al., 2021).

La macroecología y la conservación, aunque inicial- 
mente disciplinas separadas, han convergido progresi- 
vamente debido a la creciente necesidad de comprender 
los efectos antropogénicos y el cambio climático global 
sobre la biodiversidad (Santini et al., 2021). En particular, 
la macroecología ha proporcionado un enfoque a gran 
escala que permite evaluar procesos ecológicos regionales 
y globales, contribuyendo así a estrategias de conservación 
más efectivas (Santini et al., 2021).

La extinción de las especies representa una gran 
amenaza para la diversidad de linajes filogenéticos, 
ya que implica la pérdida irreversible de estos grupos 
únicos, representada por especies en peligro crítico con 
alta distinción evolutiva (especies EDGE: Evolutionarily 
Distinct and Globally Endangered) (Gumbs et al., 2024). 
Las especies EDGE son especies en peligro de extinción, 
destacan por su singularidad morfológica (en apariencia), 
ecológica (comportamiento) y genética (pocas especies 

filogenéticamente cercanas) (EDGE, 2024; Isaac et  al., 
2007; Mooers et al., 2008). La conservación de los linajes 
de las especies en peligro crítico es crucial y fundamental, 
ya que su desaparición no solo reduce la biodiversidad, 
sino también la variedad de estrategias ecológicas y 
funciones ecosistémicas, esenciales para la estabilidad 
ambiental y el bienestar humano (Gumbs et  al., 2023; 
Tucker et al., 2019; WWF, 2020). 

El riesgo de extinción no es aleatorio dentro de los 
linajes evolutivos, ya que especies emparentadas suelen 
compartir estados de amenazas y rasgos biológicos que 
los hacen más vulnerables —e.g., tamaño corporal, 
distribución geográfica— (Maestri et  al., 2016; Meiri 
et al., 2018; Smith et al., 2004). La susceptibilidad de la 
pérdida de algunos linajes podría deberse a una fuerte 
señal filogenética de estos rasgos (Fritz y Purvis, 2010). 
Es decir, la señal filogenética de rasgos podría permitir 
predecir la probabilidad de pérdida evolutiva en función 
de los atributos compartidos entre especies (Fritz y Purvis, 
2010; Isaac et al., 2007). 

Algunos rasgos biológicos como el tamaño corporal 
y el tamaño de distribución han sido reportados en 
mamíferos como predictores para el riesgo de extinción 
(Chichorro et  al., 2022; Ripple et  al., 2017), los cuales 
también han sido reportados con fuerte señal filogenética, 
aunque el tamaño de distribución ha presentado resultados 
variables y lábiles entre especies (Avaria-Llautureo et al., 
2012; Pie y Meyer, 2017; Rosauer et al., 2009). Asimismo, 
se ha documentado que la variación del tamaño corporal 
y tamaño de distribución está asociada a gradientes 
geográficos, como la latitud (regla de Bergmann, 
Blackburn et  al., 1999) y altitud (regla de Rapoport, 
Stevens, 1992). Estos rasgos podrían no solo predecir el 
riesgo de extinción de las especies, sino también el riesgo 
de pérdida evolutiva y mostrar un patrón de distribución 
influenciado por las variables geográficas. 
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Actualmente, el riesgo de pérdida evolutiva es medido 
a través del índice EDGE (Isaac et  al., 2007). Este 
índice combina la distinción evolutiva (ED) (diversidad 
filogenética) (Faith, 2019; Isaac et al., 2007) y el peligro 
global (GE) de conservación, según la Unión Internacional 
para la Conservación de la Naturaleza (UICN, 2024). 
Estudios previos han aplicado este enfoque a diversos 
grupos de vertebrados, incluyendo anfibios, aves, peces 
y mamíferos (Cortés-Díaz et al., 2023; Cheng et al., 2014; 
Gumbs et  al., 2018, 2024; Stein et  al., 2018). Entre los 
vertebrados terrestres, los mamíferos presentan el mayor 
número de familias en riesgo de extinción (166 especies 
en riesgo) y ocupan el cuarto lugar con mayor porcentaje 
de especies EDGE (~ 10%, ~ 640 especies EDGE/5,674 
especies), después de los crocodilios, testudines y anfibios 
(EDGE, 2024; Gumbs et al., 2024). 

Dentro de los mamíferos, se reporta que los roedores 
(orden Rodentia) presentan más de 100 especies 
catalogadas como EDGE (Kennerley et al., 2021). A pesar 
de que los roedores constituyen el grupo más diverso 
y ampliamente distribuido, con 2,664 especies vivientes 
(Kennerley et al., 2021; Llobet et al., 2023), se reporta un 
alto índice de extinción (~ 50 especies en los últimos 5 
siglos) y un alto número de especies en riesgo crítico de 
amenaza (324, 15%) (Kennerley et al., 2021; MacPhee y 
Flemming, 1999; Teta et  al., 2014). Además, a pesar de 
su amplia distribución geográfica, se ha reportado que 
los roedores con rangos geográficos restringidos están 
asociados con estados de conservación vulnerables a la 
extinción (Fourcade y Alhajeri, 2023; Iriarte, 2007; Patton 
et al., 2015; UICN, 2024). La vulnerabilidad a la extinción 
se debe principalmente a la pérdida y modificación del 
hábitat, pero además, a la poca atención y enfoque en su 
conservación (Kennerley et al., 2021; Ripple et al., 2017).

