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RESUMEN

Se ha descrito el efecto de diluciobn como un fendmeno que se produce en ciertas
enfermedades transmitidas por patégenos zoonoticos, como el virus hanta (familia
Hantaviridae, género Orthohantavirus) en roedores silvestres. Este efecto se produce cuando
una mayor diversidad de especies disminuye la transmision de un patégeno. Sin embargo,
este fendmeno ha sido analizado, en general, solo utilizando la riqueza/ diversidad de
especies (diversidad taxondémica) y se ha prestado poca atencion a otras medidas de
diversidad biolégica, como la diversidad funcional y filogenética. En esta Memoria el
objetivo fue incorporar estas medidas de diversidad para analizar su relacion con la
prevalencia de anticuerpos contra un hantavirus presente en Chile y el sur de Argentina; el
virus Andes, cuyo reservorio es el roedor Oligoryzomys longicaudatus. Para ello, se hizo una
recopilacion de literatura de estudios sobre virus Andes en roedores y se analizo la asociacion
entre seropositividad de virus Andes con diversas medidas de diversidad taxonomica,
funcional y filogenética, mediante modelos lineales generalizados binomiales. Se pudo
extraer informacion de 131 sitios donde se obtuvo datos de los ensambles de roedores. De
todas las variables analizadas, solamente la riqueza de especies y el indice de media
ponderada de la comunidad para el tamafio corporal arrojaron asociaciones estadisticamente
significativas. La seropositividad de virus Andes tiende a aumentar significativamente a
medida que disminuye la riqueza taxondmica de roedores y a medida que aumenta el
promedio de tamafios corporales en el ensamble de roedores. Estos resultados confirman un
efecto de dilucion en el caso de la riqueza de especies y, por otro lado, sugieren que, a un
mayor promedio de masa corporal del ensamble asociado a especies de mayor tamafio,
aumenta la transmisién de virus Andes en los reservorios, posiblemente relacionado a efectos
conductuales y/o fisiologicos que pueden producir las especies mayores y mas agresivas
sobre O. longicaudatus. Estudios futuros son necesarios para seguir avanzando en el
conocimiento de esta relacién y los mecanismos que subyacen el efecto de las distintas

dimensiones de diversidad sobre la transmision de patdgenos.

Palabras clave: Ensamble, Efecto de dilucidon, Diversidad taxondmica, Diversidad

funcional, Diversidad filogenética, Virus Hanta.



ABSTRACT

The dilution effect has been described as a phenomenon that occurs in certain diseases
transmitted by zoonotic pathogens, such as the hantavirus (family Hantaviridae, genus
Orthohantavirus) in wild rodents. This effect occurs when higher species diversity decreases
the transmission of a pathogen. However, this phenomenon has generally been analyzed only
using species richness/diversity (taxonomic diversity) and little attention has been paid to
other measures of biological diversity, such as functional and phylogenetic diversity. In this
study, the objective was to incorporate these diversity measures to analyze their relationship
with the prevalence of antibodies against a hantavirus present in Chile and southern
Argentina; the Andes virus, whose reservoir is the rodent Oligoryzomys longicaudatus. To
this end, a literature review of Andes virus studies in rodents was compiled and the
association between Andes virus seropositivity with various measures of taxonomic,
functional, and phylogenetic diversity were analyzed using binomial generalized linear
models. Information from 131 sites where retrieved and data on rodent assemblages was
obtained. Of all the variables analyzed, only species richness and the weighted mean
community index for body size showed statistically significant associations. Andes virus
seropositivity increases significantly when rodent taxonomic richness decreases, and when
diversity of body sizes in the rodent assemblage increases. These results confirm a dilution
effect in the case of species richness, and that at a higher average body mass of the
assemblage associated with larger species, the transmission of Andes virus increases in the
reservoirs, possibly related to behavioral and/or physiological effects that the larger and more
aggressive species can produce on O. longicaudatus. Future studies are needed to further
advance our understanding of this relationship and the mechanisms underlying the effect of

different dimensions of diversity on pathogen transmission.

Keywords: Assemblage, Dilution effect, Taxonomic diversity, Functional diversity,

Phylogenetic diversity, Hanta virus.



INTRODUCCION

Los hantavirus (familia Hantaviridae, género Orthohantavirus) son patdgenos zoonoticos
transmitidos por roedores y ampliamente distribuidos en el mundo (Milholland et al., 2018).
Producen dos sindromes diferentes en el ser humano: el sindrome renal de fiebre hemorragica
distribuido en Asia y Europa, y el sindrome cardiopulmonar por hantavirus (SCPH) en
América (Jonsson et al., 2010).

El aumento de la prevalencia de hantavirus en los roedores hospederos esta asociado a un
mayor riesgo de infeccién en humanos (Calisher et al., 2011). Por lo tanto, es importante
conocer los factores ecoldgicos que desencadenan el aumento de la transmision y prevalencia
de hantavirus en los roedores. Se ha reportado que la prevalencia de hantavirus y la
abundancia de roedores infectados esté asociada a diversos factores tales como el clima, la
estructura del paisaje, alteracion del habitat y la composicion y estructura de los ensambles
de roedores (Khalil et al., 2014; Rubio et al., 2019).

