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RESUMEN

La paca de montaña, es un roedor  de color negro con  líneas  laterales blancas punteadas y  su vientre es marfil; 
Este caviomorfo presenta hábitos solitarios, nocturnos y fosoriales;  habita los Altos Andes de Colombia, Vene-
zuela, Ecuador, Perú y Bolivia. La paca de montaña está amenazada por la caza indiscriminada y la destrucción 
de su hábitat.  Dada su importancia hemos estudiado la conducta y la reproducción en cautiverio para contribuir a 
la conservación de la especie. Para conocer mas sobre  la biología de la especie se realizó un estudio Cariológico 
donde se compararon los cariotipos de la población de la cordillera Oriental con la de la cordillera central  y se 
observó que  los ejemplares de la cordillera  oriental tenían un numero 2N = 78 mientras que los de la Cordillera 
Central  mostraron un numero 2N= 72. Estos hallazgos sugirieron realizar otros estudios comparativos como el 
del ADN mitocondrial, la morfometría del cráneo  y un análisis  filogeográfico. Para la morfometria se tuvie-
ron en cuenta  27 caracteres craneales pero solo tres mostraron diferencias significativas;  para la comparación 
molecular se seleccionaron tres genes, Cit b, RPB Y NADH5 y empleando las técnicas de  máxima parsimonia, 
máxima veromilitud y análisis  Bayesiano se encontró que las distancias fluctuaron  entre 65 y 85%.  Finalmente 
se puede ver que hay una gran barrera geográfica que impide el flujo de genes entre las dos poblaciones consti-
tuyéndose en especies diferentes. La población de la cordillera central ha sido nominada Cuniculus hernandezi  
en honor al Dr. Jorge Hernández Camacho.
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ABSTRACT

The mountain paca Cuniculus taczanowskii  inhabits the central and oriental  mountain  range of  Colombia, 
and high Andes of  Venezuela, Ecuador , Perú and Bolivia. A  karyotype  sampling  among several populations 
of  mountain paca from Colombia revealed considerable differences  in number  and morphology of  chromoso-
mes  which led us  to carry out further comparative studies  to understand the taxonomic relationships of such 
populations.;  so far  two species  of rodents  are included  in the genus Cuniculus, the low land  paca Cuniculus 
paca and the  mountain paca Cuniculus taczanowskii; these species differ from each other  in number of chro-
mosomes, range, size and  fur color.  Despite their range all populations of mountain paca have been treated as 
a single species.

Besides the  comparative  study of chromosomes which was performed by the G, R and C banding and which 
assigned  78  chromosomes to the oriental mountain population and 72 for the  central  mountain  population, a  
mtDNA  comparison was made by selecting three genes, Cyt B,  RPB and NADH  using the neighbor joining 
(NJ) maximum parsimony  (MP)  and maximum likelihood (ML) technique; as a result distances of the genes 
between  the  two populations ranged  from 65%  to  85%. Skull morphometry was included but only three bones  
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showed  significant differences which ranged from  36.6% to 74% out  of 27 selected  characters;  and finally  the 
distribution ranges  analysis showed that they live too far apart and therefore gene flow is not possible  fostering 
allopatric speciation. Taking into account the above considerations  we feel that the members of the studied  
populations belong to different species. We have left Cuniculus taczanowskii as the nominated species  from 
the eastern range  and we agreed to name the new one as Cuniculus hernandezi to honor the memory of the late 
scientist Jorge Hernandez. 

Key Words: Mountain paca, Cytogenetics, Karyotipe ,  Mt. DNA, Morphometry, 
Phylogeography.

