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RESUMEN 

 

El orden Strigiformes comprende más de 200 especies distribuidas en una amplia diversidad 

de hábitats a nivel mundial, aunque muchos de sus taxones han sido escasamente estudiados 

en términos biológicos, vocales y filogenéticos. Dentro de este grupo, el género Strix presenta 

numerosas subespecies cuya validez ha sido principalmente basada en caracteres 

morfológicos, lo que hace necesario evaluar su divergencia mediante enfoques integrativos. 

En este contexto, Strix rufipes, una de las especies nativas menos conocidas de Chile, 

presenta incertidumbre en su clasificación subespecífica, al proponerse la existencia de una 

forma continental (S. r. rufipes) y una insular (S. r. sanborni), esta última descrita a partir de 

un ejemplar juvenil. Mediante un enfoque integrativo, este estudio buscó (1) determinar las 

relaciones de ancestro-descendencia de especies de Strix en América en base a evidencia 

molecular, evaluando particularmente las divergencias dentro de S. rufipes, (2) evaluar las 

divergencias vocales entre las subespecies descritas mediante análisis bioacústicos y (3) 

analizar las divergencias ecológicas entre las subespecies descritas mediante modelamiento 

de nicho. Los resultados no evidencian una diferenciación subespecífica consistente: el 

análisis filogenético mostró baja divergencia genética, los análisis bioacústicos no detectaron 

diferencias significativas y el análisis de nicho ecológico indicó un bajo solapamiento 

aparente, pero sugiriendo que la población insular ocupa un subconjunto del espacio 

disponible. En conjunto, estos resultados sugieren una baja divergencia evolutiva entre las 

poblaciones continentales e insulares. 

Palabras clave: Strix, subespeciación, filogenética, bioacústica. 
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ABSTRACT 

 

The order Strigiformes comprises more than 200 species distributed across a wide variety of 

habitats worldwide, although many of its taxa remain poorly studied in biological, vocal, and 

phylogenetic terms. Within this group, the genus Strix includes numerous subspecies whose 

validity has been based mainly on morphological characters, making it necessary to evaluate 

their divergence through integrative approaches. In this context, Strix rufipes, one of the least-

known native owl species in Chile, presents uncertainty in its subspecific classification, as 

both a continental form (S. r. rufipes) and an insular form (S. r. sanborni) have been proposed, 

the latter having been described from a juvenile specimen. Using an integrative approach, 

this study aimed to: (1) determine the ancestor–descendant relationships among American 

Strix species based on molecular evidence, with particular attention to divergences within S. 

rufipes; (2) evaluate vocal divergence between the described subspecies through bioacoustic 

analyses; and (3) analyze ecological divergence between the described subspecies through 

niche modeling. The results do not support consistent subspecific differentiation: the 

phylogenetic analysis showed low genetic divergence, the bioacoustic analyses detected no 

significant differences, and the ecological niche analysis indicated low apparent overlap, 

while suggesting that the insular population occupies a subset of the available environmental 

space. Taken together, these results suggest low evolutionary divergence between the 

continental and insular populations. 

Keywords: Strix, subspeciation, phylogenetics, bioacoustics. 
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INTRODUCCION 

 

El orden Strigiformes contiene más de 200 especies ocupando una gran diversidad de hábitats 

alrededor del mundo, desde la tundra hasta los bosques densos (Dickinson & Remsen, 2013; 

Marks et al., 2018). A pesar de que el conocimiento sobre aspectos biológicos, vocales y 

filogenéticos ha aumentado en las últimas décadas (Weick, 2013; Mikkola, 2013, Espíndola-

Hernández et al., 2020), la mayoría de los taxones no han sido estudiados en detalle, lo que 

contrasta con su amplia distribución y relevancia ecológica (Wink & Sauer-Gürth, 2021). 

Dentro del orden se encuentran las familias Tytonidae y Strigidae, cuya separación se estima 

ocurrió a mediados del Eoceno, aproximadamente entre 40 y 50 Ma (Prum et al., 2015). 

Desde entonces, la familia Strigidae ha diversificado en 194 especies y 28 géneros (Salter et 

al., 2020), llevándose a cabo variados estudios filogenéticos para determinar las relaciones 

de parentesco mediante evidencia molecular en las últimas décadas (Wink et al., 2009; Kang 

et al., 2018; Salter et al., 2020; Sun et al., 2020; Yu et al., 2021; Wang et al., 2023). 

Dentro de Strigidae encontramos al género Strix, compuesto aproximadamente por 21 

especies a nivel mundial (AviList Core Team, 2025). Sin embargo, muchas son crípticas y su 

clasificación taxonómica está en constante cambio (Robb et al., 2016). Un filograma de 

máxima verosimilitud (Wink & Heidrich, 2000) sugiere que las longitudes de las ramas entre 

linajes de Strix son cortas, lo que, según Hull et al. (2010), indica una divergencia evolutiva 

relativamente reciente entre los linajes. Esto coincide con lo indicado por Wang et al. (2023), 

quienes estiman que el ancestro común de Strix y Bubo se separó completamente entre 3,49 

y 5,53 Ma, mientras que entre 2,53 y 4,0 Ma Strix inició su divergencia gradual en múltiples 

especies. A pesar de esto, en listados taxonómicos globales recientes, como la lista unificada 

mundial de aves de eBird (AviList Core Team, 2025), se reconoce la presencia de 66 

subespecies dentro del género Strix, aunque la mayoría basadas en características 

morfológicas (König & Weick, 2008).  

En estudios recientes se han evaluado las relaciones filogenéticas del género obteniendo 

algunas respuestas sobre su diversificación a nivel mundial (Wink & Sauer-Gürth, 2021). Sin 

embargo, hasta la fecha no se cuenta con un estudio evaluándolo para el continente 

americano. Es relevante obtener información sobre este aspecto, considerando que las 
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relaciones filogenéticas para Strix en Sudamérica aún son desconocidas y poco claras (Girini 

et al., 2017). A pesar de que en los estudios filogenéticos mencionados se integran las 

especies de distribución norteamericana Strix occidentalis, Strix varia y Strix nebulosa (Kang 

et al., 2018; Sun et al., 2020; Wink & Sauer-Gürth, 2021), representan solo un subconjunto 

reducido de las especies distribuidas en América (König & Weick, 2008). Dado que se ha 

postulado que el origen de todos los Strigiformes del grupo basal del Paleógeno ocurrió en 

el hemisferio norte (Mayr & Kitchener, 2023), comprender su diversificación al resto del 

continente permitiría explorar nuevas perspectivas, siendo las relaciones filogenéticas entre 

taxa un requisito previo para estudios de biología evolutiva y de conservación (Delsuc et al., 

2005; Yu et al., 2021). 

Un ejemplo de incertidumbre en propuestas de especies a nivel general es la evidencia que 

respalda el reconocimiento del cárabo del desierto Strix hadorami (Kirwan et al., 2015), 

como especie separada de S. butleri, estudio que enfatiza la necesidad de integrar múltiples 

líneas de evidencia para estudiar especies crípticas de búhos (Robb et al., 2016). Asimismo, 

se demostró que la población del cárabo árabe (Strix butleri) descubierta en Omán en 2013 

como Strix omanensis corresponde en realidad a Strix butleri previamente conocida solo por 

su holotipo, ya que ambas comparten secuencias idénticas de citocromo b, lo que refuerza su 

pertenencia a una misma línea evolutiva y respalda su tratamiento como una única especie 

(Robb et al., 2016).  

Respecto a la divergencia intraespecífica del género, a pesar de que ha sido propuesta la 

existencia de varias subespecies para algunos taxones, como el cárabo uralense (Strix 

uralensis), que presentaría ocho subespecies clasificadas según características morfológicas, 

parámetros biométricos y coloración del plumaje (König & Weick, 2008), hay evidencia de 

que dos de ellas no son válidas: S. u. macroura y S. u. liturata. La información preexistente 

sobre sus rangos de peso ya mostraba una amplia superposición morfológica, ausencia de 

diferenciación genética clara y de estructura filogeográfica congruente con lo que se esperaría 

para subespecies válidas, es decir, linajes genéticamente diferenciados y agrupados 

geográficamente (Kohl, 1977; König & Weick, 2008; Hausknecht et al., 2013). A pesar de 

esto, en listas oficiales ambas se siguen considerando válidas (AviList Core Team, 2025).  
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Un desafío relevante al momento de determinar límites taxonómicos lo representan las 

especies crípticas, aquellas morfológicamente indistinguibles, pero genéticamente diferentes 

(Bickford et al., 2007), lo que refuerza la importancia de utilizar datos moleculares, así como 

múltiples líneas de evidencia, siguiendo un enfoque de taxonomía integrativa (Robb et al., 

2016; Padial et al., 2010). Estas designaciones son importantes para la mayoría de las ramas 

de la biología y los estudios científicos modernos continúan generando hipótesis sobre 

procesos de divergencia o de nuevas especies (Sangster, 2009; Sangster & Luksenburg, 

2015). 