En diversos estudios sobre hantavirus se ha reportado que los ambientes con mayor riqueza
o diversidad taxonomica de roedores presentan una menor prevalencia de hantavirus (Khalil
et al., 2014). Esto sugiere que en muchos casos actla el efecto de dilucion, fendmeno que se
produce cuando una mayor diversidad de especies disminuye la transmision de patdgenos
(Keesing et al., 2006). Sin embargo, el efecto de dilucién en hantavirus no seria un fenémeno
generalizado (Vadell et al., 2020).

Recientemente, en los estudios acerca del rol de la biodiversidad sobre la transmision de
patdgenos, se han incorporado medidas de diversidad que incorporan la relacion evolutiva de
las especies dentro de la comunidad (diversidad filogenética), y los rasgos de las especies
presentes en una comunidad que afectan una determinada funcion (diversidad funcional)
(Violle et al., 2007; Chen y Zhou 2015; Parker et al., 2015). Hasta la fecha, la diversidad
filogenética ha sido incorporada en al menos un estudio de hantavirus (Millholand et al.,

2019), pero la diversidad funcional no ha sido evaluada para estos patdgenos.

En Sudamérica, el agente etiologico mas predominante del SCPH es el virus Andes u
orthohantavirus de los Andes (ANDV), que tiene como principal reservorio al raton colilargo

(Oligoryzomys longicaudatus), el cual se distribuye en Chile y el sur de Argentina (Torres-



Pérez et al., 2019). Para este hantavirus, la asociacion entre la diversidad de ensambles de
roedores y la prevalencia de infeccion no ha sido estudiada utilizando distintas dimensiones
de la diversidad (taxondmica, funcional y filogenética), por lo que en esta Memoria de Titulo
se analizard esta asociacion, utilizando informacién extraida de la literatura sobre estudios de

ANDV en roedores de Chile y Argentina.



REVISION BIBLIOGRAFICA

Virus Hanta

Los virus ARN representan un grupo importante de patdgenos emergentes que afectan a
humanos, incluidos varios virus que presentan como reservorios a los animales (Torres-Pérez
et al., 2019). Unos de los patdgenos zoonoticos mas ampliamente distribuidos son los
Hantavirus, los cuales se encuentran en todos los continentes, excepto la Antartica (Jonsson
et al., 2010). Los hantavirus pertenecen al orden Bunyavirinae, familia Hantaviridae, género
Orthohantavirus (Milholland et al., 2018). Se replican en el citoplasma de las células
hospederas y se componen de una envoltura lipidica esférica, cuatro proteinas virales y el
genoma de ARN monocatenario de sentido negativo con tres segmentos (Jonsson et al.,
2010). Actualmente, se describen 60 Orthohantavirus reconocidos oficialmente por el
Comité Internacional de Taxonomia de Virus. De éstos, al menos 22 son patogenos para los
humanos (Milholland et al., 2018).

La infeccion en el humano ocurre por la inhalacion de particulas del virus, provenientes de
la orina o excretas de roedores infectados. Esta infeccion puede producir dos enfermedades
en el ser humano, las cuales se encuentran separadas segun su distribucion geografica; la
fiebre hemorragica con sindrome renal, distribuida en Asia y Europa, y el sindrome
cardiopulmonar por virus Hanta (SCPH), causado por los hantavirus distribuidos en América.
Los principales virus en Europa y Asia que causan enfermedad son los virus Hantaan,
Dobrava, Puumala y Seoul. En América, son el virus Andes, Sin Nombre y Laguna Negra
(Jonsson et al., 2010).

Virus Andes

En Sudamérica, el mayor agente etioldégico de SCPH corresponde al Andes Orthohantavirus
o0 virus Andes linaje sur (ANDV) (Jonsson et al., 2010; Torres-Pérez et al., 2019). Este virus
se distribuye en Chile y el sur de Argentina, y su reservorio principal es el roedor
sigmodontino, Oligoryzomys longicaudatus (raton colilargo) (Cricetidae) (Torres-Pérez et
al., 2019). Oligoryzomys longicaudatus es un roedor de tamafio pequefio y posee una cola
notoriamente mas larga que la longitud cabeza-cuerpo. Se distribuye desde el valle de
Copiap0 hasta aproximadamente los 50°S, hasta los Campos de Hielo Sur en Chile, y desde

los 36°S hasta los 51° S sobre la ladera oriental de Los Andes, hasta la Estepa patagdnica en



Argentina (Conicet, 2017). Habita una gran variedad de ambientes y presenta mayor
abundancia en bosques templados y la Patagonia, con mayor preferencia por hébitats
hamedos cerca de rios y fuentes de agua. Se alimenta de frutos, semillas, hongos y artropodos
(Spotorno et al., 2000). Ademas, se han documentado otros hospederos como Abrothrix
hirta y Abrothrix olivaceus, pero se desconoce su rol en el mantenimiento y transmision de
ANDV (Torres-Pérez et al., 2019). Estas especies coexisten con O. longicaudatus a lo largo

de la mayor parte de su rango de distribucién.