En Sudamérica, los roedores chilenos están 
representados por el grupo Caviomorpha y Sigmodontinae, 
cuyos orígenes se remontan a hace más de 33 y 12 millones 
de años, respectivamente (Patton et al., 2015; Poux et al., 
2006; Rivera et al., 2023; Upham y Patterson, 2015). Su 
historia evolutiva ha dado lugar a una gran diversidad 
morfológica, ecológica y de distribución (Rivera et  al., 
2023), y por lo tanto, a una gran diversidad para responder 
a las distintas amenazas. Sin embargo, en Chile los 
roedores son el grupo con mayor riesgo de amenaza 
dentro de los mamíferos terrestres (32% en categorías de 
vulnerable, en peligro, en peligro crítico) (Gaulke et al., 
2019; UICN, 2024).

En general, para los mamíferos chilenos, tanto 
grandes (> 320 g) como pequeños (< 250 g), se ha 
documentado que el riesgo de amenaza se ve afectado por 
la variabilidad del tamaño corporal de las especies (Cofré 
y Marquet, 1999). Específicamente en los roedores, se 

reportan cambios en sus patrones de distribución, ya sea 
de ampliación y/o disminución (e.g., Abrothrix longipilis, 
Oligoryzomys longicaudatus) (Belmar-Lucero et  al., 
2009; Teta y Pardiñas, 2014). Sin embargo, se desconoce 
qué linajes son vulnerables al riesgo de pérdida evolutiva, 
la influencia de rasgos, como el tamaño corporal y de 
distribución, en la distinción evolutiva y el riesgo actual 
de amenaza, y dónde se localiza (geográficamente) el 
riesgo evolutivo de los roedores en Chile.

Dada la singular historia evolutiva de los roedores 
chilenos, variabilidad en rasgos morfológicos, amplia 
distribución latitudinal y altitudinal, y alto riesgo de 
amenaza, se espera que las especies con mayor riesgo 
de pérdida evolutiva (alto EDGE) sean aquellas de mayor 
tamaño corporal y con rangos de distribución reducidos. 
Esta expectativa se basa en que ambos rasgos han sido 
identificados como predictores del riesgo de extinción 
en mamíferos, y porque suelen presentar una señal 
filogenética (Pie y Meyer, 2017; Ripple et  al., 2017). 
Asimismo, se espera que el riesgo acumulado de pérdida 
evolutiva sea mayor en latitudes australes y altitudes 
bajas, ya que estudios previos han demostrado que estos 
gradientes geográficos influyen en los rasgos biológicos 
antes mencionados (e.g., reglas de Bergmann y Rapoport), 
y que pueden reflejar patrones de distribución (Blackburn 
et al., 1999; Stevens, 1992).

En este sentido, el objetivo de este estudio fue 
evaluar la distinción evolutiva y riesgo de amenaza, a 
través del índice EDGE, de los roedores chilenos. Evaluar 
asociaciones entre el riesgo evolutivo y los rasgos biológicos 
(i.e., tamaño corporal y tamaño de distribución), y su 
distribución a lo largo del gradiente latitudinal de Chile. 
Para ello, utilizamos datos filogenéticos, morfológicos y 
de distribución, y del riesgo de amenaza según la lista 
roja nacional e internacional de las especies de roedores 
actualmente presentes en Chile. 

Materiales y métodos

Se obtuvieron datos de especies de roedores 
pertenecientes a 7 familias distribuidas en Chile: 
Abrocomidae, Caviidae, Chinchillidae, Cricetidae, 
Ctenomyidae, Echimyidae y Octodontidae. Se tomó 
como lista base de especies de roedores chilenos la lista 
actualizada de mamíferos vivientes de Chile, reportada en 
D’Elía et al. (2020). A partir de esta lista se consideraron 
cambios taxonómicos y de nomenclatura reportados hasta 
2024 (Iriarte, 2021; MDD, 2024). Los cambios considerados 
fueron los siguientes: no se incluyó a la especie Lagidium 
peruanum (Iriarte, 2021; MDD, 2024), se actualizó el 
nombre de Euneomys mordax a E. fossor (Teta et  al., 
2021) y se incluyeron 3 especies descritas recientemente: 



W.C. Hernández-Mazariegos et al. / Revista Mexicana de Biodiversidad 96 (2025): e965683
https://doi.org/10.22201/ib.20078706e.2025.96.5683

4

Oligoryzomys yatesi (Palma y Rodríguez-Serrano, 2018), 
Oligoryzomys flavescens (Quiroga-Carmona, González 
et  al., 2023) y Punomys lemminus (Quiroga-Carmona, 
Storz et al., 2023) (material suplementario: tabla S1). 

Los datos morfológicos del tamaño corporal, medidos 
como longitud total desde la nariz hasta la base del cuerpo 
(en milímetros), fueron obtenidos de la literatura (Duclos 
et  al., 2024; Iriarte, 2007, 2021; Patton et  al., 2015). La 
información sobre la distribución latitudinal (grados de 
latitud) se estimó a partir de los polígonos de distribución 
disponibles en la Lista Roja de la UICN (2024) y en 
Map of Life (Jetz et  al., 2012). Estos polígonos fueron 
superpuestos en el mapa de Chile, que fue descargado 
de la Biblioteca del Congreso Nacional de Chile (BCN, 
2024) y posteriormente divididos por grados de latitud 
para identificar los valores mínimos y máximos de cada 
especie. Este procedimiento fue realizado con el software 
QGIS, versión 3.38.3 (QGIS Development Team, 2024). 
Los datos de distribución altitudinal (m snm) se estimaron 
a partir de la literatura, identificando la altitud mínima y 
máxima registradas para cada especie (Duclos et al., 2024; 
Iriarte, 2007, 2021) (material suplementario: tabla S2). A 
partir de estos valores mínimos y máximos, tanto para la 
latitud como para la altitud, se calculó el tamaño del rango 
de distribución (valor máximo - valor mínimo), así como 
el promedio de distribución como (valor máximo + valor 
mínimo) / 2.

