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RESUMEN GENERAL 

Los triatominos son insectos hematófagos pertenecientes a la subfamilia 

Triatominae. Su importancia radica en ser vectores potenciales del parásito 

Tripasonoma cruzi, agente causal de la enfermedad de Chagas. El objetivo principal 

de esta tesis es analizar los patrones biogeográficos y los impulsores ambientales 

que determinan dichos patrones. Este trabajo esta divido en tres capítulos, el 

capítulo 2 se trata de regionalizar las áreas geográficas con base en la distribución 

geográfica de 135 especies de triatominos que ocurren en el nuevo mundo, así 

mismo se analizó cuáles son las variables ambientales que están limitando cada 

biorregión, aplicando análisis estadísticos multivariados como el NMDS, UPGMA, 

RDA y árbol de regresión. Los análisis demuestran que existen siete biorregiones 

en el nuevo mundo, caracterizadas por especies únicas de triatominos. Las 

variables ambientales más importantes para la delimitación de las biorregiones son 

la precipitación, elevación y la vegetación. En el capítulo 3 se analizó la diversidad 

funcional basado en rasgos morfofuncionales de 80 especies de triatominos y la 

relación rasgo-ambiente en las distintas biorregiones. Se aplicaron análisis 

multivariados para cuantificar la diversidad funcional y para determinar la relación 

rasgo ambiente se realizó un análisis de ordenación RDA y fourthcorner. Se 

encontró que hay mayor diversidad funcional en las regiones neotropicales que en 

las regiones subtropicales. Se demostró que las variables ambientales como el 

clima, la topografía y la vegetación moldean las estructuras morfofuncionales de los 

triatominos, lo que limita su distribución en ciertas áreas geográficas.   

 

 

 

Palabras claves: Triatominae, biorregiones, rasgos morfofuncionales, análisis 

multivariado. 
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CAPÍTULO 1 

INTRODUCCIÓN GENERAL 

 

La comprensión de las causas principales de los gradientes de diversidad y áreas 

de distribución de las especies requiere de un enfoque integrativo, que incluye 

campos como la ecología, biología, evolución y la geografía (Villalobos, 2022). La 

biogeografía desde un enfoque ecológico y evolutivo sugiere que los patrones 

espaciales y temporales de distribución son producto de la influencia del clima 

presente y pasado en diferentes regiones geográficas (Cox et al., 2016), así como 

de la historia geológica de la región en estudio (Llorente-Bousquets y Morrone, 

2001). Uno de los principales objetivos de la biogeografía es clasificar la biota del 

planeta en unidades geográficas, estas unidades se denominan regiones 

biogeográficas y generalmente definen los límites de la distribución de las especies 

a una gran escala espacial (Escalante, 2009; Mateo y Bollo, 2016; Daru et al., 2017). 

Por lo tanto, la determinación de las regiones biogeográficas nos ayuda a 

comprender los patrones biogeográficos relacionados a la distribución de las 

especies, así como también, permite comprender y analizar los procesos del 

recambio genético y taxonómico (Müller, 1974; Lozano y Meaza, 2003; Kreft y Jetz, 

2010; González-Orozco et al., 2014). Desde un enfoque evolutivo, las relaciones de 

parentesco entre las especies y linajes permiten cuantificar la generación y extinción 

de las especies a lo largo del tiempo, así como la historia evolutiva de sus 

características.  Estos enfoques, permiten responder preguntas aplicadas a la 

conservación de la biodiversidad e incluso la prevención de enfermedades. Bajo 

este mismo enfoque integrador, es posibles estudiar fenómenos globales sobre el 

origen y destino de las enfermedades infecciosas (Villalobos, 2022). 

Por otra parte, los gradientes de diversidad biológica se pueden cuantificar a partir 

de la variedad de rasgos individuales de las especies dentro de una comunidad, 

denominado diversidad funcional (FD por sus siglas en inglés) ( McGill et al., 2006 ). 

La cual ha ayudado a comprender la estructura y la dinámica de las comunidades 

ecológicas, y predecir su respuesta a perturbaciones naturales o humanas (Diaz y 
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Cabido, 1997). Los rasgos funcionales generalmente se definen como cualquier 

característica medible a nivel individual que directa o indirectamente afecta la 

condición física o el desempeño general de los individuos (p. ej., crecimiento, 

fecundidad, supervivencia) (Violle et al., 2014). Según la naturaleza exacta de los 

rasgos medidos, los rasgos pueden influir en las tolerancias ambientales y los 

requisitos del hábitat. Por lo tanto, estos rasgos determinan dónde puede vivir una 

especie y  por ende delimita su distribución en el espacio geográfico (Steneck y 

Dethier 1994; Lavorel et al., 1997). 

Estudiar los patrones de distribución espacial de insectos vectores es fundamental 

para conocer los mecanismos subyacentes a la incidencia de enfermedades 

transmitidas por vectores debido a los cambios ambientales que afectan directa o 

indirectamente a la distribución de las especies (Gorla, 2021, Arbo et al., 2022). Por 

ejemplo, los escenarios eco-epidemiológicos para la transmisión de la enfermedad 

de Chagas son complejos, ya que interactúan componentes de diferente naturaleza 

y se ha convertido en una problemática socioambiental (Ceccarelli, 2018), por lo 

tanto, las medidas de control de vectores para disminuir el contacto humano-vector 

y la transmisión de la enfermedad son difíciles de implementar en todos los 

contextos geográficos, debido a la heterogeneidad ambiental, espacial y 

demográfica que moldean el patrón de riqueza de especies de triatominos (Moncayo 

y Silveira, 2009). Por lo que es necesario contar con más y mejores herramientas 

para la adecuada caracterización de los escenarios de riesgo y transmisión de esta 

enfermedad.   

Los miembros de la subfamilia Triatominae (Orden: Hemíptera) son un grupo de 

insectos hematófagos, vectores del parásito Trypanosoma cruzi, agente causal de 

la enfermedad de Chagas (Chagas, 1909), la cual se transmite por diferentes vías: 

congénita, transfusional, trasplante de órganos u oral, pero el principal mecanismo 

de transmisión es vectorial por medio de la picadura de los triatominos infectados al 

depositar sus heces sobre la piel o mucosas del huésped. Además, la enfermedad 

de Chagas es una de las principales enfermedades tropicales desatendidas (ETD) 

y ocurre desde el sur de Estados Unidos hasta Argentina, donde afecta entre 6 y 8 
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millones de personas (OMS, 2021), presenta los mayores impactos sociales y 

económicos entre todas las enfermedades infecciosas. Actualmente, cerca de 70 

millones de personas en América viven en áreas expuestas al riesgo de contraer la 

enfermedad de Chagas, convirtiéndose en una problemática médica y económica 

(OPS/, 2022). 

Dado a lo expuesto anteriormente, los triatominos han sido estudiados bajo diversos 

enfoques, incluyendo la sistemática, biología, ecología, biogeografía y evolución 

(Reyes-Novelo et al., 2011; Georgieva et al., 2017; Monteiro et al., 2018; Galvão, 

2021). En cuanto a la taxonomía de los triatominos, se conocen alrededor de 153 

especies, de las cuales tres son fósiles, el grupo está dividido en cinco tribus: 

Alberproseniini, Bolboderini, Cavernicolini, Rhodniini y Triatomini, con 16 géneros. 

La mayoría de las especies son vectores potenciales de T. cruzi y ocurren en el 

nuevo mundo. En este continente se distribuyen desde el noreste de Estados 

Unidos hasta Argentina (Justi y Galvão, 2017; Monteiro et al., 2018; Chaboli Alevi 

et al., 2021). 

En los últimos años ha crecido progresivamente el conocimiento macroecológico y 

biogeográfico de las enfermedades infecciosas, siendo fundamental para describir 

y explicar los impulsores espaciales y temporales sobre los patrones de diversidad 

de los insectos vectores, así como la aparición de nuevos brotes de enfermedades 

infecciosas en diferentes contextos geográficos (Kilpatrick y Ryolph, 2012; Morens 

y Fauci, 2013; Filion et al., 2020; Swei et al., 2020). Sin embargo, los estudios que 

integran diferentes enfoques para entender los mecanismos y procesos de los 

patrones de distribución de vectores para la mayoría de las enfermedades 

infecciosas son escasos, incluyendo la enfermedad de Chagas. Por lo que es 

importante unificar el conocimiento biológico, ecológico y evolutivo de las especies 

de triatominos, para tener una mejor comprensión de las causas de los patrones de 

infección de la enfermedad de Chagas en las diferentes áreas geográficas, así como 

también facilitar la prevención de riesgo de la enfermedad en escenarios climáticos 

y demográficos futuros (Murray et al., 2015). 
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Por lo tanto, el objetivo principal de este estudio es analizar los patrones 

biogeográficos de la subfamilia Triatominae en el Nuevo Mundo basado en la 

distribución de sus miembros y sus correlativos ambientales. Para ello, en el capítulo 

2 de esta tesis se define las regiones biogeográficas basado en la distribución, 

composición taxonómica y su relación con las variables ambientales. Por su parte, 

el capítulo 3 analiza la diversidad funcional a lo largo del continente y la relación 

especie-rasgo-ambiente. Los resultados de este trabajo permitirán comprender 

como los factores ambientales afectan la distribución de estos insectos 

hematófagos vectores de la enfermedad de Chagas y servirá como apoyo para 

planificar estrategias de vigilancia y control vectorial en las diferentes regiones 

biogeográficas.  
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A B S T R A C T   

The subfamily Triatominae includes a group of hematophagous insects, vectors of the parasite Trypanosoma cruzi, 
which is the etiological agent of Chagas disease, also known as American trypanosomiasis. Triatomines occur in 
the Old and New World and occupy diverse habitats including tropical and temperate areas. Some studies suggest 
the distributions of triatomines group into three or four regions. This study objectively determined bioregions 
focused specifically on New World Triatominae, using clustering and ordination analysis. We also identified 
indicator species by bioregion and investigated relationships among bioregions and environmental variables 
using redundancy analysis and multivariate regression trees. We delineated seven bioregions specific to Tri-
atominae and linked each with indicator species. This result suggests more biogeographical structure exists than 
was revealed in earlier studies that were more general, subjective, and based on older taxonomic and distri-
butional information. Precipitation, elevation, and vegetation were important variables in the delimitating 
bioregions. This implies that more detailed study of how these factors influence triatomine distributions could 
benefit understanding of how Chagas disease is spread.   

1. Introduction 

A main objective of biogeography is to classify the world biota into 
geographic units, such as biogeographic regions (bioregions), which 
represent geographic areas defined by species found in them (Escalante, 
2009). Bioregions, in turn, define general limits for distributions of 
species assemblages (Escalante, 2009; Mateo Rodríguez and Bollo 
Manent, 2016; Daru et al., 2017). In other words, bioregions are basic 
macrounits of biodiversity (Daru et al., 2017) and their establishment 
helps reveal ecological and geological processes that explain the distri-
butions of species (González-Orozco et al., 2014). 