Los casos de SCPH en Chile se distribuyen en 11 regiones, desde la Region de Coquimbo
hasta la Regién de Aysén (MINSAL, 2019). Aunque se han reportado infecciones en
humanos en una variedad de entornos, un mayor nimero de casos de SCPH tienden a estar
asociados con personas que viven, trabajan o visitan areas rurales donde se encuentra el raton
colilargo (Torres-Pérez et al., 2019). Su tasa de letalidad se encuentra cercana a un 35% desde

que se registraron los primeros casos en 1995 (MINSAL, 2019).

Roedores y hantavirus

Los principales reservorios naturales de los hantavirus son los roedores, siendo los muridos
(orden Rodentia; familia Muridae; subfamilias Murinae, Arvicolinae y Sigmodontinae), los
reservorios mas comunes (Jonsson et al., 2010; Milholland et al., 2018). Cada hantavirus esta
asociado a una o pocas especies de roedores que actian como reservorios especificos en una
region geografica determinada (Jonsson et al., 2010). Actualmente se han reconocido sobre

mil especies de roedores asociados a diferentes hantavirus (Milholland et al., 2018).

Los hantavirus se transmiten entre sus hospederos silvestres de forma horizontal y a través
de la inhalacion del virus en forma de aerosol liberado al medio ambiente, desde la saliva, la
orina y las heces. También se transmiten durante el contacto intenso mediante mordeduras,
acicalamiento y al compartir recursos alimenticios (Vadell et al., 2020). En los hantavirus de
América, la evidencia indica que el modo de transmisidbn mas comun entre roedores seria

principalmente por contacto directo (Padula et al., 2004).

Rol de la diversidad de especies hospederas en la transmisién de hantavirus
En diversos estudios sobre hantavirus de Europa (virus Puumala) y América (e.g. virus
Choclo y Sin nombre), se ha reportado que los ensambles en ambientes con mayor riqueza o

diversidad taxondmica de roedores presentan una menor prevalencia de hantavirus (Suzan et
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al., 2009; Khalil et al., 2014; Luis et al., 2018). Esto sugiere que en muchos casos actua el
efecto de dilucion, fendmeno que se produce cuando una mayor diversidad de especies

disminuye la transmision de patdgenos (Keesing et al., 2006).

El efecto de dilucién en hantavirus se puede dar debido a que dentro de un ensamble de
roedores existen especies competentes (i.e. alta habilidad para obtener y transmitir un
patdgeno) y otras especies poco 0 no competentes para la transmision de hantavirus. Las
especies no competentes pueden tener un rol importante en modular la transmisién de
hantavirus en un ensamble de roedores, ya sea a través de la disminucion de las frecuencias
de encuentros entre individuos competentes, o a través de la regulacién de las abundancias
de las especies mas competentes para hantavirus (Suzan et al., 2009; Rubio et al., 2017; Luis
et al., 2018). Ademas, la evidencia indica que generalmente cuando hay pérdida de especies
de roedores en ambientes perturbados por actividades antropicas (e.g. fragmentacion de
habitat, cambios de uso de suelo), las especies que se pierden tienden a ser los hospederos
menos competentes, mientras que las especies mas competentes para hantavirus se mantienen

en esos ambientes mas empobrecidos en diversidad de especies (Rubio et al., 2014).

La generalidad del efecto de dilucién en diversos ambientes y patdgenos es un tema
actualmente en debate (Rohr et al., 2019). Con respecto a hantavirus, un estudio reciente

indica que no seria un fendmeno generalizado a nivel mundial (Vadell et al., 2020).

A pesar de lo mencionado anteriormente, se debe tener en cuenta que la biodiversidad es un
concepto que abarca no sélo la riqueza y diversidad de especies a nivel taxondmico, sino
también abarca aspectos de funcion ecosistémica e historia evolutiva de las especies (Safi et
al., 2011). Con respecto a la relacion entre la diversidad de especies y la transmision de
patdgenos, la gran mayoria de los estudios se han centrado en la diversidad taxondmica, y
hasta ahora se ha prestado poca atencion a otras dimensiones de la diversidad bioldgica, tales

como la diversidad filogenética y la diversidad funcional.