Para la reconstrucción filogenética, se descargaron 
las secuencias del marcador mitocondrial citocromo 
b [Cytb] de GenBank (2023) (material suplementario: 
table S2). Las secuencias de ADN fueron alineadas en 
MUSCLE (Edgar, 2004) implementado en el software 
MEGA X versión 10.2.6 (Kumar et al., 2018) utilizando 
parámetros predeterminados. El mejor modelo de 
sustitución nucleotídica se estimó utilizando el criterio 
de información bayesiano (BIC) en MEGA X.

Las relaciones filogenéticas de los roedores se 
examinaron mediante inferencia bayesiana (IB) para 
estimar las probabilidades a posteriori de los nodos en 
los árboles filogenéticos, utilizando MrBayes versión 3.2. 
(Ronquist et  al., 2012). Se creó un bloque en el archivo 
nexus de partición por codón para genes codificantes 
incluyendo el modelo de sustitución seleccionado para 
el gen (i.e., GTR + G +  I, BCI = 32,983.54). El análisis 
bayesiano se realizó utilizando 4 cadenas de Markov 
y Monte Carlo (MCMC), cada una con 10 millones de 
generaciones, muestreadas cada 1,000 generaciones en 
2 corridas independientes. Los primeros 1,000 árboles 
de cada ejecución se descartaron como “burnin” y se 
calculó un consenso de los árboles restantes utilizando el 
criterio de la mayoría (50%). Por último, se hizo edición 

del árbol filogenético en FigTree versión 1.4 (Rambaut, 
2009). Se usó a Rattus rattus, Rattus norvegicus y Mus 
musculus como grupos externos. Además, se verificó la 
presencia de politomías en el árbol filogenético mediante 
la función is.binary.tree() del paquete ‘ape’ (Paradis y 
Schliep, 2019) en el programa R versión 4.4.1 (R Core 
Team, 2024). En los casos de nodos no resueltos, estos 
fueron transformados en dicotomías mediante la función 
multi2di() del paquete ‘ape’.

La clasificación del estado de amenaza de cada 
especie se determinó según la clasificación de la Lista 
Roja de la UICN (2024). Las especies que no contaban con 
una clasificación dada por la UICN, se clasificaron según 
el Reglamento para la Clasificación de Especies - RCE, 
del Estado de Conservación de Chile, publicado por el 
Ministerio del Medio Ambiente (MMA, 2024) (material 
suplementario: tabla S3) y las que no contaban con 
clasificación por la UICN (2024) y RCE (MMA, 2024), se 
clasificaron como no evaluadas, siguiendo las Directrices 
para el Uso de Categorías y Criterios de la Lista Roja de la 
(UICN Standards and Petitions Committee, 2024).

Para la identificación de especies EDGE se requirieron 
2 análisis: distinción evolutiva de las especies (ED, 
Evolutionarily Distinct) y peligro global (GE, Globally 
Endangered). Se determinó ED por “proporción justa” de 
cada especie usando la función evol.distinct del paquete 
‘picante’ (Kembel et  al., 2020), implementando en el 
programa R. La medida “proporción justa” consiste en la 
suma del largo de las ramas desde la raíz hasta cada punta 
dividida por el número de especies que descienden de cada 
rama (Isaac et al., 2007), lo cual fue determinado con el 
paquete ‘ape’ en R. Para determinar GE las clasificaciones 
de UICN y RCE, se transformaron en valores numéricos 
propuestos por Isaac et al. (2007): menor preocupación - 
LC = 0, casi amenazado - NT = 1, vulnerable - VU = 2, en 
peligro - EN = 3 y críticamente en peligro - CR = 4. Con 
los valores ED y GE se identificaron las especies EDGE 
a través de la fórmula propuesta por Isaac et al. (2007): 
EDGE = ln (1 + ED) + (GE × ln (2)). Para el análisis no se 
tomó en cuenta a las especies clasificadas como DD (datos 
deficientes) y NE (no evaluadas) dadas las clasificaciones 
numéricas propuestas por Isaac et al. (2007). 

Con base en los resultados ED, EDGE y distribución 
latitudinal de las especies, se estimó su distribución en 
el país. Se construyó una matriz de presencia-ausencia 
en una escala de 1o de latitud para obtener el número 
total de ED y EDGE en cada segmento latitudinal. Se 
realizó un análisis de regresión lineal simple para evaluar 
la relación entre los EDGE y ED, y entre EDGE y GE, 
utilizando la función lm() del programa R. Además, se 
hizo una comparación geográfica visual de la distribución 
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latitudinal de ED y EDGE con la distribución de las 
áreas terrestres protegidas de Chile. El mapa de las áreas 
protegidas fue obtenido de la página de la BCN (2024) y 
visualizado y editado en QGis. 

Se estimó la señal filogenética para cada rasgo 
(tamaño corporal, rango y promedio de distribución) e 
índices (ED y EDGE) utilizando lambda de Pagel (λ), 
en el paquete ‘Phytools’ (Revell, 2012) implementado en 
R. El parámetro lambda varía entre 0 y 1 y cuantifica 
la cantidad de señal filogenética en el rasgo estudiado: 
cuando λ = 0, la distribución del rasgo entre las especies 
es independiente de su filogenia, mientras que λ = 1 indica 
que la distribución del rasgo coincide estrechamente con 
la expectativa del modelo de movimiento browniano 
(Pagel, 1999, 2002). Además, se realizó un mapa de calor 
filogenético para mostrar la distribución de rasgos de 
los roedores respecto a su filogenia, usando el paquete 
‘Phytools’ en R. 