En Sudamérica encontramos a un representante del género que, al igual que sus congéneres 

de otras partes del mundo, presenta incertidumbre en su clasificación subespecífica. El 

concón (Strix rufipes) es una de las especies nativas de Chile menos conocidas, debido a sus 

hábitos estrictamente nocturnos y su preferencia por habitar principalmente en remanentes 

de bosques nativos densos y maduros en el centro y sur de Chile y el sur de Argentina 

(Martínez, 2005; Muñoz-Pedreros et al., 2019; Figueroa et al., 2017). Se reconocen 

actualmente dos subespecies descritas: 1) concón o búho de bosque, que corresponde a la 

subespecie continental (S. r. rufipes King, 1828) y 2) concón de Chiloé o Coó (S. r. sanborni 

Wheeler, 1938). Las principales diferencias entre estas dos subespecies radican en la masa y 

envergadura. La subespecie continental presenta una longitud total de 38 a 40 cm, mientras 

que la especie de Chiloé es menor en todas sus dimensiones (Johnson & Goodall, 1965), 

presentando una longitud total de 35 cm (Muñoz-Pedreros et al., 2019). Posee, además, un 

plumaje más oscuro, donde no se perciben las barras superiores del plumaje que presentaría 

el concón continental (Wheeler, 1938; Martínez, 2005). 

Algunos autores cuestionan la validez de esta propuesta (Marks et al., 1999; König et al., 

1999; Muñoz-Pedreros et al., 2019), debido a que, Wheeler (1938) describió sanborni 

basándose únicamente en un espécimen inmaduro (König & Weick, 2008). En su estudio, 

Wheeler analizó 15 ejemplares, en su mayoría juveniles, que incluían al cárabo chaqueño 

(Strix chacoensis), S. r. rufipes y S. r. sanborni, los cuales comparó mediante dos aspectos 

principales, que incluían variación de la coloración del plumaje y 5 medidas morfológicas 

(longitud del ala, cola, tarso, culmen desde la base y culmen desde el cere) (Wheeler, 1938). 

A pesar de que Wheeler argumentó que el ejemplar de sanborni que había examinado difería 
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consistentemente en color mediante la comparación directa con especímenes inmaduros de 

rufipes, la falta de diversidad de evidencia que respalde el reconocimiento de esta 

subcategoría de especie en su investigación mantiene actualmente incertidumbre en su 

propuesta (König & Weick, 2008; Muñoz-Pedreros et al., 2019).  

König et al. (1999) sugieren que sanborni podría representar más bien una forma oscura, ya 

que la especie aparentemente presenta variaciones cromáticas asociadas con las condiciones 

climáticas y el hábitat, en donde los individuos que habitan el bosque templado austral suelen 

ser más oscuros que aquellos que viven en bosques esclerófilos o de Nothofagus en el centro 

de Chile (Jaramillo, 2003; Figueroa & Alvarado, 2007; Figueroa et al., 2017). Por otro lado, 

el espécimen inmaduro de Chiloé analizado por Wheeler (1938) correspondía a un macho, 

con una descripción que coincide con el dimorfismo sexual que presentaría la especie, en 

donde los machos adultos tienden a ser más oscuros que las hembras y estas tienden a ser 

más grandes que los machos, independientemente de la distribución geográfica (Des Murs, 

1847; Jaramillo, 2003; König & Weick, 2008). En este contexto, en otras especies del género, 

específicamente para las subespecies previamente mencionadas: S. u. macroaura y S. u. 

liturata, los patrones morfológicos distintos entre las poblaciones del norte y sur no se 

reflejan en la estructura filogenética de la especie, estableciéndose que al menos la población 

del sur es morfológicamente extremadamente variable, abarcando desde individuos muy 

claros hasta completamente oscuros y melánicos (Vrezec, 2009; Hausknecht et al., 2013). Lo 

que sugiere que la variación morfológica no necesariamente indica diferenciación 

filogenética, aunque sigue siendo relevante en el marco de la taxonomía integrativa (Padial 

et al., 2010). 

En términos de sus movimientos, el rango de hogar del concón varía desde 180 ha en bosques 

continuos hasta 1200 ha en bosques fragmentados (Martínez, 2005), amplitud que sugiere la 

posibilidad de conexión y de desplazamiento de los ejemplares de Chiloé hacia el continente 

y viceversa, sin embargo, esto no está comprobado. A su vez, el confinamiento de sanborni 

a la Isla de Chiloé ha sido puesto en duda por König & Weick (2008), quienes señalan que la 

especie habita en varias otras islas oceánicas en el sur y extremo sur de Chile, como Tierra 

del Fuego, Hoste y Navarino y con registro de presencia en la isla Las Huichas en Aysén, sin 

reportarse diferencias aparentes. Sin embargo, estas observaciones no se basan en estudios 
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comparativos ni en análisis específicos de dichas poblaciones, por lo que la propuesta de 

ausencia de divergencia sigue siendo una presunción no evaluada.  

Considerando la falta de estudios que evalúen filogenéticamente al género Strix en América, 

sumado a la incertidumbre existente en torno a la propuesta de la subespecie insular de Chiloé 

para S. rufipes, surge la necesidad de abordar la historia evolutiva de la especie, a través de 

diversas líneas de evidencia. En este contexto, además de la evidencia molecular, los estudios 

de bioacústica han jugado un papel relevante en la sistemática en aves (Fernández-Gómez et 

al., 2023) y son útiles debido a que alguna de sus características (e.g. número de elementos, 

frecuencia máxima amplitud) presentan alta señal filogenética, por lo tanto, están 

determinadas por la historia evolutiva del grupo, siendo tan informativas como los caracteres 

genéticos y morfológicos (McCracken & Sheldon, 1997; Päckert et al., 2003; Tobias et al., 

2010; Alström & Ranft, 2003; Norambuena & Muñoz-Pedreros, 2019). Por otro lado, la 

información geográfica es útil para distinguir la separación de linajes como resultado de 

aislamiento por distancia (de Queiroz, 1998). En este contexto, los análisis de nicho 

ecológico en espacio ambiental mediante enfoques multivariados como PCA-env permiten 

comparar directamente las condiciones ambientales ocupadas por distintas entidades 

biológicas, cuantificar el solapamiento de nicho y evaluar patrones de divergencia 

(Broennimann et al., 2012; Guisan et al., 2014).  

Mediante un enfoque integrativo buscaremos (1) determinar relaciones de ancestro 

descendencia de especies de Strix en un contexto multiespecífico en base a evidencia 

molecular, evaluando particularmente las divergencias dentro de S. rufipes,  (2) evaluar las 

divergencias vocales entre las subespecies de S. rufipes mediante análisis bioacústicos y (3) 

evaluar las divergencias ecológicas en base a la comparación de nichos ecológicos. 

 

 

  

 

 



17 
 

HIPÓTESIS 

Hipótesis 1: 

En un contexto multiespecífico dentro del género, S. rufipes constituye un linaje 

monofilético, de modo que las muestras continentales e insulares se agrupan en un solo clado 

bien soportado. Asimismo, la divergencia genética entre la forma nominal (continental) y 

sanborni (insular) es baja y no es consistente con el nivel esperado para subespecies. 

Hipótesis 2: 

Las poblaciones continental e insular de S. rufipes en Chile no presentan evidencia de 

divergencia subespecífica, por lo que no se detectarán diferencias significativas en sus 

patrones bioacústicos ni en la configuración de sus nichos ecológicos. 
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OBJETIVOS 

Objetivo general: 

(1) Evaluar las subespecies de S. rufipes en Chile mediante un enfoque filogenético, 

bioacústico y de nicho ecológico. 

Objetivos específicos: 

Enfoque filogenético 

1.1 Estimar relaciones de ancestro descendencia entre linajes de Strix mediante análisis 

filogenéticos, con enfoque en S. rufipes. 

1.2 Evaluar el soporte estadístico de las relaciones filogenéticas inferidas e identificar 

posibles linajes no reconocidos. 

Enfoque bioacústico 

      2.1 Definir los patrones de vocalización característicos de cada población. 

2.2 Comparar los patrones de vocalización para detectar variaciones bioacústicas          

significativas. 

Enfoque de nicho ecológico 

3.1 Caracterizar y comparar el espacio ambiental de las poblaciones continentales e 

insulares de S. rufipes mediante un análisis PCA-env basado en variables bioclimáticas. 

3.2 Cuantificar la sobreposición del nicho ambiental entre estas poblaciones para evaluar 

posibles patrones de diferenciación ecológica. 
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METODOLOGÍA 

 

Muestras  

Este estudio considera un enfoque integrativo con tres fuentes de información. Para el 

enfoque genético se obtuvieron muestras biológicas correspondientes a sangre o a tejido 

pectoral, a partir de individuos provenientes de distintos centros de rescate y rehabilitación, 

tales como Chiloé Silvestre, CEREFAS Valdivia y Centro de Rehabilitación de Aves Rapaces 

de Chile. Para el enfoque bioacústico se llevó a cabo la descarga de la totalidad audios 

disponibles de la especie en Macaulay Library de eBird (search.macaulaylibrary.org/catalog), 

que facilita y recopila grabaciones de vocalizaciones para diversos fines, incluyendo la 

investigación científica. Finalmente, para el enfoque de nicho ecológico se obtuvieron datos 

de ocurrencia del Sistema Global de Información de Biodiversidad (GBIF; www.gbif.org), 

así como de las 19 variables bioclimáticas estándar de la versión 2.1 de WorldClim (Fick & 

Hijmans, 2017). 

Enfoque filogenético 

Debido a la limitante respecto a la obtención de muestras, el enfoque permitió abarcar 

diversas localidades; sin embargo, el tamaño muestral fue reducido (n = 6; Tabla 1), lo cual 

es consistente con la baja frecuencia de ingreso de la especie a centros de rescate, asociada a 

su comportamiento nocturno y baja detectabilidad (Muñoz-Pedreros et al., 2019). 