Bioregions are often used to answer questions related to species and 
ecosystem conservation, ecology, and evolution (Kreft and Jetz, 2010; 
Matamoros et al., 2015; Ennen et al., 2017, 2020). However, bioregions 
are also relevant to human health, especially regarding vector-borne 
infectious diseases where the vector-guest-pathogen relationship is 
closely related to the environment (Lambin et al., 2010; Reisen, 2010). 

Areas with suitable conditions allow vector proliferation by providing 
habitats for reproduction and dispersion, which affects pathogen repli-
cation and facilitates vector-guest-pathogen contact and transmission of 
infectious diseases (Ippoliti et al., 2019). Therefore, bioregions can 
provide information on vector-distribution patterns and may be a tool 
for prevention of infectious diseases (Just et al., 2014). 

Subfamily Triatominae includes a group of hematophagous (blood 
feeding) insects that are vectors of the parasite Trypanosoma cruzi, which 
is the etiological agent of Chagas disease, also known as American 
trypanosomiasis (Chagas, 1909). Although transmission of T. cruzi can 
occur through different routes (e.g., congenital, transfusion, organ 
transplantation, oral), the main mechanism of transmission to humans 
and other mammals is vectorial; through the contact of skin or mucous 
membranes with feces/urine of infected triatomines (WHO, 2023). 
Currently, there are 160 species described in the subfamily Triatominae 
(with 157 extant species and three fossil species), grouped into 18 
genera and five tribes (Alberproseniini, Bolboderini, Cavernicolini, 
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Rhodniini and Triatomini) (Alevi et al., 2021; Gil-Santana et al., 2022; 
Oliveira-Correia et al., 2022; Téllez-Rendón et al., 2023; Zhao et al., 
2023). Most species are potential vectors of T. cruzi and occur in the Old 
and New World (Justi and Galvão, 2017; Monteiro et al., 2018a; Alevi 
et al., 2021). This study deals with New World species, a group 
distributed from the northeastern United States to Argentina. 

Chagas disease is a major neglected tropical disease distributed from 
the southern United States to Argentina, coinciding with the distribution 
of New World triatomines. Chagas disease affects six to eight million 
people (WHO, 2023) and presents an acute phase during which, 
numerous parasites circulate in the blood. While symptoms are often 
absent or mild and unspecific, some infected people present fever, 
headache, enlarged lymph glands, muscle pain, difficulty breathing, 
swelling, and abdominal or chest pain. On the other hand, during the 
chronic phase, the parasites are hidden mainly in the heart and digestive 
muscles. In later years, up to a third of patients in the chronic phase 
suffer from cardiac disorders and up to 10 % suffer from digestive issues 
(typically enlargement of the esophagus or colon) or from neurological 
disfunction. Chagas disease represents a major problem with respect to 
the morbidity and mortality of the general population and has become a 

burden that depletes the region’s economic resources and affects the 
social and occupational environment of those suffering from it (Haber-
land et al., 2013). Currently, about 70 million people in the Americas 
live in areas where Chagas disease is present (WHO, 2023). 

Some biogeographic studies of Triatominae focus solely on under-
standing and analyzing species-richness patterns (Rodriguero and 
Gorla, 2004; Diniz-Filho et al., 2013; Fergnani et al., 2013; Esteban 
et al., 2017; Ceccarelli et al., 2020b). Others suggest the distributions of 
triatomines group into three or four regions. For example, Schofield and 
Galvão (2009) conclude the tribe Triatomine is organized into three 
bioregions: Caatinga-Cerrado-Chaco corridor, inter-Andean, and 
Central-North America (Fig. 1A). Alternatively, Cecarrelli et al. (2018) 
divided the Americas into four triatomine bioregions: 
Caatinga-Cerrado-Chaco, Amazonian-Andean, Panamanian and North 
American (Fig. 1C) and the Pan American Health Organization/World 
Health Organization proposed five epidemiological subregions: South-
ern Cone, Central America, Andean, Amazonian, and Mexico (Fig. 1B) 
(WHO and PAHO, 2011), but this was later revised by joining Mexico 
with Central America, leaving four geo-epidemiological subregions 
(Fig. 1D) (de Arias et al., 2022). Finally, Ferrari et al. (2022) proposed 

Fig. 1. Geo-epidemiological areas determined by different studies: A) Schofield and Galvão (2009); B) PAHO/WHO (2011); C) Ceccarelli et al. (2018); D) de Arias 
et al. (2022). 
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there is a major subdivision between Nearctic and Neotropical 
triatomines. 

The geographic distribution of vector organisms and the diseases 
they can transmit depends on ecological, socioeconomic, and cultural 
factors (CDC, 2020). Climate variability influences vector/pathogen 
adaptation and distribution (Institute of Medicine, 2008; CDC, 2020), 
potentially altering host-parasite interaction as well as the interaction 
between vectors and disease incidence (CDC, 2020; Ravazi et al., 2023). 
The study of relevant ecological factors is important because they help 
determine the presence and prevalence of Chagas disease. Species of 
Triatominae occupy diverse habitats from tropical areas with high pre-
cipitation, temperature, and low seasonality along with subtropical and 
temperate areas where precipitation is low and has higher seasonality 
(Ceccarelli et al., 2018). In addition, elevated availability of water and 
energy, high habitat heterogeneity and complexity, and low climatic 
seasonality are each positively association with species richness of tri-
atomines (Hawkins et al., 2003; Diniz-Filho et al., 2013; Fergnani et al., 
2013; Calderón and González, 2020). 

In this study we determined bioregions for Triatominae using 
UPGMA clustering and NMDS ordination analysis, which offer a 
rigorous delineation and interpretation of bioregions (Kreft and Jetz, 
2010). In addition, we determined indicator species for each bioregion 
along with the environmental variables that drove the determination of 
each bioregion. With this comprehensive analysis, we aimed to provide 
an updated and focused framework for the distribution of Triatominae. 
Improved understanding of triatomine biogeography may help direct 
subsequent studies striving to predict how species distributions will 
behave under a changing climate (e.g., Ceccarelli and Rabinovich, 
2015). 

2. Materials and methods 

2.1. Species distribution data 

We gathered distribution data for 139 recognized species of tri-
atomines (see supplementary materials, Table 1). Data were primarily 
acquired from Ceccarelli et al., (2020a, 2022), with a total of 35,519 
record of occurrences. Our dataset included occurrences from Argentina 
to the northern United States of America, encompassing the whole dis-
tribution of New World triatomines (Fig. 2). We did not distinguish 
between collections made from urban settings and those made in natural 
settings because each of these represents the natural species distribution 
and either one can contribute to disease transmission and spread. 

Initial dataset cleanup consisted of two steps: standardization of 

taxonomic designations using current names (Alevi et al., 2021; Galvão, 
2021) and removal of duplicate records. Thereafter, the dataset was 
reduced to 17,335 records (Fig. 2). Duplicates were eliminated using the 
software R version 4.2.1 (R Core Team, 2019) package dplyr (Wickham 
et al., 2021). 

After data curation, we built range maps for each species, calculated 
in the R package alphahull (Pateiro-López and Rodríguez-Casal, 2010), 
implementing the method of polygon α-convex hull (Asaeedi et al., 
2017). This method estimates the range of a species (Rosser et al., 2012; 
Lanner et al., 2020; Ceccarelli et al., 2020b; García-Andrade et al., 
2021). To determine the appropriate alpha value, different values were 
tested (α = 8, 10, 12, 14, 15, 18) (Ceccarelli et al., 2020b). We chose an 
α=8 as it maximized the inclusion of occurrence records and had an 
optimal fit with species-to-species distribution maps. We then built a 
presence-absence matrix (1–0) by overlaying our final species distribu-
tion hulls on a 1◦x1◦ (~111 × 111 km) longitude and latitude grid 
(species of triatomines in columns, sites corresponding to grid cells in 
rows). The final data matrix contained 116 species (columns) and 2366 
sites (rows). Species that were not included in the matrix had highly 
restricted distributional ranges, that were biogeographically uninfor-
mative. These were mostly species with between one and three records 
and present only in one grid cell. 

2.2. Taxonomic tree 

Since no completely resolved phylogenetic tree exist for the Tri-
atominae subfamily and available trees recover many groups within the 
subfamily as paraphyletic (Kieran et al., 2021), we built a new tree 
including all 116 species analyzed in this study, investigating five levels 
of classification: tribe, genus, group, species complexes, and species 
(Monteiro et al., 2018). We built the tree using function taxa2dist 
(Oksanen et al., 2019) of the R package vegan (Oksanen et al., 2019), 
which calculates taxonomic distances species by species and determines 
classification of a taxonomic matrix (species-family) (Heino and Tolo-
nen, 2018). The tree reflects a hierarchical classification, which can 
establish broader taxonomic relationships within incomplete 

Table 1 
Indicator species and main vectors of Chagas disease.  

Bioregions Indicator species Vector Chagas disease  

1 Chacoan-Andean 
(ChAn) 

T. patagonica; T. platensis T. patagonica T. infestans  

1 Caatinga-Cerrado- 
Pampa (CCPa) 

T. sordida; T. 
pseudomaculata; P. 
megistus; P. tertius; R. 
neglectus 

T. infestans; T. brasiliensis; 
P. megistus; T. sordida  

1 Amazonian-Andean 
(AmAn) 

E. mucronatus; M. 
trinidadensis; R. robustus; 
R. pictipes 

T. dimidiata; T. infestans; R. 
prolixus; R. pictipes; R. 
robustus; P. geniculatus  

1 Panamanian (Pa) E. cuspidatus T. dimidiata; R. prolixus; R. 
pallescens  

1 Caribbean (Ca) N. flavida –  
1 Central Mexico 

(CeMe) 
T. barberi; T. mazzottii; T. 
pallidipennis; T. mexicana 

T. barberi; T. mazzottii; T. 
pallidipennis; T. mexicana; 
T. dimidiata, T. phyllosoma; 
T. longipennis; T. 
gerstaeckeri  

1 Northern Mexico- 
United States of 
America (NoM-USA) 

T. protracta; T. sanguisuga T. protracta; T. sanguisuga; 
T. rubida; T. gerstaeckeri; T. 
longipennis  

Fig. 2. Occurrence points of the 139 species subfamily Triatominae.  
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phylogenies (Hardy and Senterre, 2007; Ruhí et al., 2013). Through the 
construction of trees, several authors have studied the phylogenetic di-
versity of macroinvertebrates (for example), finding diverse phyloge-
netic patterns (e.g.,Heino and Tolonen, 2018; Rocha et al., 2018). 
Additionally, the taxonomic tree facilitates calculation of phylogenetic 
distances (Heino and Tolonen, 2017). 

2.3. Environmental data 

To estimate the influence of environmental conditions and under-
stand how they may drive distributions of triatomines, we downloaded 
19 climatic variables related to precipitation and temperature from 
Worldclim (https://www.worldclim.org/data/index.html) and ob-
tained four topography-related variables (elevation, slope, topographic 
position index [TPI] and terrain ruggedness index [TRI]) from the 
EarthEnv platform (https://www.earthenv.org/topography). We also 
obtained a vegetation variable (percentage of vegetation cover), from 
https://globalmaps.github.io/ptc.html. 