Para determinar la asociación EDGE con los rasgos 
de tamaño corporal (mm) y de distribución latitudinal y 
altitudinal (rango y promedio), se realizaron análisis de 
mínimos cuadrados filogenéticos generalizados (PGLS: 
Pagel, 1999), usando los paquetes ‘phytools’ y ‘ape’ en R. 
Asimismo, se evaluó la asociación de ED con los rasgos. 
Se consideraron EDGE y ED como variables respuesta y 
el tamaño corporal y de distribución como predictoras. 

Además, se hizo el análisis de regresión lineal simple 
para determinar relaciones entre los rasgos del tamaño 
corporal de los roedores con la latitud promedio de 
distribución y entre el tamaño de rango latitudinal con la 
distribución altitudinal promedio, en R. Para los análisis, 
cada rasgo se transformó a log 10 para disminuir el efecto 
de los valores atípicos e igualar la varianza.

Resultados

Se compilaron datos de 69 especies de roedores de 
Chile. El tamaño corporal presentó una variación que 
osciló entre 77 mm (i.e. Eligmodontia dunaris) y 500 
mm (i.e. Myocastor coypus). La distribución de las 
especies estuvo comprendida entre los 18 y 55° de latitud, 
mostrando rangos de distribución latitudinal entre 1 y 35° 
de extensión, mientras que la distribución altitudinal varió 
entre 0 y 6,700 m snm (material suplementario: tabla S2).

El árbol de consenso evidenció altas probabilidades 
a posteriori (pp > 0.9), en la mayoría de los clados, 
considerando el grupo externo incluido para enraizar el 
árbol (fig. 1). El árbol filogenético mostró 2 clados: clado 
1 correspondiente al grupo Caviomorpha, conformado 
por 27 especies de 6 familias (Caviidae, Chinchillidae, 
Abrocomidae, Ctenomyidae, Echimyidae, Octodontidae) 
(Poux et al., 2006); y un clado 2 correspondiente al grupo 

Sigmodontinae, conformado por 41 especies de una 
familia (Cricetidae) (Patton et al., 2015). Es decir, el árbol 
filogenético se construyó con 68 especies dado que fueron 
las que tenían información genética disponible (material 
suplementario: tabla S2).

Según la clasificación internacional UICN y nacional 
RCE de Chile, 45 especies se clasifican en LC, 5 en NT, 
7 como VU, 3 como EN, 1 en CR, 3 como DD y 5 como 
NE (material suplementario: tabla S3).

La puntuación media de distinción evolutiva (ED) 
para los roedores fue 0.1684 (desviación estándar = 0.110) 
y clasificó a Reithrodon auritus (ED: 0.4916, LC), 
Chinchillula sahamae (ED: 0.4852, LC), Octodontomys 
gliroides (ED: 0.4594, LC), Abrocoma cinerea (ED: 
0.4445, LC) y Myocastor coypus (ED: 0.4277, LC) con 
los valores más altos. Mientras que la vinculación de ED 
y GE clasificó a las especies Octodon pacíficus (EDGE: 
2.84, CR), Chinchilla lanigera (EDGE: 2.24, EN), 
Chinchilla chinchilla (EDGE: 2.21, EN), Eligmodontia 
dunaris (EDGE: 2.18, EN) y Lagidium wolffsohni (EDGE: 
1.55, VU) con los valores más altos. Para el análisis de ED 
se incluyeron las especies que tenían información genética 
(n = 68 especies) y para el de EDGE a las especies que 
tenían información genética y clasificación LC, NT, VU, 
EN y CR (n = 61) (material suplementario: tabla S3).

Respecto de la distribución latitudinal de la ED, se 
encontró un alto ED (> 0.15) en el norte (18 a 20o S) y en 
el sur del país (55o S). Mientras que el riesgo de pérdida 
evolutiva (EDGE, > 0.4) se identificó en el norte (28 a 29o 
S) y centro-sur (38o S) del país (fig. 2). No se encontró 
asociación entre EDGE y ED (r2 = -0.0025, p > 0.05), pero 
sí entre EDGE y GE (r2 = 0.9823, p < 0.05). 

La señal filogenética de Pagel fue alta y significativa 
para ED (λ = 0.99) y para el tamaño corporal (λ = 0.89); y 
fue baja pero significativa para el promedio de distribución 
altitudinal (λ  =  0.55) (tabla 1). Respecto al mapa de 
calor del árbol filogenético y rasgos de los roedores, se 
identificaron clados según similitud del tamaño corporal, 
los cuales corresponden a grupos según el género. Por 
ejemplo, el género Lagidium con longitudes entre 480 y 
460 mm, Aconaemys entre 180 y 170 mm, Geoxus entre 
120 y 110 mm, Eligmodontia entre 105 a 77 mm (fig. 3, 
tabla 2).

El análisis PGLS de la asociación entre ED y los 
rasgos no mostró una asociación significativa (p > 
0.05). Sin embargo, el análisis de EDGE con los rasgos 
mostró una asociación negativa con el tamaño del rango 
de distribución latitudinal (b  =  -0.57, p < 0.05; tabla 2, 
fig. 4A), y con el promedio de distribución altitudinal 
(b  =  -0.60, p < 0.05; tabla 2, fig. 4B). No se observó 
asociación entre el tamaño corporal de los roedores con 
la latitud promedio de distribución (regla de Bergmann, 
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p > 0.05) y tampoco entre el tamaño de rango latitudinal 
con la altitud promedio de distribución (regla Rapoport, 
p > 0.05). 