 

 

 

 

 

 

http://www.gbif.org/
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Tabla 1. Muestras de S. rufipes utilizadas en el análisis genético. Se indican la subespecie, el código 

de identificación de cada individuo, la localización geográfica aproximada de origen y el tipo de 

muestra analizada. 

Subespecie Código Locación Tipo de muestra 

S. r. rufipes SrC-1 Coñaripe Sanguínea 

S. r. rufipes SrN-1 
Región del 

Ñuble 
Músculo pectoral 

S. r. rufipes SrUFAS-1B 
Región 

Metropolitana* 
Sanguínea 

S. r. rufipes SrCRAR-1A Lago Peñuelas Sanguínea 

S. r. sanborni SrCh-1 Chiloé Sanguínea 

S. r. sanborni SrCh-2 Chiloé Músculo 

 *No se especifica procedencia. Ejemplar proveniente de UFAS (Unidad de Rehabilitación de Fauna 

Silvestre). 

 

El ADN genómico fue extraído utilizando el kit E.Z.N.A. Tissue DNA (D3396-02) y 

posteriormente cuantificado mediante un espectrofotómetro NanoDrop 2000 (Thermo 

Scientific). Ensayos preliminares utilizando el gen cytb no produjeron amplificaciones 

consistentes, por lo que se optó por el gen mitocondrial ND1 (NADH deshidrogenasa 

subunidad 1). Este último fue seleccionado debido a su conservación estructural y utilidad 

en la resolución de relaciones evolutivas (Liu et al., 2014). A su vez, fueron descargadas 

todas las secuencias disponibles para NAD1 en GenBank, lo que permitió darle más robustez 

a los análisis (Tabla 2).  
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Tabla 2. Secuencias de referencia utilizadas en el análisis filogenético, incluyendo especies del 

género Strix y el grupo externo (Tyto alba), junto con sus respectivos números de acceso en GenBank 

y ubicaciones de origen. Estas secuencias fueron empleadas para contextualizar filogenéticamente las 

muestras de S. rufipes y evaluar sus relaciones evolutivas dentro del clado. 

 

Especie GenBank Localidad 

Strix uralensis NC_038218.1 China 

Strix uralensis MG681082.1 China 

Strix uralensis MG681081.1 China 

Strix nebulosa CM120152.1 USA: California 

(43.63° N, 79.56° W) 

Strix leptogrammica KC953095.1 China 

Strix occidentalis CM060991.1 USA, California 

 (37.97° N, 122.53° W) 

Strix occidentalis caurina MF431746.1 USA, California  

(37.93° N, 122.54° W) 

Strix aluco NC_072569.1 China (26.82° N, 104.73° E) 

Strix aluco OP850567.1 China 

Strix aluco MN122823.1 No especificado 

Strix varia varia MF431745.1 USA, Ohio 

 (39.08° N, 84.35° W) 

Tyto alba MN356151.1 No especificado 

 

La amplificación se realizó mediante reacción en cadena de polimerasa (PCR) utilizando los 

partidores ND1 MET (5’-ACCAACATTTTCGGGGTATGGG-3’) y ND1 16 DR (5’-

CTACGTGATCTGAGTTCAGACCGGAG-3’). Si bien el tamaño esperado del fragmento 

fue de ~959 pb, las secuencias obtenidas (~1200 pb) fueron editadas y recortadas mediante 

ProSeq y CodonCode Aligner para estandarizar su longitud. El alineamiento de secuencias 

se realizó en MUSCLE con 100 iteraciones (Edgar, 2004), lo que produjo una longitud de 

alineamiento final de 959 pb para 18 muestras. 
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Utilizamos métodos de inferencia bayesiana (IB) para la reconstrucción filogenética 

mediante el programa BEAST v. 1.10.4 (Drummond et al., 2012), con el modelo de 

especiación de Yule como distribución a priori del árbol. Identificamos el modelo de 

sustitución de nucleótidos que mejor se ajustaba mediante jModeltest 2 (Darriba et al., 2012), 

que indicó TN93 + I como el modelo que mejor se ajustaba a ND1. Ejecutamos todos los 

análisis durante 100 millones de generaciones y muestreamos cada 1000 pasos; el primer 25 

% de los datos se descartó como fase de calentamiento. La convergencia del análisis MCMC 

se examinó visualmente en Tracer v1.6 (Rambaut y Drummond, 2009). Posteriormente, los 

árboles generados fueron resumidos mediante el programa TreeAnnotator, descartando un 

10% inicial de las muestras como burn-in, con el objetivo de eliminar la fase inicial de la 

cadena en la que no se ha alcanzado la convergencia. A partir de los árboles restantes, se 

obtuvo un árbol de máxima credibilidad de clados (maximum clade credibbility tree, MCC). 

Para complementar la construcción del árbol filogenético, se calculó distancia genética 

mediante la función Compute Pairwise Distance de MEGA11, que generó una matriz 

comparativa. Sumado a la generación de una red de haplotipos, ejecutada mediante RStudio 

en base a los paquetes: Biostrings, ape, ggplot2, sf, rnaturalearth, rnaturalearthdata. 

 

Enfoque bioacústico 

Se recopilaron 129 grabaciones de vocalizaciones de ejemplares desde el catálogo de 

Macaulay Library de eBird, que abarcan gran parte de la distribución continental de la 

especie. Estos fueron filtrados en función de la calidad de audio y la coherencia con la 

distribución de la especie, quedando una totalidad de 81 audios, 2 de ellos correspondientes 

a la subespecie insular (Anexo 1 y 2). 

Para complementar los escasos datos recopilados de la subespecie insular, se realizó un 

muestreo de cuatro días en la isla Grande de Chiloé en el mes de octubre de 2024, que 

coincide con el período reproductivo del concón, que se extiende desde octubre a enero 

(Medrano et al. 2018). Fueron seleccionados dos grandes sitios de muestreo en Ancud y 

Chonchi, con disponibilidad de parches de bosque nativo compuestos principalmente por 

Coigüe de Chiloé (Nothofagus nitida), Tepa (Laureliopsis philippiana), Olivillo (Aetoxicon 

punctatum) y Tineo (Weinmannia trichosperma), donde se reprodujeron playbacks mediante 
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un parlante en diferentes puntos de un transecto, con una distancia aproximada mínima de 

~400 m entre cada uno de ellos para evitar el doble conteo, que corresponde a un sesgo del 

método de muestreo (Norambuena & Muñoz-Pedreros, 2017). Fueron grabados 8 individuos 

en Ancud y 18 en Chonchi (N = 26 grabaciones totales). Las grabaciones se llevaron a cabo 

con un equipo ZOOM H4 pro y un micrófono condensador Sennheiser MKE600, en formato 

WAV, a 24 bits, con una frecuencia de muestreo de 44,1 kHz (Norambuena & Muñoz-

Pedreros, 2017). 

Se identificaron los tipos de vocalizaciones siguiendo a Martínez (2005), quien describió tres 

vocalizaciones: (1) llamada de contacto de pareja coo-coo-coo; (2) llamada de contacto de 

pareja de la hembra miiiiiiiiiooo, y (3) llamada territorial coo-coo-juaa-juaa (Norambuena & 

Muñoz-Pedreros, 2017). Para los análisis, se dejó fuera la vocalización de la hembra, al 

presentar una data muy escasa (N = 2). 

Para estandarizar los audios, se utilizó el programa Ocenaudio, ajustando la amplitud de cada 

grabación a -3 dB. Se realizaron mediciones detalladas de sonogramas en el programa Raven 

Pro-1.6 (Programa de Investigación en Bioacústica, 2011), utilizando los parámetros del 

espectrograma por defecto (Tipo de ventana: Hann, tamaño: 256 muestras (= 5,33 ms), filtro 

de ancho de banda 3dB: 270 (Hz); superposición de cuadrícula de tiempo: 50%, tamaño de 

salto: 128 muestras (= 2,67 ms); frecuencia de cuadrícula - DFT: 256 muestras, espaciado de 

cuadrícula: 188 (Hz). Las variables medidas en cada sonograma fueron: (a) frecuencia 

mínima (Hz), (b) frecuencia máxima (Hz), (c) frecuencia de máxima amplitud (Hz) y (d) 

duración del canto (s) (Anexo 1 y 2) (Norambuena & Muñoz-Pedreros, 2017). 

Fue llevada a cabo la prueba estadística Shapiro-Wilks en R (R Core Team 2023), que evaluó 

la normalidad de los datos en las variables de vocalización de contacto y territorial, que arrojó 

los siguientes valores para la vocalización de contacto: (a) frecuencia mínima (p = 0,004), 

(b) frecuencia máxima (p = 0,004), (c) frecuencia de máxima amplitud (p = 2,88 x 10⁻⁷) y 

(d) duración del canto (p = 2,86 × 10⁻⁸). Para la vocalización territorial se encontró: (a) (p = 

0,009), (b) (p = 0,008), (c) (p = 5,96 × 10⁻⁸) y (d) (p = 0,007). Estos resultados (p < 0,05 en 

todos los casos) indican que ninguno de los conjuntos de datos sigue una distribución normal 

en ambos tipos de vocalización. Para comparar los cantos, se utilizó el paquete de software 

PRIMER-E Ltd, que permitió realizar un escalamiento multidimensional no métrico (nMDS) 
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junto con un análisis de resemblanza basado en la distancia euclidiana para las variables 

consideradas. El escalamiento multidimensional es una rama importante del análisis 

multivariado que se ha utilizado ampliamente para visualizar relaciones ocultas entre objetos 

en los datos (Borg & Groenen, 2005; Zhu & Yu, 2009). Para probar el grado de similitud de 

vocalizaciones para las poblaciones de ambas subespecies, se aplicó ANOSIM, una prueba 

no paramétrica que se basa en el cálculo de la estadística R sobre las similitudes de rangos 

entre muestras, cuyos valores pueden variar entre -1 y 1 (Palacios et al., 2008). 