INTRODUCCIÓN

El tinajo, borugo, guagua negra o paca de montaña es 
uno de los roedores mas grandes de los Altos  Andes;  
tiene aspecto de curí Cavia porcellus; su color varia del 
negro al café, con  frecuencia se presentan formas ro-
jizas y ocasionalmente se dan formas albinas; se desta-
can  lateralmente varias líneas  punteadas y su vientre 
es marfil. Sus orejas son  anchas pero cortas con bordes 
ondulados, el hocico es ligeramente achatado y su cola 
es vestigial . Su peso  promedio es de  5 kg; (Figura  1). 
El dimorfismo sexual no es muy notable y aunque los 
machos  tienen muy prominente los huesos cuadrato-
yugales lo cual les confiere mayor volumen a la cabeza 
esta característica no es confiable pues algunas hembras 
presentan la cabeza relativamente  grande. La genitalia 
de los machos no es visible externamente y tanto hem-
bras como machos  presentan una papila genital  que 
remata en un mechón de pelos y que se ha denominado  
brocha genital; Por lo cual la forma mas segura de de-
terminar el sexo es mediante la palpación de los genita-
les Castro (1).

La paca de montaña  habita los páramos y subpáramos 
de Colombia, Venezuela, Ecuador,  Perú  Borrero (2) 
y recientemente se ha reportado en Bolivia Wallace et 
al (3); Su distribución vertical va de los 2500 hasta los 
4500 .m..s.n.m.Osbhar (4). Este  roedor es nocturno, 
solitario y fosorial ; la guagua negra es estrictamente 
vegetariana y en el medio silvestre las plantas de mayor 
consumo son el frailejón, Espeletia grandiflora, el car-
dón Puya sp., el helecho arborecente Ciatea sp., hier-
ba colorada Poligonium sp., tubérculos de orquídeas  y 
brotes de chusque Chasquea sp.

La guagua negra es una especie que se considera ame-
nazada  debido por una parte a la exquisitez de su carne 
por lo cual se le caza incansablemente sin respetar pe-
riodos de veda ni edad de de los animales; de otro lado 
la contaminación  y la  destrucción de su ultimo refugio, 
Los  Páramos , los cuales son quemados en la  estación 
seca para convertirlos en tierras de pastoreo o de labran-
za  reduciendo  y eliminando los corredores ecológicos 
propiciando la fragmentacion  del habitat  lo cual impi-
de el flujo de genes  dando lugar a una endogamia que  
podría afectar el futuro de la especie.  La rápida expan-

Figura 1. Características  externas  y comparación  morfológica de las poblaciones  de  Cundinamarca  y  
Antioquia .
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sión de las urbanizaciones y la creciente demanda de  
tierras para la agricultura y la ganadería han eliminado 
al borugo de la parte baja de  su rango de distribución 
Castro (5). La cría en cautiverio como una contribución 
al conocimiento y conservación de la especie ha deve-
lado algunos aspectos fisiológicos notables como la alta 
resistencia a las infecciones en las heridas que se causan 
mutuamente, la gran capacidad de regeneración de los 
tejidos lesionados  y la rápida cicatrización hacen pen-
sar que  este roedor además de ser una especie de gran 
valor gastronómico también  podría llegar a ser muy va-
lioso como un biomodelo para estudios de laboratorio.   
El número de cromosomas es 2N=78  para la población 
de la cordillera oriental, (páramo de Chingaza, páramo 
de Guasca y Sumapaz). Los ejemplares de la cordillera 
Central presentaron un numero 2N=72 López y  Ramí-
rez  (2000) y Gardener (1971) reportó un numero 2N= 
42 para esta especie en el Perú. Estas discrepancias con-
dujeron a realizar estudios comparativos mas avanza-
dos  que pudieran esclarecer el estatus taxonómico de 
estas poblaciones para corroborar  la posible existencia 
de un complejo de especies gemelas.