Discusión

Nuestros resultados muestran que, si bien la mayoría 
de las especies de los roedores de Chile presentan valores 
EDGE relativamente bajos y, por tanto, no se encuentran 
entre las prioridades de conservación a nivel global, 

existen excepciones críticas (e.g., Octodon pacificus y 
las chinchillas) que necesitan prioridades urgentes de 
conservación. Esto podría explicarse por la falta de 
información ecológica, genética y demográfica para 
muchas de las especies de roedores chilenos, lo que limita 
la precisión de su evaluación. En un contexto global de 
cambio ambiental acelerado, donde la incertidumbre sobre 
las tendencias reales de la respuesta de la biodiversidad 
persiste incluso en las especies con los conjuntos de datos 
más robustos (Johnson et  al., 2024), es fundamental no 

Figura 1. Relaciones filogenéticas de 68 especies de roedores chilenos, basadas en inferencia bayesiana utilizando marcador 
mitocondrial citocromo b [Cytb]. Clado 1 (color verde) representa al grupo Caviomorpha, clado 2 (color anaranjado) a los 
Sigmodontinae. Los valores de los nodos indican la probabilidad posterior bayesiana. Líneas verticales indican las familias a las 
que pertenece cada especie.



W.C. Hernández-Mazariegos et al. / Revista Mexicana de Biodiversidad 96 (2025): e965683
https://doi.org/10.22201/ib.20078706e.2025.96.5683

7

interpretar la ausencia de señal como ausencia de riesgo. 
Esta advertencia cobra especial relevancia en regiones 
como Sudamérica, donde los vacíos de información son 
amplios y persistentes.

Los resultados indican que las especies con los índices 
EDGE más altos son Octodon pacificus, Chinchilla 
lanigera, C. chinchilla, Eligmodontia dunaris y Lagidium 
wolffsohni; son especies categorizadas con un alto riesgo 
de amenaza (UICN, 2024; MMA, 2024; Spotorno et al., 
2013). Esto concuerda con estudios previos que reportan 

que las especies con valores altos de EDGE suelen estar 
en mayor riesgo de extinción (Cortés-Díaz et  al., 2023; 
Cheng et al., 2014; Gumbs et al., 2018; Owen et al., 2015; 
Stein et al., 2018).

Asimismo, nuestros resultados muestran una 
coincidencia parcial con el programa The EDGE 
of Existence (EDGE, 2024), la única iniciativa de 
conservación global enfocada en especies EDGE, ya 
que reconoce a C. lanigera, C. chinchilla y O. pacificus 
como especies EDGE, pero además incluye a Octodon 
bridgesi. Esta diferencia podría deberse, principalmente, 
a las discrepancias y a la falta de actualización en las 
clasificaciones del estado de amenaza de las especies 
a nivel nacional e internacional (UICN, 2024; MMA,  
2024).

La discrepancia en las clasificaciones de estados 
de conservación es evidente: Octodon bridgesi 
ocupa el puesto 11 en el ranking EDGE, en Chile se 
considera en preocupación menor (MMA, 2024), pero 
a nivel internacional está categorizado como vulnerable 
(UICN, 2024). Lagidium wolffsohni que está clasificada 
como vulnerable a nivel nacional (MMA, 2024), 
internacionalmente se encuentra en la categoría de datos 
deficientes (UICN, 2024). La especie E. dunaris que no 
tiene una clasificación de amenaza a nivel nacional (MMA, 
2024), ni internacional (UICN, 2024), ha sido sugerida 
como en peligro en el reporte de su descubrimiento 
como especie nueva en Chile (Spotorno et  al., 2013). 

Figura 2. ED (distinción evolutiva) y EDGE (distinción evolutiva y peligro global) de los roedores a través del gradiente latitudinal 
de Chile.

Tabla 1
Señal filogenética de los rasgos, ED (distinción evolutiva) y 
EDGE (distinción evolutiva y peligro global) de los roedores 
de Chile.

Variables Lambda Valor p

Tamaño corporal 0.8997 < 0.001
Rango latitudinal < 0.001 1.0000
Rango altitudinal 0.0867 0.1569
Promedio latitudinal < 0.001 1.0000
Promedio altitudinal 0.5548 0.0154
ED 0.9918 < 0.001
EDGE 0.0919 0.2744

Valor p < 0.05 fue considerado como significativo.
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Esta discrepancia en las Listas Rojas puede influir en la 
clasificación numérica del riesgo de extinción seguida por 
Isaac et al. (2007) y, en consecuencia, en la priorización 
de especies EDGE. 

En Chile, solo 25 especies de roedores tienen una 
clasificación oficial de amenaza a nivel nacional (MMA, 
2024), mientras que a nivel internacional 17 especies están 
clasificadas como datos deficientes y no evaluadas (UICN, 
2024). La falta de información en las clasificaciones y 
discrepancias del estado de conservación de las especies 
puede tener consecuencias directas en las estrategias de 
conservación locales. Si las decisiones de manejo se basan 
exclusivamente en los listados globales (UICN), especies 
que presentan amenazas significativas a nivel nacional 
podrían quedar fuera de las prioridades de conservación. 
Inversamente, especies clasificadas como amenazadas 
globalmente, pero no reconocidas en el contexto local, 
podrían no recibir atención ni medidas de protección. 
Esto pone en evidencia la necesidad de desarrollar 
estudios regionales de actualización de Listas Rojas para 
mejorar las evaluaciones del riesgo ecológico y evolutivo 
de las especies (Hidasi-Neto et  al., 2015), fortalecer el 
monitoreo local y armonizar las evaluaciones nacionales 
e internacionales. 