 

Enfoque de nicho ecológico 

Se evaluaron las diferencias en el nicho climático entre las subespecies S. r. sanborni y S. r. 

rufipes mediante un enfoque basado en el espacio ambiental, utilizando el método PCA-env 

propuesto por Broennimann et al. (2012). Se utilizaron dos tipos de datos: (1) registros de 

ocurrencia representados por coordenadas, es decir, latitud y longitud (Edwards et al., 2006; 

Pearson et al., 2007) y (2) capas ambientales, también conocidas como variables climáticas 

o abióticas (Thuiller et al., 2004; Mota-Vargas & Rojas-Soto, 2016). Integra datos de 

ocurrencia del Sistema Global de Información de Biodiversidad (GBIF; www.gbif.org), así 

como las 19 variables bioclimáticas estándar de la versión 2.1 de WorldClim (Fick & 

Hijmans, 2017), con una resolución espacial de 30 segundos (~1 km2) que corresponden al 

promedio para los años 1970-2000. Se analizaron registros de ocurrencia, incluyendo 

inicialmente 246 registros para Chiloé y 3901 para continente, los cuales fueron importados 

en R mediante el paquete readr. Posteriormente, los datos fueron estandarizados y filtrados 

con dplyr, renombrando las columnas de coordenadas geográficas y eliminando registros con 

valores faltantes en latitud o longitud, así como duplicados. Este procedimiento redujo el 

conjunto de datos a 100 registros para Chiloé y 1475 para el continente. Las capas 

bioclimáticas de WorldClim v2.1 (Fick & Hijmans, 2017) fueron cargadas y procesadas con 

terra, y la generación de polígonos Background mediante buffers de 100 km se realizaron 

con sf y terra. A partir de estos buffers se delimitaron las condiciones ambientales disponibles 

para cada subespecie, obteniéndose un Background combinado de 1475141 celdas, con 

53030 celdas para Chiloé y 1419111 para el continente. 
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Las variables bioclimáticas fueron extraídas para los puntos de ocurrencia y para los 

backgrounds mediante terra, y posteriormente se evaluó la colinealidad entre variables a 

partir de una matriz de correlación, debido a que coeficientes altamente correlacionados 

pueden presentar errores estándar inflados (Dormann et al., 2013). Esta reducción de 

redundancia se implementó en R mediante funciones base y dplyr, reteniéndose 6 variables 

no colineales: bio3, bio4, bio10, bio13, bio15 y bio18. Con este subconjunto se construyó un 

análisis de componentes principales en el espacio ambiental (PCA-env) utilizando el paquete 

ade4, mediante la función dudi.pca, y luego se proyectaron en dicho espacio tanto las 

ocurrencias como los backgrounds de cada subespecie (Fig. 11, a y b). 

La estimación de densidad de nicho en el espacio PCA se realizó con el paquete ecospat 

mediante la función ecospat.grid.clim.dyn, que permite representar la ocupación del nicho 

corrigiendo por la disponibilidad ambiental (Broennimann et al., 2012). El solapamiento de 

nicho fue cuantificado mediante los índices D de Schoener e I de Hellinger, los cuales varían 

entre 0 (sin solapamiento) y 1 (solapamiento completo) (Schoener, 1968; Warren et al., 

2008). 

La equivalencia de nicho fue evaluada mediante una prueba de permutación 

(ecospat.niche.equivalency.test), la cual compara el solapamiento observado con una 

distribución nula generada al redistribuir aleatoriamente las ocurrencias entre los grupos 

(Warren et al., 2008; Broennimann et al., 2012). Finalmente, la dinámica de nicho fue 

cuantificada en términos de (1) expansión, (2) estabilidad y (3) unfilling mediante 

ecospat.niche.dyn.index, siguiendo el marco conceptual desarrollado por Broennimann et al. 

(2012) y ampliado por Guisan et al. (2014), que permite descomponer las diferencias de 

nicho en componentes ecológicamente interpretables.  
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RESULTADOS 

 

Enfoque filogenético 

El análisis filogenético basado en secuencias mitocondriales (ND1) evidencia al género Strix 

como monofilético (PP 1,0; Fig. 1), donde las secuencias analizadas se agrupan en clados 

consistentes con la taxonomía previamente descrita, con S. rufipes y S. varia como especies 

hermanas o estrechamente relacionadas, mientras que S. occidentalis aparece como linaje 

próximo a este grupo, en concordancia con sus distribuciones en el continente americano 

(König & Weick, 2008), similar ocurre para S. aluco con S. uralensis y S. leptogrammica con 

S. nebulosa, quienes están estrechamente relacionadas (Robb et al., 2016; Wink & Sauer-

Gurth, 2021). Por otro lado, S. aluco (MN122823) y S. uralensis (MG681081) se agrupan en 

un mismo clado con alto soporte, en concordancia con lo reportado previamente por Wang et 

al. (2023).  

 

Figura 1. Árbol filogenético inferido a partir de secuencias del gen mitocondrial ND1 para especies 

del género Strix, incluyendo muestras de S. rufipes. El árbol corresponde al consenso máximo de 

credibilidad de clado (MCCT) obtenido a partir de un análisis bayesiano de 100 millones de 

iteraciones. Las longitudes de rama son proporcionales a la divergencia genética (sustituciones por 

sitio) y el clado correspondiente a S. rufipes incluye individuos de distintas localidades de Chile 

(Tabla 1), mostrando baja divergencia interna. Tyto alba fue utilizado como grupo externo.  
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Para el caso de S. rufipes, las secuencias formaron un clado monofilético y las muestras 

correspondientes a Chiloé y continente se intercalan sin formar agrupamientos exclusivos 

por localidad o subespecie (Fig. 2). Las longitudes de rama cortas dentro de este clado 

sugieren baja diferenciación genética. 

 

 

Figura 2. Árbol filogenético inferido a partir de secuencias del gen mitocondrial ND1 para la especie 

S. rufipes. El árbol corresponde al consenso máximo de credibilidad de clado (MCCT) obtenido a 

partir de un análisis bayesiano de 100 millones de iteraciones, incluyendo individuos de distintas 

localidades de Chile (Tabla 1). Ambas subespecies representadas (S. r. rufipes y S. r. sanborni) se 

agrupan en un clado monofilético con escasa divergencia genética interna. S. varia aparece como 

especie hermana de S. rufipes, mientras que S. occidentalis se posiciona como un linaje cercano a este 

grupo. 

 

La distancia genética calculada para complementar el árbol filogenético mostró valores 

iguales a 0 para todas las secuencias excepto para un individuo de Chiloé (código SrCh-1), 

obteniendo un valor de 0,002 (Tabla 3), concordante a la baja diferenciación genética 

mostrada en la Figura 2. 
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Tabla 3. Matriz de distancias genéticas entre las muestras de S. rufipes, calculadas a partir del gen 

mitocondrial ND1 utilizando el software MEGA11. Los valores representan el número de 

sustituciones por sitio entre pares de individuos. Se observa una baja divergencia genética entre las 

muestras, con valores iguales a 0 excepto para la muestra SrCh-1 (=0,002). 

 

 SrC-1 SrCRAR-1A SrCh-1 SrCh-2 SrN-1 SrUFAS-1B 

SrC-1         
 

 

 

 
    

SrCRAR-1A 0,000      

SrCh-1 0,002 0,002     

SrCh-2 0,000 0,000 0,002    

SrN1 0,000 0,000 0,002 0,000   

SrUFAS-1B 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000  

 

La red de haplotipos evidencia un haplotipo predominante compartido por múltiples 

localidades y un segundo haplotipo de baja frecuencia exclusivamente de Chiloé y separado 

por un paso mutacional, lo que sugiere una baja diferenciación genética entre las muestras 

analizadas (Fig. 3). En la Figura 4 se representan los haplotipos en el espacio geográfico, 

que revela que, de los dos haplotipos presentes, H2 se presenta exclusivamente en un 

ejemplar de Chiloé. 
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Figura 3. Red de haplotipos de S. rufipes inferida a partir de secuencias del gen mitocondrial ND1 

en el entorno R, utilizando los paquetes Biostrings, ape y pegas. Cada círculo representa un haplotipo 

y los sectores en escala de grises indican la proporción de individuos provenientes de las distintas 

localidades (Chiloé, Coñaripe, Lago Peñuelas, Ñuble y Región Metropolitana). A la izquierda se 

muestra H1, mientras que a la derecha H2. 

 

 

Figura 4. Distribución geográfica de los haplotipos de S. rufipes inferidos a partir de secuencias del 

gen mitocondrial ND1. El mapa fue generado en RStudio utilizando los paquetes ggplot2, sf y 

rnaturalearth. Cada punto representa la presencia de un haplotipo en una localidad. Se diferencian en 

escala de grises (H1 y H2).  