La diversidad funcional abarca la diversidad de rasgos funcionales de las especies presentes
en una comunidad, considerando los rasgos que afectan una determinada funcion. Se define
como rasgos a aquellas caracteristicas morfoldgicas, fisioldgicas, fenologicas y de
comportamiento que tienen influencia sobre el rendimiento de los individuos y que se

encuentran ligadas a funciones ecosistémicas (Violle et al., 2007; Safi et al., 2011)
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Recientemente se ha sugerido la inclusion de la diversidad funcional para el estudio de la
relacion entre diversidad hospederos y transmision de patégenos (Chen y Zhou, 2015; Parker
et al., 2015). Generalmente cuando se pierden especies por actividades humanas en un
ambiente (e.g. actividades silvoagropecuarias), las especies que persisten en estos ambientes
perturbados son las especies con rasgos de historia vida rapido, por ejemplo, temprana edad
de maduracién, gran tamafio de camada, (Gibb et al., 2020; Mendoza et al., 2020) y
generalmente, en ambientes fragmentados, las especies que persisten suelen ser las de menor
tamafio corporal (Keinath et al., 2017). Estas especies invierten mas energia en crecer y
paralelamente menos energia para la defensa contra infecciones (Previtali et al., 2012). Por
lo tanto, en muchos casos estas especies presentan una alta capacidad reservoria para ciertos
patdgenos (Plourde et al., 2017; Han et al., 2020). Es por ello que incluir estas variables y
caracteristicas dentro del contexto de diversidad funcional y transmision de patdgenos es

importante.

Adicionalmente, se describe la diversidad filogenética como una medida que evalua las
relaciones evolutivas de las especies presentes en una comunidad, a través de su filogenia
(Safi et al., 2011). Con respecto a la transmision de patdgenos, las especies reservorias mas
emparentadas filogenéticamente entre si tienden a compartir un mayor nimero de patégenos
(Alberty et al., 2020). Estudios recientes plantean que ensambles con mayor diversidad
filogenética tienden a tener una menor prevalencia de hantavirus (Milholland et al., 2019).
Es por esto que se sugiere que la estructura de los ensambles de roedores y la relacion
filogenética entre las especies hospederas son fuertes impulsores para el mantenimiento y la
propagacion de las infecciones por hantavirus (Milholland et al., 2019). Sin embargo, la
diversidad filogenética y la diversidad funcional de hospederos se han utilizado escasamente

en estudios sobre hantavirus.

La presente Memoria de Titulo pretende evaluar la asociacién entre la prevalencia de ANDV
en ensambles de roedores, mediante la incorporacion de distintas medidas de diversidad
(taxondmica, filogenética y funcional), con el objetivo de determinar las implicancias que
éstas pueden tener en la transmision de ANDV en ensambles de roedores de Chile y

Argentina.



OBJETIVO GENERAL

Evaluar la asociacion entre la seroprevalencia de virus Andes con distintas medidas de

diversidad de ensambles de roedores en Chile y el sur de Argentina.

OBJETIVOS ESPECIFICOS

Determinar la relacion que existe entre la seroprevalencia de virus Andes y la diversidad

taxondmica de ensambles de roedores.

Determinar la relacion que existe entre la seroprevalencia de virus Andes con la diversidad

filogenética de ensambles de roedores.

Determinar la relacion que existe entre la seroprevalencia de virus Andes con la diversidad

funcional de ensambles de roedores.



MATERIALES Y METODOS

Recopilacion de datos

Se recopilaron publicaciones sobre estudios acerca de roedores y seroprevalencia de virus
Andes en Chile y el sur de Argentina. Para ello, se realizé una busqueda bibliogréafica en la
base de datos Web of Science, con los siguientes términos: “hantavirus” OR “Andes virus”
AND “rodent” OR “small mammal” AND Chile OR Argentina).

Para la seleccién de articulos, se usaron algunos de los criterios de seleccién de datos
utilizados en Milholland et al. (2019) y Vadell et al. (2020). En particular, que cada sitio de
muestreo presente tenga un area de trampeo igual o menor a 5km?, con un esfuerzo de captura
de roedores de al menos 200 noches/trampa, utilizando trampas tipo Sherman. Para la
recopilacion de datos, se incluyeron solo los sitios que contaban con identidad geogréafica
(ubicacion politica, latitud y longitud), abundancia e identidad de cada especie capturada,
ademas del nimero de individuos seropositivos, utilizando pruebas serolégicas que detecten
anticuerpos inmunoglobulina G (1gG) reactivos contra la proteina N de hantavirus. En
estudios ecoldgicos sobre hantavirus, generalmente se utiliza la deteccion de anticuerpos
como indicador de infeccidn, ya que los hantavirus producen una infeccion crénica en los

roedores reservorios (Clay et al., 2009).

Una vez obtenida la seleccion de articulos, se compilé la siguiente informacién para cada
uno de ellos: seropositividad de cada individuo de la especie O. longicaudatus, nimero de
especies e individuos en cada sitio de muestreo, cantidad de noches de muestreo
(noches/trampa) o esfuerzo de captura, ademas del tipo de habitat en cada sitio de muestreo.
Para esto ultimo, la informacion se obtuvo segln lo indicado en cada articulo, y en aquellos
gue no contaban con este dato, se obtuvo mediante la busqueda de las coordenadas en Google
Earth. Finalmente, se definieron 4 tipos de habitats: bosque nativo, cultivo agricola,
plantacion forestal y area peridoméstica, los cuales se incorporaron en el estudio debido a
que los distintos habitats puede tener un efecto en la transmision del virus (Khalil et al.,
2014).