Nuestros resultados indican que las especies EDGE 
identificadas pertenecen a los Caviomorpha, un linaje 
predominantemente sudamericano cuya diversificación 
se remonta al Eoceno-Oligoceno (~ 33 MA) (Poux et al., 
2006; Rivera et al., 2023; Upham y Patterson, 2015). En 
comparación con los Sigmodontinae, los Caviomorpha 
presentan menor diversidad de especies (Maestri, 2020; 
Poux et  al., 2006) y son los que han experimentado 
mayor número de extinciones a lo largo de su historia 
(Upham y Patterson, 2015). Específicamente en Chile, no 
se han registrado nuevas especies dentro de este grupo, 

lo que resalta la necesidad de medidas urgentes para su 
conservación.

Las especies EDGE identificadas en este estudio no 
presentaron los valores más altos de distinción evolutiva 
(ED). De hecho, las especies con mayor ED presentaron 
ramas filogenéticas más largas (e.g., R. auritus, C. sahamae, 
O. gliroides, A. cinerea, M. coypus), generalmente estaban 
representadas por una sola especie y clasificadas en menor 
preocupación (material suplementario: tabla S3). Esto 
contrasta con estudios previos que indican que las especies 
EDGE suelen ser las más distintas evolutivamente, con 
ramas largas, con pocas especies cercanas y con mayor 
riesgo de amenaza (Cortés-Díaz et  al., 2023; Griffith 
et al., 2023). 

Según nuestros resultados, el riesgo de pérdida 
evolutiva (alto EDGE) de las especies podría deberse 
más a las vulnerabilidades de las especies que a su 
distinción evolutiva (ED). Por ejemplo, la vulnerabilidad 
compartida con las especies con las que se agrupa, como 
el género Chinchilla, ambas especies (C. lanigera y C. 
chinchilla) están agrupadas en la filogenia y comparten 
un alto riesgo de amenaza (Roach y Kennerley, 2016a, b), 
dejando en evidencia el alto riesgo de perder el clado del 
género Chinchilla en Chile. La vulnerabilidad localizada: 
una especie puede tener muchas especies hermanas, ser 
evolutivamente distinta y vulnerable localmente (Huang 
et  al., 2012). Esto podría explicar el riesgo evolutivo de 
O. pacificus, que filogenéticamente tiene varias especies 
cercanas, pero geográficamente es una especie aislada 
con riesgo crítico de amenaza (isla Mocha, Arauco; 38°22’ 
S, 73°55’ O) (Roach, 2016). Las especies con alto índice 
EDGE, identificadas en este estudio, presentaron bajo 
valor de ED y alto riesgo de amenaza (GE), sugiriendo 
que el alto riesgo de extinción (alto GE) las posiciona con 
alto riesgo evolutivo y prioritarias para la conservación. 

Tabla 2
Análisis de mínimos cuadrados filogenéticos generalizados (PGLS) entre ED (Distinción Evolutiva) y EDGE (Distinción Evolutiva 
y Peligro Global) y con los rasgos de los roedores de Chile.

Variable ED EDGE

Coeficiente Error estándar Valor p Coeficiente Error estándar Valor p

Intercepto 0.0943 0.1963 0.6326 1.2636 2.0037 0.5309
Tamaño corporal 0.0757 0.0648 0.2472 0.6815 0.6049 0.2648
Rango latitudinal -0.0010 0.0124 0.9346 -0.5713 0.2111 0.0091
Rango altitudinal -0.0021 0.0076 0.7788 0.0914 0.1382 0.5109
Promedio latitudinal 0.0129 0.0568 0.8212 -0.1873 0.7045 0.7913
Promedio altitudinal 0.0142 0.0178 0.4283 -0.6080 0.2754 0.0315

Valor p menor que 0.05 fue considerado como significativo.
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Este resultado sugiere que una especie con alto riesgo de 
amenaza (GE) y/o riesgo evolutivo (EDGE), debería ser 
priorizada para la conservación independientemente de si 
es o no distinta evolutivamente (ED). 

Asimismo, nuestros resultados sugieren que factores 
adicionales podrían estar contribuyendo a la situación de 
alto riesgo evolutivo de las especies. Estudios sugieren 
que la vulnerabilidad ecológica (e.g., especialización de 

hábitat, dietas restringidas, sensibilidad a perturbaciones), 
así como funciones biológicas (rasgos ecológicos inusuales 
o especializados) clave en los ecosistemas, están asociadas 
a la alta distinción evolutiva y mayor riesgo (Cooke et al., 
2020; Redding et al., 2010). Estos resultados refuerzan la 
necesidad de incorporar métricas ecológicas junto con 
las evolutivas para una priorización de conservación más 
integral de las especies. 