La especie fue descrita por Stolzman en 1885.  Honacki, 
Kinman y Koepel reportan en su libro MAMMALS OF 
THE WORLD en 1982 la siguiente información ISIS 
NUMBER 5301410022002001001 registrado como 
Stictomys taczanowskii con una distribución en las 
montañas de Ecuador, Colombia, Noreste de Venezuela 
y Perú.  Cabrera  (1961) coloca esta especie en el genero 
Stictomys pero Handley y Gardner (1971)  lo ubican en 
el genero Agouti ; este ultimo autor afirma que existen 
tres subespecies. Mares y Ojeda (1981) citados  por Ne-
gret (1984)  Colocan a la paca y al borugo en la familia  
Agoutidae y reconoce a Agouti taczanowskii como el 
nombre oficial; la paca y el tinajo estaban ubicados en la 
familia Dasyproctidae junto con los ñeques o guatines 
Dasyprocta sp. En una opinión reciente publicada por 
la Comisión Internacional  de Nomenclatura Zoológi-
ca   (ICZN, 1998) se considera que Cuniculus Brisson  
(1762) es el nombre genérico  válido mas  viejo  y por 
lo tanto debe reemplazar al nombre Agouti Lacepede 
(1799).

MATERIALES Y MÉTODOS

Citogenética.

El estudio citogenético se realizó sobre cromosomas 
metafísicos  obtenidos a partir de  cultivos de linfoci-
tos de sangre periférica, según la técnica de hungerford 

(1960) modificada para  estos ejemplares,se utilizó el 
medio de cultivo RPMI 1640 con suero bovino fetal al 
20% , adicionado con favina como mitógeno. Los culti-
vos se incubaron a 36.5 grados centígrados  durante 64 
y 68 horas y fueron cosechados previa adición de col-
chicina. Los cromosomas  fueron estudiados siguien-
do la técnica de bandas sobre metafases  previamente 
identificadas  con bandas  Q, secuenciadas en pares así: 
(Q-R), (Q-G) y (Q-C); también se aplicaron las técnicas  
R, G y C sin identificación previa. Se siguieron las téc-
nicas con algunos ajustes  para los cromosomas de estos 
animales así: QFQ (Caspersonet al.1970), GTG, (Sea-
brigth 1971), GII (Wyandt et al 1976), RBHG (Goto et 
al. 1975 , Camargo y Cervenca 1982)  y CBG (Arrigí & 
Hsu 1971, Summer 1972).

Los cariotipos se organizaron  tomando en considera-
ción : 1 La morfología  según la posición  del  centró-
mero ; 2 la naturaleza heterocromática de los brazos  de 
acuerdo con sus respuesta a las bandas C; 3 el tamaño 
relativo; 4 el patrón de bandas. Combinando los dos pri-
meros criterios, los cromosomas se clasificaron en dos 
grupos y en cada grupo se siguió un orden decreciente 
de tamaño y patrón de bandas cuando aquel fue similar.

Comparación  Molecular

La comparación molecular se realizó a partir de mues-
tras de sangre periférica,en los  zoocriaderos  de  la  Ca-
lera y la Universidad Nacional en  Medellín. En pieles 
de colección se obtuvieron muestras de los museos  Ins-
tituto de Ciencias Naturales   U.N, Museo de  Historia  
la extracción del ADN mitocondrial se llevó a cabo con 
la   técnica  de  sales. Posterior a la  extracción  se   rea-
lizo una   amplificación de   los genes   Cit b t, RPB y 
NADH5 luego de   verificada  la amplificación en   geles 
de   agarosa  al  5%   se   realizó una  amplificación de   
800 pb para    cada   gen. Los  análisis filogenéticos se 
iniciaron con los alineamientos de las secuencias, se eli-
minaron las secuencias de los iniciadores y se formaron 
2 juegos de datos para cada gen. Se realizó un análisis 
de la tasa de divergencia de transiciones y transversio-
nes, para cada posición del codón, en los segmentos de 
los genes, para estimar la divergencia de sustitución de 
nucleótidos se asignó un modelo matemático de evo-
lución molecular, seleccionando el criterio de máxima 
verosimilitud y su respectivo Chi cuadrado  con grados 
de  libertad  proporcionales  a los  parámetros de cada  
modelo  evaluado. El modelo evolutivo más apropiado 
se  halló  empleando  el   programa  Mr Modeltest  ver-
sión  2.2. Para posteriormente ejecutarse en el programa 
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PAUP 4.0b10.