Analisis de riqueza y abundancia del ensamble de roedores
Con los datos obtenidos en la busqueda bibliogréafica, se estimd: a) la riqueza de especies por

cada sitio de muestreo, que corresponde al nimero de especies diferentes en una comunidad,
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b) abundancia relativa de O. longicaudatus, como medida estandarizada de la abundancia de
la especie O. longicaudatus por cada sitio de muestreo, y por Ultimo ¢) abundancia total
estandarizada en noches-trampa, que corresponde a la abundancia de roedores de todas las
especies en cada sitio de muestreo dividido en la cantidad de noches trampa (esfuerzo de

captura).

Anélisis de diversidad taxonémica

Con los datos obtenidos en la busqueda de literatura, se estimé la diversidad taxonémica del
ensamble de roedores, utilizando los siguientes indices: a) Indice de Shannon-Wiener (H), el
cual es una medida de la probabilidad de que un individuo escogido al azar de una muestra
pertenezca a cierta especie, asumiendo que todas las especies estan representadas en la
muestra y evaluando la equidad con la que se presentan; b) indice de Simpson, el cual
demuestra la probabilidad de que dos individuos tomados al azar de una muestra sean de la
misma especie, influenciado fuertemente por las especies mas dominantes. Por ultimo, c)
indice de equidad de Pielou, el cual mide la proporcion de la diversidad observada con

relacion a la méxima diversidad esperada (Moreno, 2001).

Los analisis de diversidad taxondémica fueron realizados con el programa PAST v.3.01,

utilizando los datos de abundancia de especies disponibles en el Anexo N°1.

Andlisis de diversidad funcional

Para evaluar la diversidad funcional, se seleccionaron rasgos relacionados con la capacidad
de infeccidn de las especies (Han et al., 2020); a) Rasgos de historia de vida: Tamafio de la
camada, numero de camadas por afio, edad de madurez sexual. b) Rasgos ecoldgicos:
amplitud dietaria, nivel trofico y ambito de hogar, y ¢) Rasgos morfologicos: Masa corporal.
Estos datos fueron extraidos desde la base de datos PanTHERIA, la cual es una recopilacién
de datos sobre rasgos ecoldgicos, geograficos y de historia de vida de mamiferos (Jones et
al., 2009), disponibles publicamente y extraidos directamente desde el sitio web

(https://ecologicaldata.org/wiki/pantheria). Se escogieron rasgos cuantitativos y cualitativos

los cuales se encuentran descritos en el Anexo N°2.
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Estos rasgos nos permiten evaluar la diversidad funcional mediante el uso de diversos indices
que incluyen rasgos multiples e indices que incluyen rasgos Unicos. A continuacion, se
especifican los tres indices basados en rasgos maltiples que se utilizaron: a) indice de riqueza
funcional (FRic), que representa la cantidad de espacio funcional que ocupa un conjunto de
especies (Mouchet et al., 2010), b) Uniformidad funcional (FEve), descrita como la
frecuencia de distribucion de las abundancias de especies en el espacio de rasgos funcionales,
y ¢) Dispersion funcional (FDis), que se define como la distancia media en el espacio de
rasgos multidimensionales de especies individuales al centroide de todas las especies
(Laliberté y Legendré, 2010).

Estos indices de diversidad funcional fueron escogidos porque consideran las abundancias
de las especies que componen los ensambles (Anexo N°1) y permiten incluir variados
atributos/rasgos funcionales. Los valores de rasgos funcionales por cada una de las especies

se encuentran en el Anexo N°3.

Para la evaluacion de indices basados en rasgos Unicos se escogio el indice Media ponderada
de la comunidad (CWM), la cual es una medida que representa el valor esperado de un rasgo
en una muestra. Se seleccionaron solo los 3 rasgos mas significativos para la capacidad de
infeccidn de especies, dos rasgos ecologicos: Amplitud dietaria y Nivel trofico y un rasgo
morfologico: Masa corporal. Todos estos anlisis de diversidad funcional fueron realizados

con la paqueteria FD de R.

Analisis de diversidad filogenética

Para el analisis de la diversidad filogenética, se utilizé el indice de Faith, el cual evalla la
suma de las longitudes de rama que conectan a todos los pares de especies dentro de una
comunidad, a lo largo de una filogenia (Faith, 1992). Para ello, se utilizaron los datos de
presencia de especies por cada sitio muestreado (Anexo N° 4) junto con los datos de genes

de ADN de cada especie de roedor (Upham et al., 2019). Esta informacion se obtuvo desde

el sitio web Vertlife.org (http://vertlife.org/phylosubsets/), la cual es una base de datos que

recopila informacidn a nivel de especie sobre atributos evolutivos y ecolédgicos clave.
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Los andlisis de diversidad filogenética fueron realizados con la paqueteria ‘“Picante”,

“TidyR” y “Tidyverse” del programa R.