3. Bioregion delimitation 

Bioregion delimitation was achieved with a suite of methods, 
following Hatta et al. (2015), with minor modifications. We first 
calculated a distance matrix of phylogenetic beta diversity PBD (Baselga 
and Gómez-Rodríguez, 2019) by applying the UNIfrac metric (unique 
fraction; Lozupone and Knight, 2005) on our taxonomic tree and 
presence-absence matrix. The UNIfrac metric is a weighted distance 
measure of the length of the branches of a taxonomic tree (Lozupone and 
Knight, 2005). The distance matrix was calculated through the function 
beta.pd.decompo of the R package “picante” (Kembel et al., 2010). 

3.1. Ordination analysis 

Ordination methods offer a first step to identify groups of sites and 
visualize relationships among groups according to their taxonomic 
composition (Kreft and Jetz, 2010). We used a 
non-metric-multidimensional-scaling (NMDS) based PBD matrix to 
visualize the triatomine distribution data in multidimensional ordina-
tion space. We ran NMDS using metaMDS in vegan (Oksanen et al., 2019) 
and then plotted and mapped the results by assigning a color to each grid 
cell according to its position in ordination space. 

3.2. Cluster analysis 

To visualize relationships among clusters, we performed hierarchical 
clustering analysis, employing the unweighted pair-group method using 
arithmetic mean (UPGMA) to generate a hierarchical classification of 
sites (cells). This method is used because UPGMA facilitates hierarchical 
synthesis among bioregions (Kreft and Jetz, 2010; Matamoros et al., 
2015; Ennen et al., 2017, 2020; Rico et al., 2022). The UPGMA analysis 
was performed using PBD matrix, applying hclust function of the R vegan 
package (Oksanen et al., 2019). 

To evaluate the performance of UPGMA we calculated a Cophenetic 
Correlation Coefficient (Sokal et al., 1962). The optimal number of 
groups for biogeographic regionalization was determined with the use of 
the silhouette coefficient (Kaufman and Rousseeuw, 1962), using the 
fviz_nbclust function of the R package factoextra (Kassambara, 2017). 
Once the number of groups was defined, the result was presented in a 
dendrogram and maps using the R packages “Rgdal” (Bivand et al., 
2020), “Rgeos” (Bivand and Rundel, 2020) and “Maptool” (Bivand and 
Lewin-Koh, 2020). Distinctive colors were assigned to bioregions using 
the RGB color levels obtained from the centroids of each cluster plotted 
on the first two NMDS axes. PerMANOVA and paired PerMANOVA tests 
were performed to test for statistical differences among clusters, using 
the R vegan and RVAideMemoire packages (Herve, 2019). 

4. Characterization of bioregions 

4.1. Indicator species analyses 

To characterize the species composition of each bioregion, we 
implemented an indicator-species analysis (Dufrene and Legendre, 
1997). Dufrene and Legendre (1997) defined an indicator value index 
(IndVal) to measure associations between species and groups of sites (e. 
g., bioregions). When IndVal = 1, a species occurs in all cells of a 
bioregion and is absent from all other cells. Alternatively, IndVal =
0 indicates a species occupies few cells within a bioregion or is widely 
distributed among three or more bioregions. We ran this procedure with 
the multipart function of the R package indicspecies (De Caceres and 
Legendre, 2009) and determined statistical significance using a per-
mutation test (1000 permutations). We classified species with indicator 
values > 60 % and p < 0.05 as indicator species. 

5. Environmental drivers in determination of bioregions 

5.1. Redundancy analysis (RDA) 

We performed redundancy analysis (RDA) to determine relationship 
among bioregions and environmental variables. A multivariate RDA 
analysis combines regression and principal component analysis, offering 
an advantage over regression alone by identifying predictor variables 
that explain variation among bioregions (Legendre and Legendre, 
2012). However, there is often collinearity among predictor variables, 
which can result in overfitting of the model (Dormann et al., 2013; 
O’Brien, 2017). To avoid this, a non-collinear variable selection pro-
cedure was used by applying the variance-inflation factor (VIF; Akin-
wande et al., 2015) method with the vif function of the R car package 
(Fox and Weisberg, 2019). The VIF measures how much the variance of a 
regression coefficient is inflated due to multicollinearity. The smallest 
possible value of VIF signifies absence of collinearity (Kasambara, 
2017). A VIF value > 10 indicates significant collinearity (Craney and 
Surles, 2002; James et al., 2014). Therefore, variables with VIF values <
10 were retained as free of collinearity and a significance test was per-
formed for each of these variables. As the selected variables did not have 
the same unit, the data were transformed by the standardization 
method, which scales each within a range of 0–1 (Christopher, 2017). 
For this, we used the decostand (Oksanen et al., 2019) function, R 
package vegan. Then, we performed the RDA again using only variables 
free of collinearity and the significance of the model was evaluated 
based on a permutation test, using the anova.cca function of the vegan 
package with 999 permutations (Oksanen et al., 2019). 

5.2. Regression-tree analysis 

The RDA only establishes global relationships among selected envi-
ronmental variables and bioregions. To determine environmental fac-
tors important in determination of bioregions, we used multivariate 
regression-tree analysis (MRT) (De’ath, 2002), which produces a tree 
model highlighting the most structures and identifies which of these 
factors are the most important (Torgo, 2017). This analysis selects the 
explanatory environmental variables that divide the data into two ho-
mogeneous groups of bioregions. This process is repeated until the 
optimal tree size is obtained, however, to avoid overfitting the model, 
we used cross-validation method (Breiman et al., 1984). This method 
allows selecting the tree size with the minimum estimated error rate and 
with the highest predictive power (Borcard et al., 2011; Smith et al., 
2019). 
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6. Results 

6.1. Bioregions and indicator species 

We obtained seven bioregions based on the UPGMA (Fig. 3A) and 
NMDS (Fig. 3B) procedures. We detected the same bioregions in both 
analyses (Fig. 3C). PerMANOVA indicated significant differences among 
bioregions (p = 0.001), which are described below.  

1) The Chaco-Andean bioregion (ChAn, Fig. 3C) extends north from 
southern Argentina and includes northern Chile and southern parts 
of Uruguay, Bolivia, and Peru. This includes northern Patagonia, the 
Pampas, the Chaco, and southern Andes, as well as the Atacama 
Desert. This region has 28 species of triatomines (see supplementary 
materials, Table 2). Indicator species are Triatoma platensis and Tri-
atoma patagonica (Fig. 4), the latter of notable epidemiological 
importance for transmission of Chagas disease (Table 1).  

2) The Caatinga-Cerrado-Pampa bioregion (CCPa, Fig. 3C) includes 
northeastern, southeastern, and southern Brazil, northern Uruguay, 
Paraguay, eastern Bolivia, and northernmost Argentina. This in-
cludes the Caatinga, Cerrado, Pantanal, Atlantic Forest, and Pampa. 
This region has the most triatomine species, 53 (see supplementary 
materials, Table 2). Indicator species are Triatoma pseudomaculata, 
Rhodnius neglectus, Psammolestes tertius, Panstrongylus megistus and 
Triatoma sordida (Fig. 4), two of which are of epidemiological 
importance (Table 1). 

3) The Amazonian-Andean bioregion (AmAn, Fig. 3C) includes north-
ern Brazil, northern Bolivia, Guyana, Suriname, French Guiana, 

Colombia, Venezuela, and Ecuador. This bioregion contains the 
Amazon and Orinoco river drainages and some adjacent coastal 
drainages. This bioregion has the second most triatomine species, 38 
(see supplementary materials, Table 2). Indicator species are Eratyrus 
mucronatus, Microtriatoma trinidadensis, Rhodinus robustus and 
R. pictipes (Fig. 4), two of which transmit Chagas disease (Table 1).  

4) The Panamanian bioregion (Pa, Fig. 3C) extends north from trans- 
Andean Colombia and Ecuador, through Panama, Costa Rica, 
Nicaragua, Honduras, El Salvador, Guatemala, Belize, and southern 
Mexico to the Isthmus of Tehuantepec. This includes all major ter-
ranes of Central America (Choco, Chorotega, Chortis and Maya 
blocks). Twenty-eight species of triatomines occur in this bioregion 
(see supplementary materials, Table 2). The sole indicator species, 
E. cuspidatus (Fig. 4), is not an important vector of Chagas disease, 
but several others in this region are (Table 1).  

5) The Caribbean bioregion (Ca, Fig. 3C) includes the island of Cuba, 
the only Caribbean Island harboring Triatominae. Of the four species 
described for Cuba (Hernández and Gonzales, 2006), only two were 
recorded in this study (see suplememtary materials, Table 2). An 
indicator species is Nesotriatoma flavida, endemic to Cuba (Fig. 4). 
This species does not transmit Chagas disease (Table 1).  

6) The Central Mexico bioregion (CeMe, Fig. 3C) lies entirely within 
Mexico. It includes the Sierra Madre del Sur and Trans-Mexican 
Volcanic Belt. Fewer triatomine species were found in this biore-
gion, 18 (see supplementary materials, Table 2). Indicator species are 
Triatoma mexicana, T. pallidipennis, T. barberi and T. mazzotti (Fig. 4), 
all of which transmit Chagas disease (Table 1). 

Fig. 3. Results of the UPGMA clustering analysis (A), NMDS ordination analysis (B) and map of America showing the bioregions detected in both analyses (C). 
UPGMA cophenetic coefficient = 0.812; NMDS stress = 0.149. ChAn= Chaco-Andean; CCPa= Caatinga-Cerrado-Pampa; AmAn= Amazon-Andean; Pa= Panamanian; 
Ca= Caribbean; CeMe= Central Mexico; NoM-USA= Northern Mexico-United States of America. 
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7) The Northern Mexico-United States of America bioregion (NoM-USA, 
Fig. 3C) includes Mexico and much of the contiguous 48 states of the 
USA. This extends from the western deserts, mountains, and coasts, 
across the Great Plains, to the forests of southeastern North America. 
Although this is one of the most extensive bioregions, only 17 species 
of triatomines occur in NoM-USA (see supplementary materials, 
Table 2). Indicator species are Triatoma protracta and T. sanguisuga 
(Fig. 4), both of which are vectors of Chagas disease (Table 1). 

6.2. Environmental drivers in the determination of bioregions 

The variance-inflation factor test selected seven environmental var-
iables free of collinearity (VIF < 10) and significant (p < 0.05). These 
were vegetation cover (COV.VEG), precipitation of the coldest quarter 
(BIO19), mean temperature of the wettest quarter (BIO8), precipitation 
of the warmest quarter (BIO18), seasonality of precipitation (BIO15), 
topographic position index (TPI) and elevation. The model that emerged 
from the redundancy analysis explained 19.7 % of the variance among 
environmental variables, of which 14.6 % was explained by the first axis 
and 5.1 % by the second axis (Fig. 5). Axis 1 revealed two main patterns: 

1) bioregions on the left have high elevations, those on the right have 
low elevations and 2) bioregions on the left have lower vegetation cover 
and precipitation, those on the right have higher vegetation cover and 
precipitation (Fig. 5). In axis 2, one pattern was present. Bioregions 
lower on the plot have less seasonality of precipitation, in contrast to 
those higher on the plot. Despite these patterns, 80.3 % or variance 
among environmental variables remained unexplained. 