 

Chiloé 

Chiloé RM 

Ñuble 

Lago Peñuelas 

Coñaripe 

H1 H2 



30 
 

Enfoque bioacústico 

Se evaluaron 107 vocalizaciones en total, 79 de ellas corresponden a la distribución 

continental del concón y 28 a la distribución insular. Los análisis bioacústicos mostraron que 

no existen diferencias significativas en la vocalización territorial (ANOSIM: R = 0,077; p > 

0,05), ni en la vocalización de contacto (ANOSIM R = 0,21; p > 0,05) entre las poblaciones 

continentales e insulares de S. rufipes (Fig. 5; a y b) (Tabla 4). 

Tabla 4. Resultados del análisis ANOSIM para vocalizaciones de contacto y territoriales. El valor R 

nos indica que existe una diferenciaciónen las vocalizaciones de contacto, mientras que la 

diferenciación en las vocalizaciones territoriales es menor. No hay diferencias significativas entre la 

vocalización territorial (R = 0,077; p > 0,05), ni en la vocalización de contacto (R = 0,21; p > 0,05). 

 

Tipo de 

vocalización 
Global R 

Nivel de 

significancia (%) 

Número de 

permutaciones 

Permutaciones ≥ 

Global R 

Contacto 0,21 1,9 999 18 

Territorial 0,077 4,2 999 41 
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Figura 5. Espectrogramas extraídos de Raven Pro que muestran la comparación de la vocalización 

de contacto (a) y territorial (b) para ejemplares de ambas subespecies.  

 

El análisis nMDS indicó una alta similitud en las vocalizaciones de contacto y territoriales 

entre ejemplares de continente e isla (Fig. 6 y 7). Esto indica que, aunque hay subgrupos con 

mayor cercanía (como los definidos por las elipses de 15), no existen diferencias extremas 

entre las muestras. Los valores de estrés obtenidos para los modelos fueron bajos (Stress: 

0,03 para vocalización de contacto y 0,02 para vocalización territorial), lo que refleja una 

representación precisa de las relaciones originales de las muestras.  
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Figura 6. Ordenamiento multidimensional no-Métrico (nMDS) de la vocalización de contacto del 

concón basado en distancia Euclidiana. El gráfico representa la distribución de las muestras de Chiloé 

(triángulos azules) y del continente (rombos rojos). Elipses muestran niveles de similitud entre áreas. 

El bajo valor de estrés del modelo (Stress: 0,03) sugiere que el análisis representa de buena forma las 

relaciones originales de las muestras 
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Figura 7. Ordenamiento multidimensional no-Métrico (nMDS) de la vocalización territorial del 

concón basado en distancia Euclidiana. El gráfico representa la distribución de las muestras de Chiloé 

(triángulos azules) y del continente (rombos rojos). Elipses muestran niveles de similitud entre áreas. 

El bajo valor de estrés del modelo (Stress: 0,02) sugiere que el análisis representa de buena forma las 

relaciones originales de las muestras. 

Vocalización de contacto. Tanto el dendograma (Fig. 8) como el nMDS (Fig. 6) del análisis 

de las vocalizaciones de contacto, indican que, aunque existen subgrupos con diferentes 

niveles de similitud, como las agrupaciones específicas de sitios de Chiloé y el continente, 

en un nivel global, podemos considerar los sitios como similares (distancia < 30). En la gran 

elipse central de distancia < 15, se observan puntos similares entre sí entre las ubicaciones 

de Chonchi, Castro y Parque Mawunko, que se encuentran en Chiloé, lo que demostraría, en 

consecuencia, gran similitud entre ejemplares de Chiloé (Fig. 6). Sin embargo, se muestra 

solapamiento con puntos del continente, como Laguna Verde y Chicauma, región de Los 

Lagos y región Metropolitana, respectivamente, lo que sugiere características compartidas 

entre algunos sitios de ambas regiones. Un punto correspondiente al sector de Parque 

Mawunko (Mawunko3) en Chiloé, se muestra alejado de las demás zonas de la isla, 

mostrando mayor similitud con puntos de Chile continental y Argentina. A pesar de que en 

los sitios con mayor distancia (elipse de 30), se muestran puntos más alejados, aún mantienen 

cierta relación en función de la matriz de similitud. Aunque hay variabilidad entre los sitios, 

no hay grupos extremadamente distantes o totalmente diferentes. Esto indica que todos los 

sitios comparten cierta relación o similitud en términos de las variables consideradas.  
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Figura 8. Dendograma llevado a cabo en PRIMER-e, basado en distancia Euclidiana de 

vocalizaciones de contacto de distintos ejemplares de S. r. sanborni y S. r. rufipes. El color rojo indica 

grupos definidos automáticamente por el software al aplicar un nivel de corte (cut-off). 

 

Vocalización territorial. Las localidades de Chiloé se encuentran solapadas con varios puntos 

correspondientes al continente (Fig. 7 y 9). Aunque en las pequeñas elipses de 15 puntos de 

distancia a la derecha (Fig. 7), se observa gran similitud entre ejemplares de Chiloé, como lo 

son, por ejemplo, puntos de vocalizaciones grabadas en Chonchi (Quiao 1, 7, 3 y 10) y en el 

Parque Mawunko (Mawunko 1), otros puntos del mismo sector, como Quiao 6, muestran 

mayor diferenciación. A pesar de esto, en general, se muestra una alta similitud entre elipses 

(distancia < 45) y entre puntos continentales e insulares. Para ambas vocalizaciones 

encontramos gran similitud entre cada uno de los puntos, a pesar de la heterogeneidad que se 

muestra con elipses de menor distancia.  
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Figura 9. Dendograma llevado a cabo en PRIMER-e, basado en distancia Euclidiana de 

vocalizaciones territoriales de distintos ejemplares de S. r. sanborni y S. r. rufipes. El color rojo indica 

grupos definidos automáticamente por el software al aplicar un nivel de corte (cut-off). 

 

Enfoque de nicho ecológico 

El análisis de solapamiento de nicho mediante el enfoque PCA-env reveló una baja 

superposición entre S. r. sanborni (Chiloé) y S. r. rufipes (continente), con valores de 

Schoener’s D = 0,084 e índice de Hellinger I = 0,187, indicando bajo solapamiento entre 

ambas unidades. Los test de equivalencia no fueron significativos (p > 0,05), con un valor Pd 

(D) de 0,495 y P(I) de 0,702, indicando que las diferencias observadas no son mayores a las 

esperadas por azar dadas las condiciones ambientales disponibles (Fig. 10) (Warren et al., 

2008). En términos de dinámica de nicho, se observó una alta expansión (0,842) asociada al 

nicho continental, junto con una baja estabilidad (0,157) y un valor prácticamente nulo de 

unfilling (0,004). 
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Figura 10. Gráficos asociados a test de equivalencia con resultados no significativos (p > 0.05). 

 

La inclusión del background permite evidenciar que la población insular ocupa un 

subconjunto del espacio ambiental continental (Fig. 11, a y b), indicando una estructura de 

nicho anidada y una mayor amplitud ecológica en la población continental. Es fundamental 

su inclusión para evitar interpretaciones sesgadas, ya que permite distinguir entre diferencias 

reales en la ocupación del nicho y artefactos derivados en la disponibilidad ambiental 

(Broennimann et al., 2012; Guisan et al., 2014).  

 

(a) (b) 
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Figura 11. Representación del espacio ambiental mediante análisis PCA-env para S. rufipes. (a) PCA-

env sin background, mostrando únicamente las ocurrencias de S. r. sanborni (rojo) y S. r. rufipes 

(azul). (b) PCA-env con background filtrado (gris), donde las ocurrencias se proyectan sobre el 

espacio ambiental disponible. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

(a) (b) 
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DISCUSIÓN 

 

Los resultados obtenidos en este estudio no evidencian una diferenciación consistente entre 

las poblaciones continentales e insulares de S. rufipes. El análisis genético mostró una baja 

divergencia entre los individuos analizados, sin una estructura filogenética clara que respalde 

la existencia de linajes diferenciados, los análisis bioacústicos no detectaron diferencias 

significativas en las vocalizaciones entre ambas poblaciones, y el análisis de nicho ecológico, 

aunque indicó un bajo solapamiento aparente entre ambas entidades, la descomposición de 

la dinámica de nicho evidenció que la población insular ocupa un subconjunto del espacio 

ambiental disponible en el continente. A continuación, se desglosa cada enfoque. 