Andlisis de datos

Para identificar las variables que pudieran explicar la seroprevalencia de Andes virus y
cumplir con los tres objetivos especificos, se utilizaron modelos lineales generalizados
(MLG) con distribucion binomial con funcion de vinculo logit. Como variable dependiente
se utilizé el resultado binario de seropositividad de cada individuo de la especie O.
longicaudatus (0= seronegativo, 1= seropositivo). Las variables explicativas para analizar
fueron todos los indices de diversidad de especies (taxondmica, funcional y filogenética), los
indices de riqueza y abundancia del ensamble (riqueza de especies, abundancia relativa de

O. longicaudatus y abundancia total estandarizada), y el tipo de habitat.

El primer paso fue realizar MLG univariados por cada variable explicativa. Las variables que
presentaron un valor p < 0.1 en los modelos, fueron elegidas para realizar MLG
multivariados. Antes de llevar a cabo los modelos multivariados, se examinaron las variables
explicativas continuas en busca de colinealidad. Para ello, se realizd6 un analisis de
correlacién de Spearman para eliminar variables que estuvieran altamente correlacionadas
entre si (r > 0,8). Para cada modelo multivariado se calculd el criterio de Informacién de
Akaike ajustado al tamafio de la muestra (AlCc). Los mejores modelos se basaron en los

valores AICc més bajos (Burnham y Anderson, 2004).

Los MLGs se realizaron con las paqueterias “Tidyverse”, “MuMIn” y “Titanic” en el

programa R.
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RESULTADOS

La basqueda bibliografica nos permitié incluir 3 articulos publicados durante los afios 2001
y 2018 que satisfacian los criterios de seleccion de articulos (Piudo et al., 2005; Rubio et al.,
2019; Torres-Pérez et al., 2019). Estos articulos comprendian en su totalidad 131 sitios o
ensambles de roedores distintos, distribuidos entre Chile y el sur de Argentina, desde
Hijuelas, Valparaiso (-32.812, -71.089) hasta Cerro Negro, Coyhaique (-45.583, -71.089) en
Chile, y desde Chos Malal (-37.320, -70.160), hasta Valle Los Alamos, Neuquén (-38.572, -
68.024) en Argentina. Los ensambles de roedores se encontraron en plantaciones forestales
(49 sitios), zonas peridomeésticas (25 sitios), cultivos agricolas (12 sitios) y habitat nativo (45
Sitios).
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Figura 1. Mapa de distribucion de sitios (131) con presencia de la especie O. longicaudatus
(puntos naranjos) en un periodo de 17 afios (2001-2018) basado en articulos realizados en

Chile y el sur de Argentina.
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Los sitios seleccionados contaban con un total de 1149 individuos de la especie O.
longicaudatus, variando su abundancia entre los distintos ensambles de roedores. En total
fueron 66 individuos O. longicaudatus seropositivos a virus Andes, resultando en una

seroprevalencia de 5,7%.

Con respecto a la composicion de roedores, éstos pertenecieron a tres familias: Cricetidae,
Octodontidae y Muridae, pertenecientes a ocho génerosy 16 especies distintas: Raton de pelo
largo (Abrothrix longipilis), Raton olivaceo (Abrothrix olivaceus), Ratdn negruzco
(Abrothrix sanborni), Raton sedoso de Mann (Abrothrix manni), Raton orejudo austral
(Loxodontomys micropus), Raton colilargo (Oligoryzomys longicaudatus), Orejudo de
darwin (Phyllotis darwini), Ratdn patagdnico (Akodon iniscatus), Rata sedosa (Eligmodontia
typus), Rata arboricola chilena (Irenomys tarsalis), Degu de brigdes (Octodon bridgesi),
Raton de hocico amarillo (Abrothrix xanthorhinus) y Ratén lanoso (Abrothrix hirta),
descritas como especies nativas de Chile y Argentina. Las especies introducidas fueron el

Raton doméstico (Mus musculus), Rata gris (Rattus norvegicus) y Rata negra (Rattus rattus).

La abundancia bruta de roedores varié considerablemente entre 3 y 84, presentando un
promedio de 27 individuos. Los valores de la abundancia estandarizada y la abundancia

relativa de O. longicaudatus se presentan en las Figuras 1y 2 del Anexo N°5.

Diversidad taxonémica
Los sitios presentaron distintos niveles de riqueza y diversidad de especies. En promedio, la
riqueza fue de 4 especies, con sitios que presentaban un maximo de 6 especies y un minimo

de 2 especies (Figura 3; Anexo N°5).