The best model of the regression-tree analysis (Fig. 6) explained 26.9 
% of the total variance of the tree (CV error = 0.747, SE = 0.012). Re-
sults indicate that precipitation of the coldest quarter (BIO19), produced 
a first partition (threshold value 447.2 mm). This separated the wet 
Amazonian-Andean bioregion from other bioregions, which were drier. 
Two variables, precipitation in the warmest quarter (BIO18, threshold 
value 341.8 mm) and vegetation cover (COV.VEG, threshold value 
45.83), separated the Caatinga-Cerrado-Pampa bioregion at the second 
deepest node in the regression tree. Next, the Northern Mexico-United 
States of America bioregion was separated from remaining bioregions 
by three variables, precipitation of the coldest quarter (BIO19, threshold 
value ≥ 22.24), mean temperature of the wettest quarter (BIO8, 
threshold value ≥ 23.93) and elevation (threshold value ≥ 731.1). This 

Fig. 4. Results of the indicator species analysis with VNI >60 %, for each bioregion. ChAn= Chaco-Andean; CCPa= Caatinga-Cerrado-Pampa; AmAn= Amazon- 
Andean; Pa= Panamanian; Ca= Caribbean; CeMe= Central Mexico; NoM-USA= Northern Mexico-United States of America. 
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analysis could not separate remaining bioregions (Chacoan-Andean, 
Panamanian, Caribbean, Central Mexico). 

7. Discussion 

7.1. Bioregions 

Our analysis indicates there is greater geographic structure within 
Triatominae than has previously been recognized. We delineated seven 
bioregions whereas no previous study detected more than five. Expla-
nations for our unique findings include the fact that we used a quanti-
tative method to delineate bioregions. For example, Ferrari et al. (2022) 
characterized bioregions in a descriptive manner, noting general trends 
observed visually in a series of maps as they corresponded with the 
regionalization of Morrone (2014). However, Morrone’s regions are not 
specific to Triatominae and Ferrari et al. (2022) did not empirically 
determine boundaries between bioregions. In contrast, our bioregions 
are empirically derived, quantitative, based specifically on Triatominae 
and we determined the optimal number of groups for biogeographic 
regionalization. In addition, our study used 139 species and 35,519 
distributional records compared to 135 and 21,815 in Ferrari et al. 
(2022). The added data in our study could help explain the finer reso-
lution achieved. Likewise, we expect future studies with even more 
distributional data and improved taxonomic resolution will further 
revise our findings. 

The Chaco-Andean (ChAn) has not been found to be distinct in 
previous studies (Fig. 1). However, it was recovered as a subregion in the 
study by Ferrari et al. (2022). The ecoepidemiology of Chagas disease in 
Gran Chaco is complex and combines environmental, socioeconomic, 
and political factors that contribute to the persistence of domicile rein-
festation by triatomines (Cardozo et al., 2021a). Most of the species that 

occur in this bioregion belong to Triatoma and Panstrongylus. Tritoma 
infestans is one of the most important vectors for Chagas disease in this 
bioregion, but it is not an indicator species because it has a wide 
distribution. 

The Caatinga-Cerrado-Pampa (CCPa) bioregion has not been found 
to be distinct in previous studies (Fig. 1). Ferrari et al. (2022) et al. 
recovered Caatinga, Cerrado and Pampa as subregions within the 
neotropical group. In this bioregion, a greater richness of triatomine 
species has been recorded, especially in the Caatinga and Cerrado 
(Ceccarelli et al., 2020b; Diniz-Filho et al., 2013), which are charac-
terized by marked climatic variability, environmental energy, and 
water-energy balance (Diniz-Filho et al., 2013; Ficetola et al., 2017). 
Most of the species that occur in this region belong to Triatoma, and 
T. infestans is one of the important vectors of the Chagas. 

The Amazon-Andean (AmAn) bioregion has been generally identi-
fied (with minor differences) in previous studies (Fig. 1). However, 
Ferrari et al. (2022) recovered it as a subregion within their Neotropical 
group. Also, in this bioregion, there is a great diversity of triatomines 
and a range of wild reservoirs, which increase Chagas Disease trans-
mission (Patterson and Guhl, 2010; Stevens et al., 2011). Rhodnius 
prolixus and T. infestans are two of the most important vectors in this 
region, but they are not indicator species because of their wide distri-
bution (Ceccarelli, 2018). 

The Caribbean (Ca) bioregion has not been found to be distinct in 
previous studies (Fig. 1). In this bioregion, no human cases of Chagas 
disease have been reported (Hernández and Gonzales, 2006), although 
some triatomines are present. 

The Panamanian (Pa) bioregion has been approximated in two of the 
four previous studies (Fig. 1). Most of the species in this region belong to 
Triatoma and Rhodnius. The most important vector in this region is 
T. dimidiata. However, this species was not an indicator species because 
it has a wide distribution. 

The Central Mexico (CeMe) bioregion has not been found to be 
distinct in previous studies (Fig. 1). Almost all the species occurring in 
this region belong to Triatoma. In CeMe, T. barberi and T. dimidiata 
present the highest public-health risk (Salazar-Schettino et al., 2016). 

The Northern Mexico-United States of America (NoM-USA) biore-
gion has not been found to be distinct in previous studies (Fig. 1), but 
Ferrari et al. (2022) included this region within their Neartic group. 
Most species present in this bioregion belong to Triatoma and cases of 
Chagas disease are rare, but the presence of triatomine vectors is 
documented (CDC, 2020). 

More broadly, we detected different distributional breaks than those 
reported by Ferrari et al. (2022). These authors described a major break 
wherein bioregions from Amazonia north comprised one major 
grouping and remaining bioregions to the south comprised another. Our 
findings strongly contrast with this, indicating that a grouping of our 
CeMe, NoM-USA, and Ca bioregions was highly distinct from all others. 
Remaining groups to the south were further divided into two sub-
clusters, one including AmAn and Pa, and another including CCPa and 
ChAn. In other words, we detected a strong Nearctic-Neotropical divi-
sion and, within the Neotropics, we detected an Amazon-Middle 
America subdivision and a sub-Amazonia subdivision. 

Interestingly (although it is not a rule), the regions described in this 
study coincide with a greater occurrence of species of importance in the 
epidemiology of Chagas disease in Mexico. For example, in the south 
T. dimidiata is widely distributed; while in the center are T. pallidipenis, 
T. barberi, T. mazzottii (among others); and in the north T. rubida and 
Dipetalogaster maxima are common (Flores-Villela and Martinez-Salazar, 
2009; Ramsey et al., 2015). 

7.2. Environmental drivers in the determination of bioregions 

It is well known that temperature and precipitation affect the 
geographic distribution of Triatominae (Gorla and Noireau, 2017), but 
our regression-tree analysis places precipitation as a major factor 

Fig. 5. Result of the redundancy analysis (RDA) of the main bioregions and 
environmental variables. The ellipses represent the 95 % confidence interval. 
ChAn= Chaco-Andean; CCPa= Caatinga-Cerrado-Pampa; AmAn= Amazon- 
Andean; Pa= Panamanian; Ca= Caribbean; CeMe= Central Mexico; NoM- 
USA= Northern Mexico-United States of America. BIO19= Precipitation of 
Coldest Quarter; BIO18=Precipitation of Warmest Quarter; BIO15= Precipita-
tion Seasonality; BIO8= Mean Temperature of Wettest Quarter; TPI= Topo-
graphic Position Index; COV.VEG= Percentage of vegetation cover. 
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operating on a continental scale and partly delineating bioregions for 
Triatominae. For example, climatic suitability in R. prolixus of the 
Amazon-Andean bioregion is strongly related to precipitation, but that is 
not the case for T. infestans (Medone et al., 2015), which is more 
widespread (Table 1). 

Altitude and vegetation are also important variables that influence 
the distribution of triatomines at multiple spatial scales (Gurgel-Gon-
çalves et al., 2012; Parra-Henao et al., 2016). This agrees with our re-
sults, where vegetation cover and elevation helped differentiate 
bioregions. Specifically, the Caatinga-Cerrado-Pampa bioregion was 
partially distinguished by high vegetation cover and the Northern 
Mexico-United States of America bioregion was partially distinguished 
by relatively high elevations. Altitude can significantly affect the life 
cycle of the T. cruzi parasite (Rojas, 2015). For example, de Fuentes 
et al. (2017) reported that the virulence of T. cruzi, isolated from 
T. dimidata, is higher at 700 masl. Vegetation is an important variable 

influencing distributions of triatomines (Calderón and González, 2020). 
Thus, deforestation and habitat degradation can affect the natural 
habitat of triatomines, altering T. cruzi transmission. For example, 
Cardozo et al. (2021b) found that forest fragmentation had potential to 
increase transmission to humans. 

Nevertheless, neither our variance-inflation factor test or regression- 
tree analysis could explain even 27 % of variation in environmental 
variables among bioregions. This implies there is much still to be learned 
about the distributions of triatomines and could reflect the fact that 
environmental conditions vary substantially within bioregions, which 
are geographically extensive and topographically diverse. It could also 
mean that important environmental variables differ from those used in 
our study. Finally, it is also possible geological history has played a role 
in establishing distributional boundaries, which will require study of 
historical biogeography. 

The establishment of these regions based on Triatominae allows us to 

Fig. 6. Result of multivariate regression analysis of the relationship between bioregions and environmental variables. Bar graphs indicate the proportion of bioregion 
categories at terminal nodes. The numbers at the bottom of the leaves indicate the number (n) of cells within each group. ChAn= Chaco-Andean; CCPa= Caatinga- 
Cerrado-Pampa; AmAn= Amazon-Andean; Pa= Panamanian; Ca= Caribbean; CeMe= Central Mexico; NoM-USA= Northern Mexico-United States of America. 
BIO19= Precipitation of Coldest Quarter; BIO18=Precipitation of Warmest Quarter; BIO15= Precipitation Seasonality; BIO8= Mean Temperature of Wettest Quarter; 
TPI= Topographic Position Index; COV.VEG= Percentage of vegetation cover. 
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understand the distribution limits and assemblage of species to facilitate 
future studies in areas of interest. Furthermore, we may come to un-
derstand how geological and ecological processes have defined species 
distribution patterns on a large spatial scale (e.g., González-Orozco 
et al., 2014) and be able to correlate them with the occurrence of Chagas 
disease. Even this biogeographic-ecological work helps to improve our 
understanding of the distribution dynamics of kissing bugs. Future 
studies may be able to predict how this distribution will behave in a 
changing future, even under a context of climate change (e.g., Torres--
Delgado et al., 2022). Given the limited ability of government author-
ities to document specific vectors of Chagas disease, predicting their 
occurrence among bioregions can potentially enhance vector-control 
strategies and public-health decision making. 