Enfoque filogenético 

El árbol filogenético que incluye las muestras continentales e insulares de S. rufipes, no 

presenta clados geográficamente estructurados o agrupados según la taxonomía actual de la 

especie. Esto se respalda, además, por la distancia genética y la red de haplotipos que no 

muestran una diferenciación clara entre subespecies (Fig. 2 y 3 y Tabla 3). Para otras especies 

de Strix en América en donde existe evidencia de subespeciación, como S. nebulosa, los 

análisis filogenéticos determinaron que el linaje de Sierra Nevada (S. n. yosemitensis) ha 

experimentado una larga historia de aislamiento respecto a otras poblaciones de la especie 

(S. n. nebulosa) y los haplotipos evidencian un linaje geográficamente agrupado, donde las 

tres muestras para esa distribución forman un clado monofilético (Hull et al., 2010). Otro 

ejemplo es el búho moteado, que presentaría la subespecie del noroeste del Pacífico (S. o. 

caurina) y la subespecie de la Sierra Nevada (S. o. occidentalis), siendo estas recíprocamente 

monofiléticas, reforzando la evidencia de su divergencia (Barrowclough et al., 1999; Haig et 

al., 2004; Hull et al., 2010). Ambas corresponden a especies con distribución en América 

(König & Weick, 2008) y a linajes cercanos a S. rufipes (Fig. 1). Sin embargo, la ausencia de 

una diferenciación clara en S. rufipes sugiere que los procesos que han promovido la 

divergencia en otros taxa del género podrían no estar operando de la misma manera en esta 

especie. En este sentido, la diferenciación dependerá de la eficacia de las barreras externas y 

del ambiente en que habitan (Smith & Smith, 2007). A pesar de que las poblaciones insulares 

ilustran de forma clara esta dinámica, ya que el impedimento físico al flujo génico favorece 
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la divergencia en aislamiento (Mayr, 1963), estudios de genética de poblaciones en S. 

occidentalis han mostrado que, aun cuando las subespecies son reconocibles genéticamente, 

sus límites pueden ser permeables y presentar introgresión en zonas de contacto, así como 

eventos de dispersión a larga distancia, para el caso de tres subespecies: S. o. occidentalis, S. 

o. caurina y S. o. lucida (Funk et al., 2008). Estos resultados muestran que la existencia de 

diferenciación no implica aislamiento absoluto. En ese contexto, y considerando el amplio 

rango de hogar descrito para S. rufipes, surge la interrogante sobre la eficacia del Canal de 

Chacao como barrera al flujo génico. Así, es posible que esta barrera no sea completamente 

restrictiva, lo que contribuiría a explicar la ausencia de diferenciación genética significativa. 

Un posible antecedente que, sumado a la escasa distancia mínima (~2.35 km) que separa la 

zona norte de la Isla Grande de Chiloé de la porción continental más cercana, podría explicar 

la baja divergencia encontrada, corresponde a los procesos biogeográficos históricos 

ocurridos durante el Pleistoceno, periodo en el cual los avances glaciares afectaron los 

ambientes físicos y biológicos del hemisferio sur (Villagrán y Armesto, 2005), incluyendo 

eventos como la glaciación Llanquihue (Llanquihue I, ~70.000 años atrás; Rabassa & 

Clapperton, 1990). Este escenario habría dado origen a un modelo de contracción–expansión, 

el cual predice que las poblaciones afectadas por estos cambios de hábitat habrían 

experimentado una rápida expansión poblacional a medida que se colonizaban hábitats 

previamente inadecuados, incluyendo gran parte del Archipiélago de Chiloé y zonas 

continentales cercanas (Nuñez et al., 2011). Esto se ejemplifica con un estudio de la rana de 

hojarasca austral (Eupsophus calcaratus), en donde los análisis demográficos muestran que 

la estructura genética de E. calcaratus presenta señales de expansión poblacional asociadas 

al retroceso glaciar (Nuñez et al., 2011), caracterizadas por una diversidad haplotípica y baja 

diversidad nucleotídica, consistentes con una expansión reciente y sugiriendo conectividad 

histórica entre poblaciones insulares y continentales. Considerando que las aves poseen una 

gran capacidad de dispersión y desplazamiento (König et al., 2016) en comparación con otros 

vertebrados terrestres como los anfibios, la posibilidad de flujo génico entre ambas 

poblaciones podría explicarse mediante estos patrones biogeográficos. Asimismo, la 

monofilia establecida en los resultados para S. aluco (OP850567) y S. uralensis (MG681081) 

y encontrada previamente por Wang et al. (2023) podría explicarse por procesos históricos 

asociados a los ciclos glaciales del Pleistoceno, los cuales promovieron aislamiento en 
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refugios y posteriores expansiones, favoreciendo la divergencia y estructuración genética de 

las poblaciones, indicando la relevancia de estos eventos en la diversidad genética de las 

especies (Leonard et al., 2015). En este sentido, es necesario llevar a cabo estudios con un 

mayor tamaño muestral que permitan evaluar estadísticos de diferenciación genética, como 

Fst, ampliamente utilizados para caracterizar la estructura genética y el grado de 

diferenciación entre poblaciones (Wright, 1951; Weir & Cockerham, 1984).  

Enfoque bioacústico 

La similitud de las muestras vocales analizadas respalda la hipótesis de que no existen 

diferencias significativas en las características vocales entre las poblaciones continentales e 

insulares del concón (Fig. 4 y 5). Este hallazgo es consistente con los análisis nMDS y 

ANOSIM, donde se evidenció una baja diferenciación, especialmente en las vocalizaciones 

territoriales. Sin embargo, se observaron algunas variaciones individuales, como es el caso 

de los ejemplares del sector Quiao, en Chonchi. Estas diferencias podrían estar relacionadas 

con la individualidad vocal, un fenómeno previamente documentado en otras especies de 

búhos que dependen del canal acústico para la comunicación nocturna (Madhavan & Linhart, 

2024). 

Aplicando la individualidad vocal en otras subespecies del género Strix, se han encontrado 

resultados similares, como el caso de un estudio que comparó la individualidad en dos 

subespecies del cárabo común (S. aluco), la subespecie euroasiática y la caucásica, S. a. aluco 

y S. a. wilkinsonii, respectivamente (Shekhovtsov & Sharikov, 2015). Para las cuales fueron 

encontrados diferentes niveles de individualidad vocal. En este caso, el éxito en la 

discriminación vocal fue mayor en S. a. aluco (98%) que en S. a. wilkinsonii (77%) 

(Shekhovtsov & Sharikov, 2015).  

La individualidad vocal en búhos puede ser resultado de factores ambientales, aprendizaje 

del entorno, o herencia genética (Wyman et al., 2022). Por ejemplo, los machos de los autillos 

europeos (Otus scops) utilizan llamadas distintivas para anunciarse a las hembras y para 

proclamar y defender sus territorios frente a otros individuos de la misma especie (Grieco, 

2018). También encontramos evidencia de aquello en los búhos lapones (S. nebulosa), donde, 

tanto los machos como las hembras, emiten ululatos altamente individuales para la defensa 

territorial y el reconocimiento social, los cuales también permanecen estables a lo largo de 
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las estaciones (Rognan et al., 2009; Madhavan & Linhart, 2024). Para que una señal de 

identidad sea eficiente en el reconocimiento individual, la variación entre individuos debe 

ser consistentemente mayor que la variación dentro de un mismo individuo (Beecher, 1989; 

Pollard et al., 2010). A pesar de que en las muestras analizadas la variación entre individuos 

fue alta, lo que podría apuntar a la existencia de esta individualidad vocal en el concón, 

nuestros datos no permiten evaluar con precisión la variación intraindividual, lo que 

constituye una línea de investigación futura interesante y necesaria para corroborar estos 

hallazgos.  

Esta individualidad podría ser aplicable a S. rufipes, dada su relación filogenética con otras 

especies del género Strix, ya que, a pesar de que las especies de búhos son típicamente 

consideradas no aprendices (Ten Cate, 2021), las firmas vocales individuales parecen estar 

determinadas genéticamente (Madhavan & Linhart, 2024).  

La caracterización de las vocalizaciones llevada a cabo es relevante, pues es un aspecto poco 

estudiado del concón, que solo ha tenido descripciones onomatopéyicas establecidas 

(Martínez, 2005; Norambuena & Muñoz-Pedreros, 2017). Este enfoque más detallado 

mediante análisis acústicos permite obtener una visión más objetiva y cuantificable de las 

vocalizaciones de la especie, lo que contribuye a una mejor comprensión de su 

comportamiento, territorialidad y comunicaciones sociales.  

Enfoque de nicho ecológico 

A pesar del bajo solapamiento observado entre las poblaciones insular y continental de S. 

rufipes, los test de equivalencia no significativos sugieren que las diferencias observadas en 

el espacio ambiental no son mayores a las esperadas por azar dadas las condiciones 

ambientales accesibles para cada población (Warren et al., 2008). 

A pesar de ello, el análisis de dinámica de nicho permite evidenciar que la estabilidad 

(stability), que corresponde a la proporción del nicho de referencia (z1) que se superpone con 

el nicho comparado (z2) (Broennimann et al., 2012, Guisan et al., 2014), indica que solo un 

15.7% del nicho de sanborni es compartido con rufipes, apoyando el bajo solapamiento. El 

unfilling, por otro lado, que corresponde a la proporción del nicho de referencia (z1) que no 

está ocupado en el nicho comparado (z2) (Petitpierre et al., 2012), es casi nulo (0,004), lo 

que indica que el nicho de la población insular se encuentra casi completamente contenido 
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dentro del nicho de la población continental. En conjunto con la alta expansión observada 

para el nicho continental (0,842), los resultados indican que, más que una divergencia 

ecológica completa entre subespecies existiría una diferenciación parcial asociada a 

restricciones espaciales o históricas, aunque los análisis de equivalencia y similitud de nicho 

detectan patrones, pero no explican los mecanismos causales subyacentes (Warren et al., 

2008). 

Una posible explicación para este patrón radica en que Chiloé y amplias zonas del sur de 

Chile continental pertenecen a una misma ecorregión de bosques templados, caracterizada 

por condiciones climáticas similares (Hansen et al., 2013). En concordancia con estudios 

previos, las variables climáticas constituyen los principales determinantes de la distribución 

en el género Strix, mientras que la cobertura vegetal desempeña un rol secundario (Girini et 

al., 2017). Bajo este escenario, la población insular no estaría expuesta a condiciones 

ambientales significativamente distintas que promuevan diferenciación ecológica, sino que 

ocuparía un subconjunto del nicho climático ya disponible en el continente (Broennimann et 

al., 2012; Guisan et al., 2014). 