Los valores del indice de Shannon-Wienner (H) variaron entre 0,1 y 1,6 (Figura 4; Anexo
N°5), mostrando una gran heterogeneidad de valores entre sitios, y alcanzando un promedio
de 0,92. De igual modo, los valores del indice de Simpson variaron entre 0,1 y 0,8, con un
promedio de 0,51 por cada sitio (Figura 5; Anexo N°5). Por ltimo, los valores del indice de
equidad por cada sitio estudiado estuvieron entre 0,2 y 1, con un promedio de 0,72 (Figura
6; Anexo N°5).
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Diversidad funcional

indices basados en rasgos multiples: La Dispersion funcional (FDis) vario entre 0,46 y 3,2,
con un promedio de 1,7 (Figura 7; Anexo N°5), mientras que el Indice de Uniformidad
funcional (FEve) fluctué entre 0,42 y 0,9, con un promedio de 0,78 (Figura 8; Anexo N°5).
Y, por Gltimo, el indice de Riqueza funcional (FRic) tuvo una mayor variacion, entre 0,23y

10,9, con un promedio de 3,35 por cada ensamble de roedores (Figura 9; Anexo N°5).

La especie Abrothrix manni no pudo ser considerada dentro del analisis de diversidad
funcional debido a que no se contaba con los datos de rasgos funcionales en la base de datos
PanTHERIA. Tampoco pudo ser considerada la especie Abrothrix xantorhinus. debido a que
se encontraba en sitios con abundancia < 3, siendo insuficiente para el analisis en diversidad

funcional.

Con respecto a los indices basados en rasgos unicos, el indicador Nivel trofico tuvo valores
entre 1,23 en sitios que contaban con la presencia de las especies O. longicaudatus, A.
xantorhinus y E. typus y 2,5 en sitios con las especies O. longicaudatus, M. musculus y R.
rattus. El promedio fue 1,9 (Figura 10, Anexo N°5). La Amplitud dietaria, a diferencia del
Nivel trofico, fue muy variable, con valores entre 1,58 y 6,9, y un promedio de 5,4 por cada
sitio analizado. EI menor valor se encontrd en un sitio con la presencia de las especies O.
longicaudatus, M. musculus y R. norvegicus, y el mayor valor en sitios con la presencia de
las especies A. longipilis, O. longicaudatus, A. olivaceus, P. darwinii y R. rattus (Figura 11,
Anexo N°5). Por ultimo, la Masa corporal, tuvo un rango entre 2,9 con la presencia de O.
longicaudatus, P. darwini, A. xanturhinus y E. typus, y 5 con las especies O. longicaudatus

y R. norvegicus. El promedio fue de 3,5 por cada sitio analizado (Figura 12; Anexo N°5).
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Diversidad filogenética
Para este andlisis se pudo incorporar a todas las especies de roedores (Figura 2), excepto a

Abrothrix xantorhinus debido a que no se encontraban sus caracteres en la base de datos.

Akodon_iniscatus
Oligoryzomys_longicaudatus
frenomys_tarsalis
Phyllotis_darwini

[ oxodontomys_micropus
Fligmodontia_typus
Abrothrix_olivaceus
Abrothrix_sanborni
Abrothrix_manni
Abrothrix_longipilis

Rattus_rattus
4|i|:ﬁ’aﬁus_ norvegicus
Mus_musculus

Octodon_bridgesi

Figura 2. Arbol filogenético de especies presentes en los sitios incluidos en el estudio. Para

la clasificacion se utilizan secuencias génicas de ADN de cada una de las especies.

Los valores del indice de Faith variaron entre sitios, rondando entre 50 y 225, con un
promedio de 127 (Figura 13, Anexo N°5). El mayor valor se encontro en un sitio que incluia
las especies A. longipilis, O. longicaudatus, A. olivaceus, P. darwinii, R. rattus y O. bridgesi.
Y el menor valor se registro en sitios que contaban con la presencia de entre 2 a 3 especies
de roedores, entre los cuales se encontraron: A. longipilis, O. longicaudatus, A. olivaceus, A.

hirta, L. micropus.

Relacion entre diversidad de ensambles de roedores y seroprevalencia de virus Andes

Se realizaron 14 modelos lineales generalizados (MLGSs) univariados (Tabla 1), y de acuerdo
con los criterios mencionados previamente, las variables que se seleccionaron para los MLGs
multivariados fueron riqueza de especies, indice de Pielou y CWM de masa corporal (Tabla
1). Las tres variables seleccionadas no presentaron una alta correlacion (Tabla 2), por lo que

todas se mantuvieron para los analisis posteriores.
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Tabla 1. Modelos lineales generalizados binomiales univariados.

Las variables

seleccionadas para los analisis multivariados se encuentran destacadas en negrita.