Figura 3. Mapa de calor filogenético de los roedores de Chile, que muestra los valores estandarizados (en unidades de desviación 
estándar, SD) de 3 rasgos (tamaño corporal, rango latitudinal y promedio altitudinal) junto con los índices de ED (distinción 
evolutiva) y EDGE (distinción evolutiva y peligro global). Los colores representan los valores estandarizados (media = 0, SD = 1) 
para cada especie, donde el amarillo indica valores bajos y el rojo valores altos. La línea diagonal en algunas celdas indica ausencia 
de datos para esa especie.
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Nuestros resultados indican que el tamaño corporal 
de los roedores tiene una alta señal filogenética (tabla 1), 
pero no hay asociación significativa con el índice EDGE 
(tabla 2), según el análisis PGLS. Estos hallazgos son 
consistentes con estudios previos que indican que los 
mamíferos, incluidos los roedores, tienden a agruparse 
filogenéticamente en función de su tamaño corporal, lo 
que probablemente responde a una tendencia evolutiva 
adaptativa (Avaria-Llautureo et  al., 2012; Smith et  al., 
2004). Esto sugiere que las especies estrechamente 
relacionadas no necesariamente comparten probabilidades 
similares de riesgo de pérdida evolutiva en función de su 
tamaño corporal, aunque las similitudes de este rasgo 
entre especies se deban a sus ancestros compartidos.

Por otro lado, el tamaño de distribución, rango 
latitudinal y promedio altitudinal mostraron una baja señal 
filogenética (tabla 1), pero una asociación negativa con el 
índice EDGE (fig. 4, tabla 2). Los valores bajos de señal 
filogenética con los factores de distribución sugieren que 
no son rasgos heredados (Webb y Gaston, 2003, 2005). 
Mientras que la asociación del índice EDGE con latitud 
y altitud indica que el riesgo de pérdida evolutiva en los 
roedores chilenos podría depender de factores geográficos 
(fig. 4). 

Los resultados son coincidentes con estudios que 
reportan que las variables geográficas se relacionan con 
los puntajes de EDGE y parcialmente con los rasgos 
heredables (e.g., tamaño corporal, rasgos reproductivos) 
(Redding et  al., 2010). Lo anterior es inesperado ya 
que los rasgos heredables, como el tamaño corporal, 
reflejan la historia evolutiva (filogenia) de las especies, al 
contrario de los rasgos geográficos que son influenciados 
principalmente por procesos históricos, ecológicos o 
aleatorios (Avaria-Llautureo et  al., 2012; Gaston, 2003; 
Smith et al., 2004). Probablemente la falta de relación del 
tamaño corporal con el índice EDGE se deba a que los 
subclados o clados menos inclusivos (es decir, clados por 

género) presentan muchas ramificaciones, lo que provoca 
un bajo ED. Al contrario de la relación de las variables 
geográficas con EDGE, que si bien las especies están 
cercanas en el árbol filogenético pueden estar en regiones o 
zonas geográficas completamente distintas (e.g., Octodon 
pacificus), y especies muy lejanas en el árbol pueden 
converger geográficamente. Estos resultados sugieren que 
los rasgos geográficos pueden estar más asociados con 
los valores EDGE que los rasgos hereditarios, como el 
tamaño corporal, convirtiéndolos en posibles indicadores 
para identificar especies EDGE.

El tamaño de rango de distribución latitudinal ha 
sido identificado como un predictor clave del riesgo 
de extinción en mamíferos, posiblemente debido a que 
no suele ser un rasgo taxón dependiente sino más bien 
dependiente de las condiciones del ecosistema y cambios 
climáticos antropogénicos (Chichorro et al., 2022; Smyčka 
et  al., 2023). Por su parte, respecto a la distribución 
altitudinal, se observó que las especies a menor altitud 
presentan alto EDGE (fig. 4B). Se ha documentado que las 
especies que se distribuyen a mayores altitudes tienden a 
tener un rango altitudinal más amplio, lo que les permite 
tener una distribución geográfica más amplia y continua, 
y mejor resiliencia contra los impactos humanos (Keane 
et  al., 2005). En este contexto, los factores geográficos 
(rango latitudinal y promedio de distribución altitudinal) 
son variables críticas respecto al riesgo evolutivo de los 
roedores de Chile.

Estudios previos han reportado asociaciones entre 
el tamaño corporal y variables geográficas en diversos 
taxones (Blackburn et  al., 1999; Fourcade y Alhajeri, 
2023; Maestri et al., 2016). La regla de Bergmann postula 
que el tamaño corporal de los animales homeotermos 
tiende a incrementarse con la latitud (Blackburn et  al., 
1999; Maestri et  al., 2016). Mientras que la regla de 
Rapoport sugiere que el tamaño del rango de distribución 
aumenta con la altitud (Stevens, 1992). Sin embargo, 

Figura 4. Análisis de mínimos cuadrados filogenéticos generalizados (PGLS) del índice EDGE (distinción evolutiva y peligro 
global) con el tamaño de rango latitudinal (A) y el promedio altitudinal (B) —valores transformados en logarítmicos. La línea 
roja representa la tendencia de PGLS.
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nuestros resultados no evidenciaron una asociación entre 
el tamaño corporal de los roedores chilenos y la latitud, 
y tampoco entre el tamaño del rango de distribución y la 
altitud. Esto concuerda con estudios que indican que la 
relación entre el tamaño corporal y la latitud no siempre se 
ajusta en roedores de hemisferio sur; de hecho, el tamaño 
corporal de los roedores tiende a reducirse a medida que 
aumenta la latitud (Maestri et  al., 2016). Asimismo, la 
falta de una correlación clara entre el tamaño del rango 
de distribución y la altitud podría deberse a la influencia 
de factores ambientales, lo que altera la relación esperada 
en elevaciones mayores (Maestri, 2020). Por ejemplo, en 
ecosistemas montañosos como la Cordillera de los Andes, 
la homogeneidad climática a gran escala podría influir 
en la distribución altitudinal de los roedores (Fourcade y 
Alhajeri, 2023; Maestri, 2020). 