Para el análisis filogenético de los set de datos de los 
segmentos de los genes se tuvó en cuenta la inferencia 
usando máxima parsimonia (MP), máxima verosimili-
tud (ML) y análisis Bayesiano. Para MP y ML se utilizo 
PAUP 4.0b10 y para el análisis Bayesiano el portal de 
Bioinformática Cipres   http://www.phylo.org. En los 3 
tipos de análisis se utilizó el programa Modeltest 3.05 
con el fin de escoger el mejor modelo evolutivo de cada 
set de datos. 

El análisis de MP se basó en  búsqueda  heurística (1000 
replicas) de árboles con bisección-reconexión de ramas 
al azar (TBR) y optimización de la aceleración de trans-
formación de los caracteres (ACCTRAN). El soporte 
interno de los nodos se realizó con análisis no paramé-
tricos de bootstrap con 1000 réplicas. Para una mejor 
resolución de la topología del árbol se utilizo el índice 
de retención y el índice de consistencia IC/IR.  

El método Bayesiano de probabilidad posterior usando 
las Cadenas de Markov  Monte  Carlo MCMC utilizó 
los siguientes parámetros: (Nst = 6,  tasa  de  distribu-
ción gamma, número de  Generaciones  50.000,  fre-
cuencia de  reemplazo de  5000, cadenas de   reemplazo 
generadas  cada 4 análisis.). Con este  método  se  obtu-
vieron  10000  árboles y con éstos se   obtuvo uno  que   
representó  el mejor consenso y ajuste de los   datos así 
como la  recuperación de   nodos. 

Las  topologías  finales de todos los análisis utilizados 
fueron visualizadas  utilizando el   programa  TreeView   
versión  1.6.6  y  editadas    finalmente  en  la Suite para  
filogenia Mesquite: A modular system for evolutionary 
analysis, version 2.5

Morfometría

Para hacer la comparación morfométrica se tomaron los 
caracteres convencionales: longitud total  del cuerpo, 
dimensiones de las orejas, los miembros posteriores, 
longitud de la cola y el peso. La comparación craneana 
se baso en las dimensiones de 27 Caracteres  craneales   
considerados como puntos importantes para este propó-
sito. Las medidas fueron tomadas en  mm. utilizando un 
calibrador  digital. Los análisis estadísticos se llevaron 
a cabo  utilizando el software  SPSS 15
Filogeografia

Se   realizó  mediante  la  comparación se las distancias 

genéticas  con la ubicación geográfica  de los  especime-
nes  e interpretando el significado evolutivo de esta re-
lación. Se calculó la diversidad y varianza según el es-
timador no sesgado dado por NEI 1987  D= n (1Σpi2)/ 
(n-1).  Donde n es el tamaño de la muestra y Pi es la 
frecuencia en la que se presenta cada haplogrupo dentro 
de cada población. Se usó el software  ARLEQUIN 3.1 
Excoffier et al, 2005.

El índice de estructura genética GST se calculó y es un 
in¬dicador de la diversidad distribuida en la población. 
Los valores oscilan entre cero, si no hay divergencia 
genética entre dos poblaciones y uno, cuando se ha per-
dido o fijado un alelo para determinar el locus.  Este 
estimador es importante debido a que la deriva genética 
es el principal factor en la diferenciación genética entre 
poblaciones muy relacionadas.

Test matel  

Se estimaron los FST para cada par de muestras. 
Como el FST está estrechamente relacionado con la dis-
tancia genética se    comparó con otras variables como 
las matrices de distancias geográficas calcululándose así 
la existencia de correlación entre ambas. Esta prueba se 
aplica al azar porque las distancias genéticas calculadas 
para cada par de subpoblación son independientes entre 
sí. Para estimar el nivel de significación el  de Matel se 
realizaron 100 000 permutaciones

RESULTADOS

Citogenética

Los especimenes de la cordillera Oriental estudiados 
presentaron un numero diploide de de 78 cromosomas 
mientras que los de la cordillera Central presentaron un 
numero diploide de 72.  (Figura 2).