8. Conclusion 

Our relatively quantitative approach indicates there are seven tri-
atomine bioregions in the New World and identifies different geographic 
boundaries among bioregions than found in earlier studies (Ceccarelli, 
2018; Schofield and Galvão, 2009, PAHO/WHO, 2011; de Arias et al., 
2022; Ferrari et al., 2022). Our findings provide an update for ongoing 
development of control and surveillance strategies for triatomines, 
which are the main vectors of Chagas disease. Also, our results suggest 
that environmental conditions contribute to distributional boundaries of 
these organisms, with precipitation, temperature, vegetation cover and 
elevation being influential, although more study is needed to better 
differentiate among environmental and historical explanations for 
bioregion boundaries. 
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Schettino, P.M., Córdoba-Aguilar, A., 2017. Relationships between altitude, 
triatomine (Triatoma dimidiata) immune response and virulence of Trypanosoma 
cruzi, the causal agent of Chagas’ disease. Med. Vet. Entomol. 31 (1), 63–71. https:// 
doi.org/10.1111/mve.12198. Epub 2016 Oct 18.  

De’ath, G., 2002. Multivariate regresion trees: a new technique for modeling species- 
environment relationships. Ecology 83, 1105–1117. 

Diniz-Filho, J.A.F., Ceccarelli, S., Hasperué, W., Rabinovich, J., 2013. Geographical 
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1st ed. Universidad Nacional Autónoma de México, Centro de Investigaciones en 
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CAPÍTULO 3 

Diversidad funcional y relación rasgos-ambiente de los 

miembros de la subfamilia Triatominae en grandes 

biorregiones del Nuevo Mundo 
 

RESUMEN 

El estudio de las relaciones rasgo-ambiente, permite una mejor compresión de la 

estructura y dinámica de las comunidades ecológicas y ayudan a predecir su 

respuesta ante perturbaciones naturales o humanas. La biogeografía basada en 

rasgos se ha aplicado para estudiar la dinámica de las enfermedades transmitidas 

por vectores. Las especies de la subfamilia Triatominae son vectores de la 

enfermedad de Chagas. El objetivo principal de este estudio es analizar los patrones 

de diversidad funcional y la relación rasgo-ambiente de los triatominos en las 

distintas biorregiones en el Nuevo Mundo. Para limitar nuestro estudio se tomó en 

cuenta seis de las siete biorregiones, para poder calcular la diversidad funcional. Se 

desarrollaron tres matrices principales; una ambiental, la segunda de presencia-

ausencia de especies y la tercera de rasgos funcionales. Para calcular la diversidad 

funcional se utilizó el índice de riqueza funcional y para determinar las relaciones 

rasgo-ambiente se realizó el análisis de ordenación RLQ y forthcorner. Se observó 

mayor diversidad funcional en la región neotropical, principalmente en las 

biorregiones Amazónico-Andino y Caatinga-Cerrado-Pampa. En cuanto a las 

relaciones rasgo-ambiente, a escala continental las variables más importantes son 

precipitación del trimestre más frio (BIO19), elevación y cobertura vegetal, sin 

embargo, a escala más regional, la respuesta de los rasgos a las condiciones 

ambientales varia en las distintas biorregiones. De manera general, el clima, 

topografía y la vegetación resultaron ser factores importantes que filtran una 

variedad de rasgos entre las especies de triatominos. 
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INTRODUCCIÓN  

 

La biogeografía es la rama de la biología que explora como los organismos se 

dispersan a través del tiempo y espacio, históricamente se ha centrado en identificar 

factores que regulan la distribución de las especies y este enfoque ha sido útil para 

desarrollar, probar y validar teorías ecológicas (Morrone, 2001). Aparte de eso, la 

biogeografía basada en rasgos puede ayudar a modelar las interacciones entre 

especies, capacidad de dispersión y la tolerancia fisiológica de manera simple y 

general (Green et al., 2012). La biogeografía basada únicamente en especies tiene 

sus limitaciones, puesto que los rangos de distribución de las especies están 

restringidos por distintas condiciones climáticas y geográficas que limitan el 

potencial de dispersión y colonización en diferentes ecorregiones o continentes 

(Ricklefs, 1987; Jackson y Harvey, 1989; Myrak, 1995). Dado a estas limitaciones, 

el estudio de los rasgos funcionales ya sean fisiológicos, morfológicos, fenológicos 

o de comportamiento, se ha vuelto cada vez más interesante en las investigaciones 

biogeográficas a grandes escalas espaciales (Violle et al., 2014). Ya que pueden 

cuantificarse para cualquier especie, independiente de su área de distribución 

geográfica o clasificación taxonómica (Martini et al., 2021).  

El estudio de las relaciones rasgo-ambiente, nos permite una mejor compresión de 

la estructura y dinámica de las comunidades ecológicas y ayudan a predecir su 

respuesta ante perturbaciones naturales o humanas (Diaz y Cabido 1997). Por 

ejemplo, la tolerancia fisiológica de las plantas ante la sequía y el diámetro del vaso 

de la xilema pueden ayudar a pronosticar el cambio en las especies y como esto 

puede alterar la composición de las comunidades en respuesta a la variación de las 

condiciones medioambientales (Craine et al., 2013; Reich, 2014).  

Este enfoque ha sido objeto de estudio para la biogeografía de la conservación, en 

especial los peces (Ribeiro et al., 2016; Santos et al., 2019; Poveda-Cuellar et 

al., 2021). Pero también se ha aplicado para estudiar la dinámica de las 

enfermedades transmitidas por vectores (Cator et al., 2020). La incidencia de las 

enfermedades infecciosas está impulsada por la abundancia de los vectores, 
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huéspedes y patógenos que están relacionados entre sí (Institute of Medicine, 2008; 

FIP, 2020). Se conoce que el comportamiento y la historia de vida de un vector está 

íntimamente relacionado con la dinámica de cualquier enfermedad transmitida por 

vectores, porque influye en las tasas de transmisión de los parásitos hacia los 

huéspedes. Y estas características biológicas de los vectores pueden describirse 

como rasgos funcionales. Las cuales determinan la aptitud (producción reproductiva 

a lo largo de la vida) de los organismos individuales (McGill et al., 2006; Gibert et 

al., 2015). Por otro lado, los rasgos funcionales de los vectores como el 

comportamiento, historia de vida son sensibles a los cambios ambientales (Cator et 

al., 2020). En particular, la temperatura ha sido documentado como uno de los 

factores más importantes que influye en los rasgos de los vectores (Bayoh y 

Lindsay, 2003; Delatte et al., 2009; Ciota et al., 2014). Otras variables ambientales 

como la humedad y precipitación afectan directamente los rasgos en cualquier etapa 

de vida de los vectores (De Costa et al., 2010; Takken et al., 2013; Shapiro et al., 

2016), que en general afectan la dinámica poblacional de dichos organismos y esto 

conlleva a la incidencia de enfermedades transmitidas por vectores convirtiéndose 

en un riesgo para la población humana.   

Con lo anterior, el objetivo principal de este capítulo es analizar la relación rasgo-

ambiente de los miembros de la subfamilia Triatominae en las diferentes 

biorregiones determinadas en el capítulo anterior y testear porque los organismos 

responden a condiciones ambientales específicas 

 

MATERIALES Y MÉTODOS 

Área de estudio  

Para limitar nuestro análisis, se utilizaron seis de las siete biorregiones identificadas 

en el capítulo anterior. No se incluyó la región del Caribe porque solo se encontró 

información morfofuncional de una especie en esa biorregión. Se eligió este espacio 

geográfico ya que resume distintas condiciones ambientales en diferentes 

biorregiones. Las cuales proporcionan una información útil para evaluar los efectos 

de la biogeografía en las relaciones rasgo-ambiente.  
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Figura 3. 1.- Biorregiones del Nuevo Mundo. ChAn= Chaco-Yino; CCPa= Caatinga-Cerrado-Pampa; 

AmAn= Amazónico-Andino; Pa= Panamanian; CeMe= Centro de México; NoM-USA= Norte de 

México- Estados Unidos de América.   

Construcción de matrices ambientales, de especies y de rasgos 

El análisis de ordenación (RLQ) permite el análisis de tres matrices simultáneas 

para evaluar las relaciones rasgo-ambiente (Dray et al., 2014). Este método vincula 

tres matrices principales: ambiental (R) que contiene las variables que describen las 

condiciones ambientales de los sitios, de abundancia o presencia-ausencia de las 

especies (L) y la de rasgos de las especies (Q), por eso se le conoce como análisis 

de RLQ.  

Por lo anterior, se desarrolló una matriz de variables ambientales (matriz R) 

relacionadas con el clima, topografía y vegetación. Se realizó una selección de 

variables no colineales empleando el análisis de componentes principales (PCA) y 

factor de inflación de varianza (VIF), ambos análisis son complementarios. Para el 

análisis de PCA se aplicó la función dudi.pca del paquete ade4 (Kassambara, 2017), 

usando el programa R ver. 4.2.3 (R Core Team, 2023). Se tomó en cuenta los dos 
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primeros ejes del análisis que explicaron gran parte de la varianza. Posteriormente, 

para eliminar la multicolinealidad entre las variables ambientales se realizó el 

análisis del VIF aplicando la función vif del paquete car (Fox y Weisberg, 2019) 

implementado en R ver 4.2.3 (R Core Team, 2023). Aquellas variables que tienen 

un valor de VIF por debajo del umbral de 10 se retuvieron como libres de 

colinealidad y se realizó una prueba de significancia para cada variable. La matriz 

final incluye seis variables ambientales (Cuadro 3.1) con 2306 celdas de cuadricula. 

Esta misma matriz se subdividió para producir seis matrices ambientales por 

biorregión. 

Cuadro 3. 1.- Variables ambientales seleccionadas como significativas. 

Variable  Descripción  VIF p 

BIO15 Estacionalidad de precipitación 4.894 0.001 *** 

BIO18 Precipitación del trimestre más 

cálido (mm) 

6.966 0.001 *** 

BIO19 Precipitación del trimestre más 

frio (mm)  

6.522 0.001 *** 

BIO8 Temperatura media del trimestre 

más húmedo (°C) 

8.416 0.001 *** 

ELEVACION Altitud (msnm) 8.424 0.001 *** 

COB.VEG Cobertura vegetal (%) 2.732 0.001 *** 

 

 

Para la matriz L, se construyó una matriz de presencia y ausencia a una resolución 

de 1°x1°, con 80 especies (columnas) y 2306 celdas de cuadricula (filas). Se 

consideró este número de especies de las cuales existe información sobre sus 

rasgos morfofuncionales. Luego se construyó una matriz para cada biorregión.  