Áreas y riesgo de pérdida evolutiva. Identificamos 
áreas de altos valores de ED y EDGE en Chile que 
coinciden con regiones que han estado sujetas a procesos 
biogeográficos e históricos contrastantes. En el norte, la 
presencia del desierto de Atacama, uno de los más áridos 
del mundo, y la altitud de la Puna andina (~ 3,500-5,000 
m snm) han generado condiciones ambientales extremas 
y aislamiento geográfico. Este aislamiento, sumado 
a la estabilidad climática, ha favorecido procesos de 
especiación y endemismo (MMA, 2018; Rivera et al., 2023). 
En contraste, el sur de Chile fue modelado por los avances 
y retrocesos glaciales del Pleistoceno, que fragmentan 
los hábitats a través de islotes, fiordos y canales de hielo 
(MMA, 2018). Estas condiciones también han favorecido 
la diferenciación filogenética y el endemismo local en 
especies que se han adaptado a ambientes fríos y húmedos 
(Cofré et  al., 2007; Hernández-Mazariegos et  al., 2023). 
La fragmentación y el aislamiento histórico de estos 
refugios glaciares pueden explicar los altos valores de ED 
observados en el extremo sur, conferidos por la historia 
evolutiva única de las especies que los habitan. 

Asimismo, identificamos que las áreas con alto EDGE 
se concentran principalmente en el norte y centro-sur del 
país (fig. 2) y que geográficamente se superponen con 
aquellas que albergan la mayor cantidad de especies en 
estado de amenaza (casi amenazada, vulnerables, en peligro 
y en peligro crítico) y con las zonas más desprotegidas y 
perturbadas de Chile (Hernández-Mazariegos et al., 2025; 
Petit et al., 2018; UICN, 2024). Por ejemplo, el norte es el 
área con menor superficie bajo protección, mientras que 
el área central exhibe el mayor porcentaje de cambio de 
uso del suelo (Marquet et al., 2019; Miranda et al., 2017; 
Petit et al., 2018). Estos patrones refuerzan la idea de que 
el gradiente latitudinal de Chile no solo alberga una alta 
diversidad rica en historia evolutiva, sino además que 
las especies distribuidas en ciertas zonas están bajo más 

presión antropogénica, y posiblemente a un mayor riesgo 
futuro de extinción localizada. 

Además, observamos que, al comparar la distribución 
latitudinal de los valores más altos de ED y EDGE con 
el mapa de áreas terrestres protegidas del país, se aprecia 
que algunas zonas coinciden parcialmente con regiones 
protegidas, en particular en el sur de Chile (fig. 2). Sin 
embargo, otras áreas con alto ED y EDGE, como el norte 
y parte del centro, están subrepresentadas en el sistema 
nacional de áreas protegidas (fig. 2). Esto sugiere vacíos 
importantes en la cobertura espacial de la conservación 
que podrían estar dejando fuera especies evolutivamente 
únicas y en riesgo. Esta discrepancia refuerza la necesidad 
de integrar métricas como ED y EDGE en la planificación 
de futuras áreas protegidas, considerando también la alta 
riqueza de especies en ciertas latitudes, lo que podría diluir 
la efectividad de protección para especies particulares. 
Proponemos que futuras estrategias de conservación 
territorial prioricen áreas donde se solapan altos valores 
de EDGE con baja cobertura de protección actual. 
Además, la cuantificación de la contribución individual 
de las especies a estas métricas puede orientar planes de 
manejo más específicos y eficaces.

Nuestros resultados subrayan que, aunque la mayoría 
de los roedores de Chile no figuran entre las especies 
distintamente evolutivas y con peligro global, algunos 
linajes presentan un alto índice EDGE que merece atención 
urgente (e.g., el género Chinchilla y Octodon pacificus). 
La distribución espacial de los valores ED y EDGE, 
particularmente en el norte y centro-sur del país, refuerza 
la necesidad de incorporar la dimensión geográfica en 
las estrategias de conservación. En un país megadiverso 
y con vacíos de información relevantes, integrar criterios 
evolutivos, ecológicos y espaciales puede fortalecer los 
esquemas regionales y prevenir pérdidas irreversibles de 
biodiversidad.

Este estudio es el primero en evaluar la distinción 
evolutiva y riesgo de amenaza de los roedores chilenos, 
por lo que no está exento de limitaciones. Entre ellas 
se encuentran las limitaciones metodológicas respecto a 
la filogenia generada, aunque la mayoría de los nodos 
presentan valores altos de probabilidad posterior (pp 
> 0.95), algunos nodos muestran soporte bajo (e.g., 
pp = 0.51). Al eliminar las politomías no cambió la señal 
filogenética. Esta incertidumbre filogenética podría 
afectar ciertas inferencias, como la estimación de la señal 
filogenética o la estructura de covarianza incorporada 
en los modelos PGLS. Idealmente, futuras evaluaciones 
podrían considerar la sensibilidad de los resultados 
utilizando un conjunto de árboles muestreados del posterior, 
para cuantificar cómo la incertidumbre topológica 
puede influir en los patrones detectados. También es 
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importante considerar el posible sesgo en la estimación 
de la distribución de las especies, ya que los polígonos 
podrían estar sub o sobrerrepresentando la distribución 
latitudinal, además de considerar que algunas especies 
se distribuyen más allá de los límites de Chile (material 
suplementario: tabla S1). Asimismo, las discrepancias 
en las clasificaciones de estado de conservación de las 
especies de roedores (material suplementario: tabla S3). 
Dado que estas limitaciones pueden influir en los análisis 
de este estudio, es fundamental recalcularlos conforme se 
actualice la información genética disponible, se registren 
cambios en los rasgos de distribución y se reevalúe el 
estado de amenaza de las especies.
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