Los cariotipos se organizaron separando los cromoso-
mas en dos grupos:
 
Grupo 1. Metacéntricos y submetacéntricos, sin brazos 
totalmente heterocromaticos,  Constituidos por dos pa-
res de autosomas y el par de cromosomas sexuales.  El 
cromosoma  X Es metacéntrico y el cromosoma Y es 
submetacentrico.

Grupo 2: Acrocéntricos, telocéntricos y otros con el 
brazo corto totalmente heterocromático  formado por 36 
pares de cromosomas, incluidos uno o dos pares hetero-
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Figura 2.   A  cariotipo Individuo  Cordillera Oriental numero diploide de de 78 cromosomas. B Cordillera 
Central numero diploide de 72.

morfitos  en el cual uno de los homólogos es metacéntri-
co, con uno de sus brazos totalmente heterocromatico.

Bandas G. En términos generales las bandas GTG re-
velaron un patrón correspondiente  al patrón de ban-
das (QFQ)  e inverso al patrón de bandas R, como es 
lo usual : esta técnica permite la identificación  de la 
mayoría de los cromosomas, pero se observan   varios 
pares muy similares. Los especimenes de la cordillera 
Central presentaron un número diploide de 72 cromo-
somas  donde 10 pares autosómicos tienen más hetero-
cromatina  constitutiva que los de la cordillera oriental.  

Comparación  Molecular

Se  obtuvieron 30  secuencias, en  promedio de  760pb 
en DNAmt para cada uno de los genes de  estudio. La 
gran homología observada entre los alineamientos del 
segmento de los genes en estudio del genoma mitocon-
drial de las ( Figura3 ) confirman que este genoma es un 
excelente marcador molecular para estudios evolutivos 
al ser muy estable por ser heredado por vía materna y no 
presentar procesos de recombinación (Shields & Wilson 
1987), indicando que las sustituciones y las delecciones 
puntuales observadas en estos alineamientos son verda-
deros cambios evolutivos que presentan las especies en 
estudio, específicamente en el   gen  Citb, en los  genes 
RPB  y NADH se encontraron amplias diferencias entre 

los  alineamientos de las muestra  trabajadas y los pre-
viamente   reportados  para otras  especies. Para los re-
sultados de saturación de   nucleótidos  y frecuencia  de   
cambios  y distancias Se realizaron regresiones lineales 
con distancias no corregidas (p) (La distancias  p  se ob-
tiene  dividiendo el numero de   diferencias  en el total 
de  sitios comparados) vs. Distancias corregidas según 
el modelo de Tamura-Nei (1993), con el objetivo de ver 
el grado de saturación para cada sustitución y posición 
del codón de los dos segmentos de los genes estudiados.

El modelo evolutivo de Tamura –Nei (1993) asume fre-
cuencias nucleotídicas  diferentes a 0.25%, e integra el 
contenido de más citocinas, así, como la discriminación 
entre las tasas de transiciones  de purinas y pirimidinas, 
ofreciendo un mejor análisis de saturación de cada una 
de las posiciones  de los codones frente a otros modelos 
evolutivos.

La saturación de nucleótidos se evalúa por múltiple hits 
en donde en una misma posición es posible que haya 
ocurrido mas de una substitución; En este caso las ter-
ceras posiciones del codón presentan dicho cambio fre-
cuentemente (ver Figuras 4 ); siendo esto normal, al ser  
una posición  variable para cada uno de los codones
El árbol de Máxima Parsimonia para la matriz general  
de análisis  con genes combinados arroja un árbol para-
filético, en el que se observan 3 clados bien definidos, 
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con soporte del 100% para cada uno de estos. 