Para la matriz Q, se obtuvieron datos morfofuncionales de 80 especies de 

triatominos (Fergnani et al., 2013). Se consideró un total de 10 rasgos (Cuadro 3.2) 

(Ver anexo 3.1-3), se eligieron estos rasgos porque están relacionados con alguna 
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función. El rostrum o probóscide está relacionado con la alimentación, con la cual 

succionan la sangre de sus huéspedes y reservorio, participa en la transmisión del 

parasito Tripanosoma cruzi (Otálora-Luna et al., 2015; Bello-Bedoy et al., 2019). La 

proporción de la cabeza y de los ojos son uno de los rasgos que están relacionados 

con la capacidad visual de los triatominos (Dujardin et al., 2009). El pronoto se 

caracteriza por contener la maquinaria muscular, ya que se encuentra vinculado con 

las alas y patas que permite la locomoción y dispersión de estos insectos (Gurevitz 

et al., 2009).  El abdomen es un rasgo relacionado con la fecundidad (Botto-Mahan 

et al., 2008). Las antenas les permite orientarse hacia sus fuentes de alimentación 

(Flores y Lazarri, 1996). El tamaño corporal está relacionado con el 

crecimiento/desarrollo de los insectos (Nijhout et al., 2014). Todas estas 

características son sensibles a los cambios ambientales. 

Cuadro 3. 2.- Rasgos morfofuncionales de triatominos. 

Código  Descripción  Función  

LT Longitud total del cuerpo  Relacionado con el 

crecimiento/desarrollo 

AP Ancho del pronoto Relacionado con la 

locomoción 

AA Ancho del abdomen Relacionado con la 

fecundidad 

PSA2 Proporción del segundo segmento 

antenal.  

Relacionado con la 

comunicación/orientación 

PSA3 Proporción del tercer segmento 

antenal 

PSA4 Proporción del cuarto segmento 

antenal  

PSR2 Proporción del segundo segmento 

rostral 

Relacionado con la 

alimentación 

PSR3 Proporción del tercer segmento 

rostral 
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RLAC Relación longitud/ancho de la 

cabeza 

Relacionado con la visión  

PAOS Proporción de ancho del ojo 

dorsal/sinthlipsis 

Relacionado con la visión 

  

Primero se construyó una matriz de rasgos para todas las biorregiones, en el que 

las filas corresponden a las 80 especies y las columnas corresponden a los 10 

rasgos morfofuncionales. Posteriormente se subdividió esta matriz para producir 

una matriz por cada biorregión.  

Diversidad funcional  

Para cuantificar la diversidad funcional (DF), se utilizó la matriz L y Q, que incluyen 

datos de presencia-ausencia y rasgos morfofuncionales respectivamente. La 

métrica utilizada fue la riqueza funcional (FRic); la cual se define como la cantidad 

de espacio de nicho ocupado por las especies de la comunidad (Legras et al., 2018). 

Para esto se realizó un análisis de componentes principales (PCA) para calcular el 

espacio funcional multidimensional, la función usada para calcular el espacio 

funcional con rasgos continuos fue tr.cont.fspace del paquete mFD (Magneville, 

2023) implementado en R ver. 4.2.3 (R Core Team, 2023).  El análisis de PCA 

permite recuperar las coordenadas de especies y las distancias funcionales de 

especies en el espacio funcional. Al final se calculó la FRic a partir del espacio 

funcional y la matriz L, se aplicó la función alpha.fd.multidim (Magneville et al., 

2022). Para ilustrar la variación de la diversidad funcional en el espacio geográfico, 

se mapeó los valores de FRic, utilizando el software QGIS-3.24.3.  

Relación rasgo-ambiente a escala continental y regional   

Análisis de RLQ 

Para analizar las principales asociaciones entre rasgos y variables ambientales, se 

realizó un análisis de RLQ y fourthcorner (Kleyer et al., 2012), ya que estos dos 

enfoques son complementarios. El RLQ permite visualizar la distribución de los 

rasgos de las especies y su relación con las variables, mientras que el análisis 
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fourthcorner prueba la significancia estadística de las asociaciones entre un rasgo 

y una variable ambiental a la vez.  

Para el análisis de RLQ (Dolédec et al., 1996), primero se realizó un análisis de 

componentes principales tanto en la matriz R como Q y un análisis de 

correspondencia en la matriz L. Al final de estos pasos se realizó el análisis de RLQ 

y se aplicó la función rlq del paquete ade4 (Dray y Dufour, 2007) en R ver. 4.2.3 (R 

Core Team, 2023). RLQ selecciona los ejes que maximizan la covarianza entre las 

puntuaciones de los sitios por las variables ambientales y las puntuaciones de los 

rasgos por especies. Se utilizó la función rytest para evaluar la importancia global 

del análisis RLQ (Dray et al., 2014), para este procedimiento se utilizó el modelo 5 

para probar la hipótesis alternativa de que la distribución de las especies en los 

sitios está relacionada con los rasgos y condiciones ambientales. Además, se aplicó 

una prueba de permutación de Montecarlo (n=9999) con un α = 0,05 para probar la 

significación estadística de los ejes RLQ. Se repitió este paso para evaluar las 

relaciones por cada biorregión.  

Análisis fourthcorner 

Para evaluar la significancia estadística de la asociación entre los rasgos de las 

especies y las variables ambientales se realizó un análisis fourthcorner, tanto a 

escala continental como regional. Este método está basado en permutaciones para 

probar la importancia de las asociaciones por pares entre los rasgos y las variables 

ambientales basado en las puntuaciones de RLQ (Legendre et al., 1997). Se 

implementó este procedimiento utilizando la función fourthcorner del paquete ade4 

(Dray et al., 2014), basado en el modelo 5. Los valores de p se corrigieron con 9999 

permutaciones tanto de los sitios como de especies, así también, se aplicó el 

método de tasa de descubrimiento falso para ajustar los valores de p para controlar 

la tasa de error general ( Dray et al., 2014 ) y la importancia de las relaciones se 

evaluó con un valor de α = 0,05. Mientras que la fuerza de asociación para cada 

relación bivariada se evaluó mediante el estadístico de correlación fourthcorner 

(D2). El estadístico D2 oscila entre los valores -1 y 1, la cual es equivalente al 
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coeficiente de correlación de Pearson (Legendre et al., 1997). Todo el proceso se 

realizó en R ver. 4.2.3 (R Core Team, 2023). 

 

RESULTADOS   

Diversidad funcional 

La DF mostró un gradiente geográfico, donde hubo mayor diversidad funcional en 

las regiones tropicales y va disminuyendo hacia a las regiones subtropicales. Los 

valores más altos se encontraron en las regiones Caatinga-Cerrado-Pampa y 

Amazónico-Andino y los valores más bajos se encontraron en las regiones Centro-

México y Norte de México-Estados Unidos (figura 3.2). De manera general, se 

encontró mayor diversidad de rasgos morfofuncionales en la región neotropical 

versus la región neártica, que comprende los límites de distribución norte y sur de 

los triatominos.  
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Figura 3. 2.- Mapa de Diversidad Funcional (DF) de la subfamilia Triatominae. 

 

Relación rasgo-ambiente a escala continental  

Con base a nuestros resultados, las relaciones rasgo-ambiente a escala continental 

fue significativa (p<0.001), donde los dos primeros ejes de ordenación del RLQ 

explicaron el 96.8 % de la variación total, de la cual el 90.9 % fue explicado por el 

primer eje y el 5.9 por el segundo (figura 3.3). La longitud total (LT), ancho del 

pronoto (AP), ancho del abdomen (AA) y proporción de los segmentos rostral 

(PSR2-3) son los rasgos más importantes que explicaron la mayor varianza en el 

primer eje de RLQ. Para las variables ambientales, la cobertura vegetal, 

precipitación del trimestre más frio (BIO19) y elevación tuvieron la mayor correlación 
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con el primer eje. Por otra parte, los rasgos principales que se correlacionaron con 

el segundo eje de RLQ son proporción de ancho del ojo dorsal/sinthlipsis (PAOS), 

relación longitud/ancho de la cabeza (RLAC) y la proporción de las antenas (PSA2-

4) y las variables ambientales fueron estacionalidad de precipitación (BIO15), 

temperatura media del trimestre más húmedo (BIO8) y precipitación del trimestre 

más cálido (BIO18) (figura 3.3).  

 

 

Figura 3. 3.- Resultado global del análisis de RLQ, presentando los primeros dos ejes principales. 
Círculos verdes representan rasgos y las flechas a las variables ambientales.   

 

Según el análisis fourthcorner, todas las variables ambientales se asociaron 

significativamente con más de dos rasgos morfofuncionales (figura 3.4). De manera 

general, las relaciones fuertes y positivas existieron entre la proporción de los 

segmentos rostral (PSR2-3) con la precipitación del trimestre más frio (BIO19), 

temperatura media del trimestre más húmedo (BIO8) y la cobertura vegetal; la 

proporción de las antenas (PSA2-4) se asoció más con la estacionalidad de 
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precipitación (BIO15). Por el contrario, la longitud del cuerpo (LT), ancho del pronoto 

(AP) y ancho del abdomen (AA) se asociaron de manera negativa con la 

precipitación del trimestre más frio (BIO19) y cobertura vegetal.  

 

Figura 3. 4.- Relaciones bivariados entre los rasgos y las variables ambientales. Positiva (rojo) y 
negativa (azul). Los números de la leyenda corresponde a la estadística D2 y los asteriscos dentro 
de las celdas indican el nivel de significancia. 

 

Relación rasgo-ambiente a escala regional 

Los resultados indican que las respuestas de los rasgos morfofuncionales ante las 

variables ambientales varían en las diferentes biorregiones. Donde todas las 

variables ambientales se asociaron fuerte y significativamente con al menos un 

rasgo morfofuncional.  

Se encontró que la precipitación del trimestre más frio (BIO19) se asoció fuerte y 

positivamente con la longitud total (LT) y ancho del pronoto (AP) en la región AmAn, 

y con la proporción de las antenas (PSA2-4) en la región Pa (figura 3.5).  

La precipitación del trimestre más cálido (BIO18) se asoció positivamente con 

diferentes rasgos en tres biorregiones. En la región ChAn se relacionó con tres 

rasgos principales (AP, AA, RLAC), en la región CCPa se asoció con proporción de 
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ancho del ojo dorsal/sinthlipsis (PAOS) y en la región AmAn se asoció 

principalmente con la proporción de los segmentos rostral (PSR2-3) (figura 3.5). 

La estacionalidad de precipitación (BIO15) tuvo fuerte relación en tres biorregiones, 

por ejemplo, en la región AmAn se asoció con relación longitud/ancho de la cabeza 

(RLAC), en la región CCPa se relacionó con la proporción rostral (PSR2-3), mientras 

que en la región NM-USA se asoció con la longitud total (LT), ancho del pronoto 

(AP) y ancho del abdomen (AA) (figura 3.5).  

La temperatura media del trimestre más húmedo (BIO8) se asoció de manera 

positiva con al menos un rasgo en dos biorregiones. En la región ChAn se relacionó 

con ancho del abdomen (AA) y en la región AmAn se asoció principalmente con la 

proporción de las antenas (PSA2-4).  

Se encontraron asociaciones fuertes y positivas entre la elevación y tres rasgos 

principales (LT, AP, RLAC) en la región ChAn y se asoció con un solo rasgo en la 

región AmAn. Por otro lado, la cobertura vegetal se asoció positivamente con 

diferentes rasgos en distintas biorregiones. En la región ChAn se asoció con ancho 

del pronoto (AP) y ancho del abdomen (AA); mientras que en la region CCPa con 

proporción de ancho del ojo dorsal/sinthlipsis (PAOS) y en la región NM-USA con la 

longitud total (LT), ancho del pronoto (AP) y ancho del abdomen (AA).  