Considerando que las variaciones entre el continente y Chiloé evidenciaron un bajo 

solapamiento, a pesar de corresponder a grupos vegetales similares, resulta relevante 

incorporar el efecto de barreras geográficas en la estructuración del nicho. En este contexto, 

es importante evaluar las poblaciones de S. r. rufipes en Argentina, cuya distribución se 

extiende aproximadamente entre los 39°S y 55°S, desde el noroeste de la provincia de 

Neuquén hasta el sur de Tierra del Fuego (Trejo et al., 2006). Sin embargo, esta distribución 

ha sido escasamente estudiada, con información limitada y predominantemente basada en 

datos provenientes de Chile (Wallace, 2010).  

En cuanto a las posibles variaciones de hábitat, se ha documentado la presencia de la especie 

en ambientes de ecotono estepa-bosque y estepa en la provincia de Neuquén (Girini et al., 

2016). La estepa patagónica corresponde a una formación vegetal dominada por arbustos 

bajos, que se extiende ampliamente en la región (Cabrera, 1971). Estas diferencias 

ambientales podrían favorecer la divergencia genética como resultado de adaptaciones a 

distintas condiciones ecológicas, contribuyendo potencialmente a procesos de especiación 

(Futuyma & Kirkpatrick, 2017). Lo cual sería interesante evaluar en futuras investigaciones.  
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El integrar líneas de evidencia adicionales, tales como análisis morfométricos, ecológicos y 

bioacústicos más detallados, así como fortalecer la inferencia genética mediante un mayor 

tamaño muestral y el uso de marcadores de mayor resolución es relevante para seguir 

evaluando la pregunta de investigación planteada, dado que constituyen una fuente robusta 

para evaluar procesos de diferenciación intraespecífica (Padial et al., 2019).   
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CONCLUSIÓN 

 

En conjunto, los tres enfoques analíticos evaluados no evidencian divergencia subespecífica 

entre las poblaciones continentales e insulares de S. rufipes, lo que respalda las hipótesis 

planteadas. Se apoya la H1, en la que en un contexto multiespecífico, S. rufipes constituye 

un linaje monofilético, donde las muestras continentales e insulares se agrupan en un solo 

clado con baja divergencia interna. Asimismo, para la H2, las poblaciones continental e 

insular de S. rufipes en Chile no presentaron diferencias significativas en patrones 

bioacústicos ni en la configuración fundamental de sus nichos ecológicos. El bajo 

solapamiento evidenciado podría estar más relacionado a las restricciones que presenta la 

distribución insular respecto a la continental, más que una divergencia ecológica restrictiva.  

Es necesario generar más información respecto a la divergencia de especies de Strix en 

américa y específicamente para S. rufipes, considerando que es vulnerable a la pérdida y 

degradación de bosques nativos (Martínez, 2005). Si consideramos una especiación insular, 

la posible disminución de su población en la isla de Chiloé, debido al mayor grado de 

aislamiento, podría pasar desapercibida (Phillimore & Owens, 2006).  
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ANEXO 

 

Anexo 1. Variables espectrales de vocalización de contacto adquiridas del análisis bioacústico en 

RavenPro. La columna de ubicación indica la referencia de los sectores donde fueron grabados cada 

uno de los audios, información presente y recopilada desde MaucaulayLibrary, para la data 

descargada. El código representa una denominación más abreviada de cada ubicación para poder 

proyectar el análisis cluster de forma más compacta. Se muestra la data para las variables de 

frecuencia baja, frecuencia alta, frecuencia de máxima amplitud (FMA) y duración del canto. La 

abreviatura de cada región de Chile se estableció como: LL= Los lagos, BB= Bio bío, VS= Valparaíso, 

MA= Maule, RM= Región Metropolitana de Santiago, ÑB= Ñuble, MG= Magallanes y Antártica 

Chilena, OG= Libertador General Bernardo O’Higgins. La abreviatura de cada región de Argentina 

se estableció como: SC= Santa Cruz, BRC= San Carlos de Bariloche (ubicado en la provincia de Río 

Negro), TDF= Tierra del Fuego, CH= Chubut, RN= Río Negro. 

 

Ubicació

n 

Regió

n 
Código 

Frecuenci

a baja 

Frecuenci

a alta 
FMA 

Duració

n del 

canto 

Subespecie 

Rilán LL Rilán 167,05 4009,28 843,75 2,87 
S. r. 

sanborni 

Parque 

Mawunk

o 

LL Mawunko1 230,89 5541,36 602,93 2,59 
S. r. 

sanborni 

Parque 

Mawunk

o 

LL Mawunko2 115,44 4617,80 602,93 2,55 
S. r. 

sanborni 

Parque 

Mawunk

o 

LL Mawunko3 288,61 1443,06 516,79 2,68 
S. r. 

sanborni 

Chonchi LL Quiao1 173,16 5310,47 602,93 2,27 
S. r. 

sanborni 

Chonchi LL Quiao2 125,65 4837,69 468,75 14,06 
S. r. 

sanborni 

Chonchi LL Quiao3 414,91 7587,09 516,79 3,30 
S. r. 

sanborni 

Contulm

o 
BB LosNotros 144,57 4481,92 750 3,25 S. r. rufipes 

Zapallar VS 
CuestaCaracol

es 
71,21 3845,69 

1593,7

5 
3,06 S. r. rufipes 

Pichilem

u 
OH Pichilemu 115,44 1558,50 602,93 4,14 S. r. rufipes 

Timauke

l 
MG Timaukel1 142,01 1088,75 437,5 4,54 S. r. rufipes 
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 Bosque 

de Las 

Achiras 

RM LasAchiras 173,16 1269,89 516,79 3,53 S. r. rufipes 

San 

Fabián 
ÑB SanFabián 205,43 1301,08 60,93 2,74 S. r. rufipes 

Lampa RM Chicauma1 66,01 3961,07 602,93 4,43 S. r. rufipes 

Pichilem

u 
OH Tanumé 125,65 2324,60 750 8,51 S. r. rufipes 

Lampa RM Chicauma2 62,82 4460,73 562,5 5,46 S. r. rufipes 

El 

Quisco 
VS ElQuisco 125,65 2701,57 281,25 3,78 S. r. rufipes 

Quilaco BB Loncopangue 62,82 2575,91 562,5 5,45 S. r. rufipes 

Contulm

o 
BB Contulmo 325,20 6048,78 468,75 3,30 S. r. rufipes 

Chorrillo *SC  Chorrillo 125,65 2704,22 562,5 3,95 S. r. rufipes 

Bariloch

e 
*BRC Bariloche 230,89 1212,17 602,93 2,58 S. r. rufipes 

Timauke

l 
MA Timaukel2 125,65 2513,08 187,5 4,53 S. r. rufipes 

Lampa RM Lampa 173,16 2655,23 775,19 4,25 S. r. rufipes 

San 

Clement

e 

MA SanClemente1 115,44 2770,68 516,79 3,64 S. r. rufipes 

Florida BB Florida 230,89 2251,17 516,79 2,38 S. r. rufipes 

San 

Clement

e 

MA SanClemente2 130,47 2828,40 516,79 4,81 S. r. rufipes 

Timauke

l 
MG Timaukel3 288,61 1385,34 602,93 3,32 S. r. rufipes 

Cerro 

Altos de 

Ninhue 

ÑB Ninhue 126,36 1236,61 430,66 3,04 S. r. rufipes 

Laguna 

Santa 

Delia 

LL LagunaSD 66,41 1328,31 689,06 2,59 S. r. rufipes 

Ushuaia *TDF Ushuaia1 346,33 3521,07 689,06 2,57 S. r. rufipes 

Ushuaia *TDF Ushuaia2 173,16 1212,17 516,79 3,48 S. r. rufipes 

San 

Clement

e 

MA SanClemente3 125,65 2261,78 656,25 4,57 S. r. rufipes 

Futaleuf

ú 
*CH Chubut 383 6456,32 689,06 2,95 S. r. rufipes 

El 

Bolsón 
*RN ElBolsón 189,27 1372,21 689,06 2,88 S. r. rufipes 

PN 

Nahuel 

Huapi 

*RN NahuelHuapi 309,01 3399,14 562,5 2,64 S. r. rufipes 

Puyehue LL Puyehue1 182,23 2551,42 602,93 6,76 S. r. rufipes 

Puyehue LL Puyehue2 94,63 7949,35 516,79 3,44 S. r. rufipes 
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Laguna 

Verde 
LL LagunaVerde 240,60 5473,68 562,5 4,89 S. r. rufipes 

*Ubicaciones de Argentina.  

 

  

Anexo 2. Variables espectrales de vocalización territorial adquiridas del análisis bioacústico en 

RavenPro. La columna de ubicación indica la referencia de los sectores donde fueron grabados cada 

uno de los audios, información presente y recopilada desde MaucaulayLibrary, para la data 

descargada. El código representa una denominación más abreviada de cada ubicación para poder 

proyectar el análisis cluster de forma más compacta. Se muestra la data para las variables de 

frecuencia baja, frecuencia alta, frecuencia de máxima amplitud (FMA) y duración del canto. La 

abreviatura de cada región de Chile se estableció como: LL= Los lagos, BB= Bio bío, VS= Valparaíso, 

MA= Maule, RM= Región Metropolitana de Santiago, ÑB= Ñuble, MG= Magallanes y Antártica 

Chilena, OG= Libertador General Bernardo O’Higgins, AR= Araucanía, LR= Los Ríos. La 

abreviatura de cada región de Argentina se estableció como: SC= Santa Cruz, BRC= San Carlos de 

Bariloche (ubicado en la provincia de Río Negro), TDF= Tierra del Fuego, CH= Chubut, RN= Río 

Negro, NQ= Neuquén. 