En   este  árbol  se  separan   con un soporte  del    78 %  
las  poblaciones  de la  región   oriental  que  correspon-
de a la región  cundíboyacense  y   las  poblaciones   de 
la  región  central que   corresponde  a los  municipios 
de  los  departamentos  de Antioquia  y  Tolima 

El clado 1, Es el clado mas  ancestral y hace referencia 

a los grupos externos del análisis  compuesto por tres  
ejemplares Agouti paca  y Dinomys branickii ejempla-
res con  procedencia de Medellín  

El  clado 2, esta formado por siete muestras que se 
agrupan en dos  subclados monofiléticos; el primer sub-
clados con tres nuestras de la Calera de y el segundo 
con dos ejemplares de  Boyacá y  municipio de  Cundi-
namarca (Chingaza  y Tena) .

Figura 3. Homología observada para los alineamientos de  un  segmento del  gen  Citb.   

Figura 4 . A saturación de nucleótidos, para  la  primera  posición del codón. B  frecuencia de cambios en cada una  de las 
posiciones del codón bien sean   del tipo  transición  o transversions.

A B
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Este  clado tiene una relación parafilética con el clado 3  
que se  describe a  continuación. 

El clado 3, Está compuesto por 7 especimenes de An-
tioquia más dos especimenes del Tolima.  En este clado 
se observan pequeños clados monofiléticos, que se re-
lacionan entre si, a partir de la formación de clados mo-
nofiléticos superiores o parafiléticos bien soportados.  ( 
Figura  5 ).

Morfometría 

La comparación morfológica y morfométrica  entre los 
cráneos de la cordillera central y oriental revela una di-
ferencia significativa a simple vista  en lo que se refiere 
al tamaño  del hueso interparietal.   ( Figura  6 )

Filogeografía

“A medida que van penetrando en el país , los Andes se 

Figura 5.  Árbol de máxima parsimonia  

Una nueva especie de Cuniculus. Castro et al.
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Se   obtuvieron   6   haplotios    dos  son propios  de las  
poblaciones de  Antioquia ( C, E ) y aparecen  en  muy 
baja    frecuencia  en los  Individuos  de la   población de  
Cundinamarca, para  la  población de  Cundinamarca el  
haplotipo A sugiere una lata  tasa  de fijación de   este  
polimorfismo. 

En cuanto a Diversidad génica Obtuvimos  para las   po-
blaciones.
  
De  Oriente  0.6  Hs  y  de  Occidente  0.7 Hs  HT   de  
= 0.7 

Las medidas de diversidad genética se usan para cuanti-
ficar la variabilidad genética total (Ht) y la variabilidad 
genética intrapoblacional (Hs), Los resultados de diver-
sidad genética (h) entre las poblaciones  de la cordille-
ra  oriental y  la cordillera central estudiadas presentan 
una  buena  heterogeneidad.  Se  muestran un valor que  
en la mayoría de las comunidades supera el 0.4, no se    
encuentra    baja diversidad aunque  se presente el  ais-
lamiento territorial 

Se evidencia de la acción diferencial de deriva genéti-
ca y flujo genético en poblaciones del Oriente y  zona   

dividen en tres ramales bien  diferenciados: las cordille-
ras Occidental y Central, ambas de origen metamórfico 
y formadas por rocas graníticas y la cordillera Oriental 
constituida fundamentalmente por rocas y sedimentos 
cretaceo-terciarios” La ubicación  de las dos cordilleras 
en cuestión  forma  dos regiones  separadas por una gran 
distancia ocupada por el valle del  río Magdalena  sin 
ningún corredor  Ecológico, escasa altitud sobre el nivel 
mar y temperaturas hasta de 38 C.

Figura 6.   Comparación  morfometria  craneal. Medida  Longitud  Interparietal 

Teniendo en cuenta  los  procesos   geológicos  y la   
distribución  geográfica  con distancias  representativas 
en cada  población en estudio  se   obtuvieron  los  si-
guientes   haplotipos  y  medidas de  diversidad  génica. 
Tabla 1.

Población Nº A B C D E F
Antioquia 25 0.4 0.4 78.4 0,0 77.2 0.4

Cundinamarca 25 94,3 0.4 0.2 0,0 0.4 0.6
93.2 0.4 78.4 0.0 76.2 0-6

TOTAL 50

Tabla 1. Haplotipos y medidas de diversidad genética.
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central  occidente.