En la región Centro de México (CeMe) no se encontró ninguna relación significativa 

entre los rasgos y variables ambientales.  
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Figura 3. 5.- Síntesis general de los resultados de los análisis RLQ y fourthcorner de las relaciones 
rasgo-ambiente de la subfamilia Triatominae. 

 

.  

También se encontraron asociaciones multivariadas entre los rasgos y las variables 

ambientales. Por ejemplo, en la biorregión Norte de México-Estados Unidos (NoM-

USA), la longitud total (LT), ancho del pronoto (AP) y ancho del abdomen (AA) se 

asociaron con la estacionalidad de precipitación (BIO15) y cobertura vegetal (figura 

3.5). La mayor parte de las áreas de esta biorregión se caracteriza por una baja 

cobertura vegetal y con mayor estacionalidad de precipitación (figura 3.6) donde 

albergan especies que varían en cuanto al tamaño, como por ejemplo la especie 

Triatoma peninsularis que mide 11.25 mm (longitud total) hasta la especie más 

grande Diptelogaster máxima (37 mm).  



31 
 

Así mismo, en la biorregión Caatinga-Cerrado-Pampa (CCPa), la precipitación del 

trimestre más cálido (BIO18) y cobertura vegetal se asociaron con proporción de 

ancho del ojo dorsal/sinthlipsis (PAOS) (figura 3.5), este rasgo es un indicador del 

tamaño del ojo de los triatominos. Se puede observar que en el norte de esta región 

existe una menor cobertura vegetal y menor precipitación especialmente en 

Caatinga y Cerrado (Figura 3.7), donde albergan especies como Triatoma 

brasiliensis, T. pseudomaculta, Panstrongylus lutzi y entre otros, que varían en 

cuanto al tamaño del ojo.   

En la biorregión Chaco-Andino (ChAn) se encontró asociaciones entre precipitación 

del trimestre más cálido (BIO18) y elevación con múltiples rasgos como ancho de 

pronoto (AP) y ancho de abdomen (AA), longitud total (LT) y relación longitud/ancho 

de la cabeza (RLAC), RLAC es un rasgo que indica el tamaño de la cabeza de los 

triatominos. La mayor parte de esta región se caracteriza por una baja precipitación 

con altas elevaciones (figura 3.8), donde habitan especies del género Mepraria, 

Psammolestes y Triatoma, con tamaño de cuerpo que varía entre 16 y 25 mm, 

también varían en cuanto al tamaño de la cabeza y ancho del pronoto. 
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Figura 3. 6.- Relación multivariada entre rasgos morfofuncionales y variables ambientales BIO15 
(estacionalidad de precipitación) y la cobertura vegetal en la biorregión NoM-USA. 
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Figura 3. 7.- Relación multivariada entre rasgos morfofuncionales y variables ambientales BIO18 
(precipitación del trimestre más cálido) y la cobertura vegetal en la biorregión CCPa.  
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Figura 3. 8.- Relación multivariada entre rasgos morfofuncionales y variables ambientales BIO 
(precipitación del trimestre más cálido) y elevación en la biorregión ChAn. 
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DISCUSIÓN  

Diversidad funcional  

El patrón de diversidad funcional (DF) de los miembros de la subfamilia Triatominae 

observado en este estudio es similar a lo reportado por Fergnani et al., 2013, donde 

también reportaron una mayor diversidad morfológica en las regiones neotropicales 

como en las cuencas amazónicas. Esto podría deberse de que los triatominos 

neotropicales muestran una gran variabilidad en cuanto al tamaño del cuerpo, entre 

otros rasgos morfológicos; así como también de sus rangos geográficos, donde 

algunas especies están restringidas en sitios muy específicos y otros con amplia 

distribución, además explotan una gran variedad de hábitats (Galíndez-Girón et al., 

1998, Bargues et al., 2010; Patterson y Guhl 2010).  

 

Relación rasgo-ambiente 

Los resultados indican que la respuesta de los rasgos morfofuncionales de 

Triatominos americanos a las condiciones ambientales depende del contexto 

biogeográfico. Esto demuestra que las especies de triatominos exhiben respuestas 

diferentes a las variables ambientales en las distintas biorregiones, ya que cada 

región presenta características únicas en cuanto a su clima, topografía, entre otras.  

De manera general encontramos tanto relaciones bivariados como multivariados 

entre los rasgos y las variables ambientales obtenidos en los análisis de RLQ y 

fourthcorner. Estas relaciones son importantes porque las variables ambientales no 

son independientes entre sí, así como sus efectos dentro de los ecosistemas, al 

igual que los rasgos medidos en este estudio con respecto al ambiente.    

Encontramos que todas las variables seleccionadas para este estudio se asociaron 

con al menos un rasgo en las biorregiones. De acuerdo con lo reportado por 

Carmona-Galindo et al. (2020), los rasgos morfológicos (tamaño, forma, coloración) 

de los Triatominos están relacionados con la elevación. En el presente estudio la 

elevación se relacionó con más de un rasgo en dos biorregiones principales (Figura 

3.5). La elevación varia a lo largo del espacio geográfico e influye en la presencia 

de los triatominos y del parasito Tripanosoma cruzi (de Fuente-Vicente et al., 2017), 
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afecta la abundancia (Zeledón et al, 2001), la tasa de colonización y la tasa de 

infección por T. cruzi (Ramsey et al., 2000). La temperatura ha sido bien 

documentada como una de las variables ambientales más importantes que afectan 

la biología y distribución de los triatominos (Damborsky et al.,2005; Rabinovich et 

al. 2006; Fergnani et al., 2013; Rolyi y Schilman, 2018). Aquí se demostró que esta 

variable también influye en los rasgos de las especies de triatominos. De manera 

similar, la precipitación y la estacionalidad se asociaron con múltiples rasgos en las 

distintas biorregiones.  Por ejemplo, en la región NoM-USA la estacionalidad de 

precipitación está más relacionado con rasgos como el tamaño del cuerpo, 

abdomen y pronoto. Al respecto, Bello-Bedoy et al. (2019), mencionan que los 

triatominos tienden a tener tamaños corporales grandes en ambientes estacionales. 

La precipitación es muy importante porque influye en la disponibilidad de hábitats 

adecuados para la reproducción y fuente de alimentación para los triatominos 

(Booth, 2018).  

De igual manera la cobertura vegetal parece ser un factor importante para algunas 

biorregiones. Según Carbajal-De la Fuente y Catalá (2002), la morfología antenal 

de los triatominos esta influenciada por el tipo de vegetación. En nuestro estudio 

demostramos que la cobertura vegetal también influye en otros rasgos como por 

ejemplo longitud total, ancho del pronoto y abdomen. La modificación de la 

cobertura vegetal por actividades antropogénicas ha influido en la dispersión de los 

triatominos desde ambientes selváticos hacia los ambientes domésticos (Reyes-

Lugo, 2009). Además, puede contribuir cambios en las características de los 

vectores, ya que se verán obligados a buscar nuevos refugios y fuentes de alimento 

para adaptarse a un nuevo ambiente, incluso en los ambientes asociadas a la 

población humana (peridomicilio o intradomicilio) (Chico-Avelino, 2019). 

Nuestros hallazgos aportan información básica para comprender como los rasgos 

morfofuncionales están asociados a las condiciones ambientales específicas en 

cada una de las biorregiones, a su vez ayuda a tener mejor entendimiento sobre 

distribución geográfica de los Triatominae. Además, este tipo de información podría 

servir para el desarrollo de estrategias específicas en cada una de las biorregiones 
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para el control y monitoreo de los vectores triatominos en condiciones ambientales 

cambiantes.  Por ejemplo, los rasgos varían dependiendo de la especie y las 

condiciones ambientales, por lo tanto, existe una relación entre la especie, el 

contexto geográfico y la tasa de infección por T. cruzi, además del riesgo de 

transmisión de la enfermedad de Chagas.  

 

CONCLUSIONES 

• Los resultados resaltan que las relaciones rasgo-ambiente podrían ser 

indicadores de las estructuras morfofuncionales y de la composición de las 

especies de triatominos.  

• Se encontró una mayor diversidad funcional en dos biorregiones tropicales 

Amazónico-Andino (AmAn) y Caatinga-Cerrado-Pampa (CCPa).  

• Los rasgos están asociados a las condiciones ambientales de cada unidad 

biogeográfica, siendo el clima, la topografía y la vegetación los factores 

importantes que podrían actuar como un filtro ecológico de una variedad de 

rasgos entre las especies de triatominos.  
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CONCLUSIONES GENERALES  
 

Los resultados obtenidos de esta investigación respaldan la importancia de integrar 

los conocimientos biogeográficos y macroecológicos con la finalidad de comprender 

los factores o procesos que moldean la diversidad de los triatominos en el Nuevo 

Mundo, siendo especies de importancia médica que actúan como vectores del 

parásito Trypanosoma cruzi, causante de la enfermedad de Chagas.  

Se demostró que las variables ambientales juegan un papel importante en la 

distribución de los triatominos y operan de manera diferente a distintas escalas 

geográficas. En el capítulo 2, la precipitación, cobertura vegetal y elevación fueron 

las variables más importantes que influyeron en la determinación de las grandes 

biorregiones. De igual manera en el capítulo 3 estas mismas variables son las que 

más influyen en la distribución de los rasgos morfofuncionales de triatominos a 

escala continental. Sin embargo, a escala más regional el efecto entre las variables 

ambientales y rasgos varía dependiendo de la biorregión. Estos resultados dan 

énfasis de porqué algunas especies tienen rasgos de distribución muy restringidos 

y otros muy amplios, además podría ayudar a predecir como algunas especies 

podrían adaptarse ante los cambios ambientales.   