Ubicación 
Regió

n 
Código 

Frecuenc

ia baja 

Frecuenc

ia alta 
FMA 

Duració

n del 

canto 

Subespec

ie 

Parque 

Tepuhueic

o 

LL Tepuhueico 360,51 8703,86 
2718,7

5 
2,51 

S. r. 

sanborni 

Sector 

Mechaico 
LL RutaDelTrauko1 203,5 13433,5 

2067,1

8 
2,96 

S. r. 

sanborni 

Sector 

Mechaico 
LL RutaDelTrauko2 288,61 11198,16 

2239,4

5 
1,77 

S. r. 

sanborni 

Sector 

Mechaico 
LL RutaDelTrauko3 230,89 13449,34 

2411,7

1 
3,50 

S. r. 

sanborni 

Parque 

Mawunko 
LL Mawunko1 173,16 16393,19 

2670,1

1 
2,23 

S. r. 

sanborni 

Parque 

Mawunko 
LL Mawunko2 230,89 4329,18 

2670,1

1 
2,72 

S. r. 

sanborni 

Chonchi LL Quiao1 57,72 20589,27 
1981,0

5 
3,20 

S. r. 

sanborni 

Chonchi LL Quiao2 288,61 4617,80 689,06 2,21 
S. r. 

sanborni 

Chonchi LL Quiao3 264,07 15976,34 
2497,8

5 
1,63 

S. r. 

sanborni 

Chonchi LL Quiao4 173,16 6464,92 
2067,1

8 
2,64 

S. r. 

sanborni 

Chonchi LL Quiao5 115,44 8312,04 689,06 2,48 
S. r. 

sanborni 

Chonchi LL Quiao6 64,85 4150,58 172,26 2,52 
S. r. 

sanborni 

Chonchi LL Quiao7 230,89 18702,09 
2497,8

5 
2,05 

S. r. 

sanborni 
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Chonchi LL Quiao8 84,80 12052,17 
2239,4

5 
3,39 

S. r. 

sanborni 

Chonchi LL Quiao9 136,95 4040,21 602,93 3,79 
S. r. 

sanborni 

Chonchi LL Quiao10 108,08 16213,23 
2239,4

5 
3,10 

S. r. 

sanborni 

Chonchi LL Quiao11 327,47 12171,16 
2325,5

8 
2,33 

S. r. 

sanborni 

Chonchi LL Quiao12 329,10 11436,38 
1894,9

2 
2,34 

S. r. 

sanborni 

Chonchi LL Quiao13 115,44 9004,71 
1981,0

5 
3,08 

S. r. 

sanborni 

Chonchi LL Quiao14 138,67 13313,20 
2583,9

8 
3,29 

S. r. 

sanborni 

Chonchi LL Quiao15 173,16 11602,22 
2067,1

8 
2,30 

S. r. 

sanborni 

Contulmo BB LosNotros 376,96 12816,75 2062,5 3,09 
S. r. 

rufipes 

PN La 

Campana 
VS LaCampana1 230,89 13911,12 

2153,3

2 
2,62 

S. r. 

rufipes 

Zapallar VS CuestaCaracoles 213,65 13531,15 2625 2,85 
S. r. 

rufipes 

Pichilemu OH Tanumé 125,65 9047,12 2625 2,03 
S. r. 

rufipes 

PN Los 

Alerces 
*CH 

SantuarioLosAler

ces 
115,44 17432,19 

2239,4

5 
3,02 

S. r. 

rufipes 

Concepci

ón 
BB CerroCaracol1 263,73 8901,09 

2718,7

5 
2,65 

S. r. 

rufipes 

Concepci

ón 
BB CerroCaracol2 264,7 4411,76 1500 3,07 

S. r. 

rufipes 

San 

Fabián 
ÑB SanFabián 115,44 14892,49 

2411,7

1 
2,74 

S. r. 

rufipes 

Puerto 

Varas 
LL ParquePhilippi1 248,45 6583,94 

2670,1

1 
3,34 

S. r. 

rufipes 

Hualaihué LL Hualaihué 287,85 11802,21 
2239,4

5 
2,92 

S. r. 

rufipes 

Yumbel BB Yumbel1 461,78 4733,24 
2239,4

5 
2,47 

S. r. 

rufipes 

Yumbel BB Yumbel2 354,50 5175,72 
3014,6

4 
2,36 

S. r. 

rufipes 

PN 

Conguillí

o 

AR LagunaArcoirís 316,81 11151,72 
2067,1

8 
5,28 

S. r. 

rufipes 

PN 

Tolhuaca 
AR Tolhuaca 230,89 17778,53 

1894,9

2 
4,31 

S. r. 

rufipes 

San 

Clemente 
MA SanClemente 290.897 13090,36 

1636,5

2 
2,44 

S. r. 

rufipes 

PN La 

Campana 
VS LaCampana2 125,65 9424,08 2062,5 3,58 

S. r. 

rufipes 

PN Los 

Glaciares 
*SC Chorrillo1 293,57 8587,15 2062,5 4,58 

S. r. 

rufipes 
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San Pedro 

de la Paz 
BB Junquillar1 188,48 4523,56 2625 2,34 

S. r. 

rufipes 

San Pedro 

de la Paz 
BB Junquillar2 303,79 4632,91 2437,5 2,32 

S. r. 

rufipes 

Concepci

ón 
BB Chaimavida 125,65 6157,06 

2531,2

5 
3,07 

S. r. 

rufipes 

PN La 

Campana 
VS LaCampana3 115,44 8081,15 

2153,3

2 
2,43 

S. r. 

rufipes 

Punta 

Arenas 
MG MonteFenton 230,89 5887,69 602,93 2,40 

S. r. 

rufipes 

Faldeo 

Monte 

Susana 

*TDF Ushuaia 188,48 11937,17 2437,5 2,59 
S. r. 

rufipes 

Parque 

Katalapi 
LL Katalapi 161,53 4280,76 

2067,1

8 
2,30 

S. r. 

rufipes 

PN La 

Campana 
VS LaCampana4 161,53 8238,46 

2153,3

2 
3,21 

S. r. 

rufipes 

PN La 

Campana 
VS LaCampana5 264,07 10298,80 

2153,3

2 
2,70 

S. r. 

rufipes 

San 

Fabián 
ÑB SanFabián 211,51 6556,83 775,19 4,45 

S. r. 

rufipes 

Bariloche *RN ElBolsón1 376,96 2890,05 
1968,7

5 
2,92 

S. r. 

rufipes 

Timaukel MG Timaukel 251,30 4963,35 2250 3,75 
S. r. 

rufipes 

Cerros 

Altos de 

Ninhue 

ÑB Ninhue 125,65 8607,33 2062,5 2,87 
S. r. 

rufipes 

Pichilemu MA Pichilemu 132,03 4093,11 602,93 4,74 
S. r. 

rufipes 

Lampa RM Chicauma 125,65 4209,42 562,5 4,38 
S. r. 

rufipes 

PN Los 

Glaciares 
*SC Chorrillo2 188,48 4335,07 2062,5 2,94 

S. r. 

rufipes 

Pucón AR Pucón1 200 14261,78 
2906,2

5 
1,98 

S. r. 

rufipes 

Pucón AR Pucón2 133,33 9866,66 2250 2,55 
S. r. 

rufipes 

Concepci

ón 
BB Concepción 173,16 7330,75 516,79 3,55 

S. r. 

rufipes 

Laguna 

Santa 

Delia 

LL SantaDelia 288,61 15065,57 
2670,1

1 
2,96 

S. r. 

rufipes 
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PN 

Gómez 

Carreño 

VS ParqueGomezC 188,46 10553,84 
2067,1

8 
3,03 

S. r. 

rufipes 

Futrono LR Futrono 188,48 12188,48 2437,5 4,07 
S. r. 

rufipes 

Cochamó LL Cochamó 314,13 6973,82 2437,5 2,30 
S. r. 

rufipes 

PN Los 

Glaciares 
*SC ElChaltén 217,2 9938,8 

2842,3

8 
2,49 

S. r. 

rufipes 

Bariloche *RN LagoEscondido 459,33 12287,08 2437,5 3,26 
S. r. 

rufipes 

Lacar *NQ Lacar 458,68 6844,97 
2110,2

5 
3,57 

S. r. 

rufipes 

PN Los 

Glaciares 
*SC Chorrilo3 510,41 9238,54 

2239,4

5 
2,03 

S. r. 

rufipes 

Bariloche *RN ElBolsón2 378,54 12728,43 602,93 4,24 
S. r. 

rufipes 

Lago 

Argentino 
*SC RioLasVueltas 154,06 3525,35 562,5 3,50 

S. r. 

rufipes 

Chaitén LL Chaitén 243,37 3601,98 775,19 3,82 
S. r. 

rufipes 

Puerto 

Varas 
LL SantaMaria 238,80 6049,81 

2239,4

5 
3,17 

S. r. 

rufipes 

Puerto 

Varas 
LL ParquePhilippi2 257,51 6344,82 2250 3,44 

S. r. 

rufipes 

Puerto 

Montt 
LL ParqueKatalapi 446,28 3966,94 2250 2,99 

S. r. 

rufipes 

 

 

 