DISCUSIÓN

Al realizar el análisis comparativo de los cariotipos de 
las dos poblaciones en cuanto al número cromosómico, 
número fundamental, estructura y calidad de la cromati-
na,  se pueden ver evidencias citogenéticas muy dicien-
tes que permiten afirmar que a  pesar de las semejanzas 
morfológicas las dos poblaciones están constituidas por 
especies diferentes. 

El solo estudio cariológico sustenta la hipótesis de que 
los borugos de la cordillera Oriental y los de la cordi-
llera central son especies diferentes ; sin embargo para 
poner a prueba  dicha hipótesis se llevó a cabo el estu-
dio comparativo a través  del ADN mitocondrial y las 
diferencias que esta prueba arrojó son altamente signi-
ficativas y corroboran mas allá de cualquier duda la hi-
pótesis propuesta.

Las mutaciones halladas presentaron un 68% de varia-
bilidad, estas fueron obtenidas a través de substitucio-
nes (puntuales: transiciones y transversiones). Dichas 
mutaciones demuestran la variabilidad entre las pobla-
ciones de las  dos  localidades de estudio. No obstante 
al hallar mutaciones, se conserva con una tasa de com-
posición para  cada uno de los genes en el  DNAmt  que 
es muy similar entre individuos analizados y otras es-
pecies de  las cuales se  tiene  reportes en el genbank.

Al estimar la tasa de  divergencias mediante el uso del 
modelo de de  evolución se  confirmó la gran variabi-
lidad genética entre poblaciones distantes (Antioquia 
y  Cundinamarca. Según los resultados, se sugiere que 
la fragmentación del hábitat  ha generado cambios re-
levantes entre las poblaciones se confirma con el aná-
lisis de clados  anidados, en el cual las  poblaciones  
no mantienen una constate en  los flujo de eventos de 
migración.

Esto para las  poblaciones estudiadas  representa  un  
buen acervo en el piso  y flujo genético para  cada  una  
de  ellas  lo cual permite establecer haplogrupos geo-
gráficos. Claramente se observa una asociación entre 
poblaciones distantes  geográficamente  que comparten 
haplotipos conservados en  diferentes  periodos crono-
lógicos.
 
 Si bien la comparación morfométrica no podría catalo-
garse como determinante  se puede afirmar que refuerza 

las evidencias anteriores porque el análisis  de los  com-
ponentes principales mostraron una representatividad  
del 74% de la varianza total de la muestra. Al examinar 
la medida que representó la varianza máxima encontra-
mos que es la longitud interparietal la cual exhibió un 
94%. De acuerdo al análisis estadístico se puede afirmar 
que hay un distanciamiento  evolutivo medianamente 
marcado entre las dos poblaciones comparadas.

Finalmente al considerar el hábitat de cada población, 
se puede ver que este  representa un factor adicional  
que aporta mas evidencias para afirmar que las despo-
blaciones están físicamente distanciadas y separadas 
por el valle del  Rió Magdalena cuyas características  
climáticas (altitud y temperatura) han Impedido  com-
pletamente el flujo genético y han  propiciado  la evolu-
ción  Independiente de los miembros de las dos pobla-
ciones en cuestión.

CONCLUSIONES

Teniendo en cuenta los resultados de los diferentes es-
tudios comparativos  podemos afirmar con un alto gra-
do de confianza  que las poblaciones de  borugos de la 
Cordillera Oriental y los de la Cordillera Central  per-
tenecen a  especies diferentes; en consecuencia hemos 
acordado  dejar a los tinajos de la  Cordillera Oriental 
como la especie nominada  Cuniculus taczanowskii y  
considerar los borugos de la Cordillera Central como la 
especie nueva . Esta es Cuniculus hernandezi sp. Nov.  
En honor al  Dr. Jorge Hernández Camacho eminente 
científico colombiano recientemente fallecido.
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