De manera general estos resultados no solo contribuirán al conocimiento de los 

patrones de distribución y estructura de la diversidad de los Triatominae, sino que 

también aporta información útil para el control de la transmisión de la enfermedad 

de Chagas en las distintas biorregiones.  
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ANEXOS 
 

 

Tribu Genero Especies 

Alberproseniini Alberprosenia A. goyovargasi; A. malheiroi 

Bolboderini Belminus B. corredori; B. costaricensis; B. ferroae;  
B. herreri; B. laportei; B. peruvianus; B. pittieri; B. 
rugulosus 

Bolbodera B. scabrosa 

Microtriatoma M. borbai; M. trinidadensis 

Parabelminus P. carioca; P. yurupucu 

Cavernicolini Cavernicola C. lenti; C. pilosa 

Rhodniini Psammolestes P. arthuri; P. coreodes; P. tertius 

Rhodnius R. amazonicus; R. barretti; R. brethesi; R. colombiensis;  
R. dalessyroi; R. domesticus; R. ecuadoriensis; 
R. marabaensis; R. micki; R. milesi; R. montenegrensis; 
R.  nasutus; R. neglectus; R. neivai; R. pallescens;  
R. paraensis; R. pictipes; R. prolixus; R. robustus; R. stali; 
R. zeledoni 

Triatomini Dipetalogaster D. maxima 

Eratyrus E. cuspidatus; E. mucronatus 

Hermanlentia H. matsunoi 

Mepraia M. gajardoi; M. parapatrica; M. spinolai 

Nesotriatoma N. confusa; N. flavida; N. obscura 

Panstrongylus P. chinai; P. diasi; P. geniculatus; P. guentheri;  
P. howardi; P. humeralis; P. lenti; P. lignarius; P. lutzi;  
P. martinezorum; P. megistus; P. mitarakaensis; 
P. rufotuberculatus; P. tupynambai 

Paratriatoma P. hirsuta; P. lecticularia 

Triatoma T. arthurneivai; T. bahiensis; T. baratai; T. barberi;         
T. bassolsae; T. bolivari; T. boliviana; T. brailovskyi;  
T. brasiliensis; T. breyeri; T. carcavalloi; T. carrioni 
T. circummaculata; T. costalimai; T. deaneorum 
T. delpontei; T. dimidiata; T. dispar; T. eratyrusiformis 
T. garciabesi; T. gerstaeckeri; T. gomeznunezi;  
T. guasayana; T. guazu; T. hegneri;  
T. huehuetenanguensis; T. incrassata; T. indictiva 
T. infestans; T. jatai; T. juazeirensis; T. jurbergi 
T. klugi; T. lenti; T. limai; T. longipennis; T. maculata 
T. matogrossensis; T. mazzottii; T. melánica;  
T. melanocephala; T. mexicana; T. mopan;  
T. neotomae; T. nigromaculata; T. nítida; T. oliveirai;  

Anexo 1.- Especies de la subfamilia Triatominae (Orden: Hemiptera) que ocurren en el 

nuevo mundo. 
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T. pallidipennis; T. patagónica; T. peninsularis; 
T. petrocchiae; T. phyllosoma; T. picturata;  
T. pintodiasi; T. platensis; T. protracta;  
T. pseudomaculata; T. recurva; T. rubida;  
T. rubrofasciata; T. rubrovaria; T. ryckmani;  
T. sanguisuga; T. sherlocki; T. sinaloensis; T. sórdida;  
T. tibiamaculata; T. vyae; T. venosa; T. vitticeps;  
T. williami; T. wygodzinskyi 

Total  139 

 

 

 

 

 

Especies/Biorregión ChAn CCPa AmAn Pa CeMe Ca NoM-
USA 

Belminus corredori 0 0 1 0 0 0 0 

Belminus herreri 1 0 1 1 0 0 0 

Belminus laportei 0 0 1 0 0 0 0 

Belminus peruvianus 0 0 1 0 0 0 0 

Belminus rugulosus 0 0 0 1 0 0 0 

Cavernicola lenti 0 0 1 0 0 0 0 

Cavernicola pilosa 1 1 1 1 0 0 0 

Dipetalogaster maxima 0 0 0 0 0 0 1 

Eratyrus cuspidatus 0 0 1 1 1 0 0 

Eratyrus mucronatus 1 1 1 1 0 0 0 

Hermanlentia matsunoi 1 0 1 0 0 0 0 

Mepraia gajardoi 1 0 0 0 0 0 0 

Mepraia parapatrica 1 0 0 0 0 0 0 

Mepraia spinolai 1 0 0 0 0 0 0 

Microtriatoma borbai 0 1 0 0 0 0 0 

Microtriatoma 
trinidadensis 

0 1 1 0 0 0 0 

Nesotriatoma confusa 0 0 0 0 0 1 0 

Nesotriatoma flavida 0 0 0 0 0 1 0 

Panstrongylus chinai 1 0 1 0 0 0 0 

Panstrongylus diasi 0 1 0 0 0 0 0 

Panstrongylus 
geniculatus 

1 1 1 1 0 0 0 

Panstrongylus 
guentheri 

1 1 0 0 0 0 0 

Panstrongylus howardi 0 0 1 0 0 0 0 

Anexo 2.- Número de especies de triatominos por biorregión. ChAn= Chaco-

Andino; CCPa= Caatinga-Cerrado-Pampa; AmAn= Amazónico-Andino; Pa= 

Panamanian; Ca= Caribe; CeMe= Centro de México; NoM-USA= Norte de 

México-Estados Unidos. 1=presencia; 0=ausencia.   
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Panstrongylus 
humeralis 

0 0 0 1 0 0 0 

Panstrongylus lenti 0 1 0 0 0 0 0 

Panstrongylus lignarius 0 1 1 1 0 0 0 

Panstrongylus lutzi 0 1 0 0 0 0 0 

Panstrongylus megistus 1 1 1 0 0 0 0 

Panstrongylus 
rufotuberculatus 

1 0 1 1 1 0 0 

Panstrongylus 
tupynambai 

1 1 0 0 0 0 0 

Parabelminus yurupucu 0 1 0 0 0 0 0 

Paratriatoma hirsuta 0 0 0 0 0 0 1 

Paratriatoma 
lecticularia 

0 0 0 0 0 0 1 

Psammolestes arthuri 0 0 1 0 0 0 0 

Psammolestes coreodes 1 1 0 0 0 0 0 

Psammolestes tertius 0 1 1 0 0 0 0 

Rhodnius barretti 0 0 1 1 0 0 0 

Rhodnius brethesi 0 0 1 0 0 0 0 

Rhodnius colombiensis 0 0 1 1 0 0 0 

Rhodnius domesticus 0 1 0 0 0 0 0 

Rhodnius ecuadoriensis 0 0 1 1 0 0 0 

Rhodnius milesi 0 0 1 0 0 0 0 

Rhodnius 
montenegrensis 

0 0 1 0 0 0 0 

Rhodnius nasutus 0 1 1 0 0 0 0 

Rhodnius neglectus 0 1 1 0 0 0 0 

Rhodnius neivai 0 0 1 1 0 0 0 

Rhodnius pallescens 0 0 1 1 0 0 0 

Rhodnius pictipes 1 1 1 1 0 0 0 

Rhodnius prolixus 0 0 1 1 1 0 0 

Rhodnius robustus 0 1 1 1 0 0 0 

Rhodnius stali 1 1 0 0 0 0 0 

Triatoma arthurneivai 0 1 0 0 0 0 0 

Triatoma baratai 0 1 0 0 0 0 0 

Triatoma barberi 0 0 0 0 1 0 1 

Triatoma bassolsae 0 0 0 0 1 0 0 

Triatoma bolivari 0 0 0 0 1 0 0 

Triatoma boliviana 1 0 0 0 0 0 0 

Triatoma brailovskyi 0 0 0 0 1 0 0 

Triatoma brasiliensis 0 1 0 0 0 0 0 

Triatoma breyeri 1 0 0 0 0 0 0 

Triatoma carcavalloi 0 1 0 0 0 0 0 

Triatoma carrioni 0 0 1 0 0 0 0 
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Triatoma 
circummaculata 

0 1 0 0 0 0 0 

Triatoma costalimai 0 1 0 0 0 0 0 

Triatoma deaneorum 0 1 0 0 0 0 0 

Triatoma delpontei 1 1 0 0 0 0 0 

Triatoma dimidiata 0 0 1 1 1 0 1 

Triatoma dispar 0 0 0 1 0 0 0 

Triatoma 
eratyrusiformis 

1 0 0 0 0 0 0 

Triatoma garciabesi 1 1 0 0 0 0 0 

Triatoma gerstaeckeri 0 0 0 0 1 0 1 

Triatoma guasayana 1 1 0 0 0 0 0 

Triatoma guazu 0 1 0 0 0 0 0 

Triatoma hegneri 0 0 0 1 0 0 0 

Triatoma 
huehuetenanguensis 

0 0 0 1 0 0 0 

Triatoma incrassata 0 0 0 0 0 0 1 

Triatoma indictiva 0 0 0 0 0 0 1 

Triatoma infestans 1 1 1 0 0 0 0 

Triatoma juazeirensis 0 1 0 0 0 0 0 

Triatoma lenti 0 1 0 0 0 0 0 

Triatoma limai 1 0 0 0 0 0 0 

Triatoma longipennis 0 0 0 0 1 0 1 

Triatoma maculata 0 1 1 1 0 0 0 

Triatoma 
matogrossensis 

0 1 0 0 0 0 0 

Triatoma mazzottii 0 0 0 1 1 0 0 

Triatoma melanica 0 1 0 0 0 0 0 

Triatoma 
melanocephala 

0 1 0 0 0 0 0 

Triatoma mexicana 0 0 0 0 1 0 1 

Triatoma mopan 0 0 0 1 0 0 0 

Triatoma neotomae 0 0 0 0 0 0 1 

Triatoma 
nigromaculata 

0 0 1 1 0 0 0 

Triatoma nitida 0 0 0 1 1 0 0 

Triatoma oliveirai 0 1 0 0 0 0 0 

Triatoma pallidipennis 0 0 0 0 1 0 0 

Triatoma patagonica 1 0 0 0 0 0 0 

Triatoma peninsularis 0 0 0 0 0 0 1 

Triatoma petrocchiae 0 1 0 0 0 0 0 

Triatoma phyllosoma 0 0 0 1 1 0 0 

Triatoma picturata 0 0 0 0 1 0 1 

Triatoma pintodiasi 0 1 0 0 0 0 0 
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Triatoma platensis 1 1 0 0 0 0 0 

Triatoma protracta 0 0 0 0 0 0 1 

Triatoma 
pseudomaculata 

0 1 1 0 0 0 0 

Triatoma recurva 0 0 0 0 1 0 1 

Triatoma rubida 0 0 0 0 1 0 1 

Triatoma rubrofasciata 0 1 0 0 0 0 0 

Triatoma rubrovaria 1 1 0 0 0 0 0 

Triatoma sanguisuga 0 0 0 0 0 0 1 

Triatoma sherlocki 0 1 0 0 0 0 0 

Triatoma sordida 1 1 0 0 0 0 0 

Triatoma tibiamaculata 0 1 0 0 0 0 0 

Triatoma vyae 0 1 0 0 0 0 0 

Triatoma venosa 0 0 1 1 0 0 0 

Triatoma vitticeps 0 1 0 0 0 0 0 

Triatoma williami 0 1 0 0 0 0 0 

Triatoma wygodzinskyi 0 1 0 0 0 0 0 

Total 28 53 38 28 18 2 17 
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Anexo 3.1. Ilustración de los rasgos morfológicos de triatominos.  LT: longitud total; 

AP: ancho del pronoto; AA: ancho del abdomen. 

 

 

 

 

 

 

Anexo 3.2. Rasgo morfológico de la cabeza y ojo. RLAC: relación longitud/ancho 

de la cabeza; PAOS: proporción de la anchura del ojo/ Sinhlipsis. 
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Anexo 3.3. Rasgo morfológico del rostrum (probóscide) y antena. PSR2: proporción 

del segundo segmento rostral y PSR3: proporción del tercer segmento rostral; 

PSA2: proporción del segundo segmento antenal, PSA3: proporción del tercer 

segmento antenal y PSA4: proporción del cuarto segmento antenal.  
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