Variable Coeficiente  Error Estandar  Valor Z Valor P
Abundancia relativa O. | 0,07 0,55 0,13 0,89
Abundancia estandarizada 0,11 2,91 0,04 0,97
Riqueza funcional (FRic) 0,03 0,05 0,60 0,55
Dispersion funcional (FDis) 0,22 0,30 0,73 0,47
Uniformidad funcional -0,95 0,89 -1,07 0,28
(FEve)

CWM nivel tréfico -1,80 1,34 -1,34 0,18
CWM amplitud dietaria -0,21 0,16 -1,32 0,19
CWM masa corporal 1,69 0,46 3,69 <0,01
indice de Shannon -0,23 0,54 -0,43 0,67
indice de Pielou 1,73 0,84 2,06 0,04
indice de Simpson 0,27 1,03 0,26 0,79
Riqueza de especies -0,22 0,13 -1,68 0,09
indice de Faith <-0,01 <-0,01 -0,58 0,56
Habitat nativo 11,18 535,41 0,02 0,98
Habitat agricola 10,70 535,41 0,02 0,98
Habitat forestal 10,16 535,41 0,02 0,99
Habitat peridoméstico 10,56 535,41 0,02 0,98

Tabla 2. Coeficientes de correlacion (r) segun analisis de correlacion de Spearman entre las

tres variables independientes seleccionadas. CWM_MC = Media ponderada de la comunidad

de masa corporal; Equidad= indice de equidad de Pielou.

Riqueza Equidad CWM_MC
Riqueza 1 -0,44 0,26
Equidad -0,44 1 0,29
CWM_MC 0,27 0,29 1
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Seleccion del modelo

De acuerdo con el criterio de informacion de Akaike (AIC), dos MLGs multivariados fueron
los mejores modelos ya que obtuvieron una diferencia menor de puntos AIC (< 2) (Burnham
y Anderson, 2004). Ambos modelos incluyeron dos o las tres variables independientes

analizadas (Tabla 3).

Tabla 3. Seleccion del modelo lineal generalizado. Enumeracion de los modelos de forma
decreciente segln su valor de AIC. Rig= Riqueza de especies; Masa corporal= Media
ponderada de la comunidad (CWM) de masa corporal; Equidad = indice de equidad de

Pielou.
df logLik AlCc Delta AICc  Peso
Rigq + Masa corporal 3 -244,10 494,2 0,00 0,57
Riq + Masa corporal + 7 -244,08 496,2 1,95 0,22
Equidad
Equidad + Masa 3 -245,74 497,5 3,29 0,11
corporal

Ambos modelos seleccionados presentaron una marcada significancia estadistica para la
variable Media Ponderada de la Comunidad (CWM) de masa corporal (Tabla 4 y Tabla 5).
A medida que el promedio de la masa corporal del ensamble de roedores es mayor, aumenta
la probabilidad de seropositividad de virus Andes en la especie reservoria O. longicaudatus
(Figura 4). Por otro lado, la riqueza de especies solo fue estadisticamente significativa en el
primer modelo (Tabla 4). Segln estos resultados, a mayor riqueza de especies, menor es la
seroprevalencia (Figura 4). A pesar de ello, el coeficiente de regresion en la Tabla 4 indica
que la relacion no es tan alta, a pesar de su significancia estadistica. Esto también se ilustra

en la Figura 4.

El segundo modelo incluyo6 el indice de equidad, pero este no fue significativo (Tabla 5).
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Tabla 4. MLG con menor valor de AIC, que incluye 2 variables: Riqueza de especies y
Media ponderada de la comunidad (CWM) de masa corporal. Significancia estadistica <0,05.

Coeficiente Error estandar Valor Z Valor P
Intercepto -8,18 1,60 -5,10 <0,01
Riqueza -0,33 0,14 -2,31 0,02
CWM 1,89 0,47 4,06 <0,01

Tabla 5. MLG con segundo menor valor de AIC, que incluye 3 variables: Riqueza de
especies, Indice de equidad (equidad), y Media ponderada de la comunidad (CWM) de masa
corporal. Significancia estadistica <0,05.

Coeficiente Error estandar Valor Z Valor P
Intercepto -8,31 1,69 -4,92 <0,01
Riqueza -0,31 0,17 -1,76 0,08
Equidad 0,26 1,06 0,24 0,81
CWM 1,86 0,49 3,73 < 0,01

Seroprevalencia de virus andes

4
Riqueza

Figura 3. Probabilidad predictiva de la seropositividad de virus Andes en O. longicaudatus
a medida que aumenta la riqueza de roedores en los ensambles, utilizando el modelo con
menor AIC. El area sombreada indica el intervalo de confianza (95%) para la prediccién. Los
puntos con una probabilidad de seropositividad de 1 representan individuos seropositivos y
los puntos con una probabilidad de seropositividad de 0 representan individuos

seronegativos.
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Figura 4. Probabilidad predictiva de la seropositividad de virus Andes en O. longicaudatus
a medida que aumenta la Media Ponderada de la Comunidad (CWM) de masa corporal del
ensamble de roedores, utilizando el modelo con menor AIC. El area sombreada indica el
intervalo de confianza (95%) para la prediccion. Los puntos con una probabilidad de
seropositividad de 1 representan individuos seropositivos y los puntos con una probabilidad

de seropositividad de 0 representan individuos seronegativos.
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DISCUSION

La relacion entre la diversidad de especies y la transmision de patdgenos ha sido bastante
estudiada y aun se reconoce como un topico muy relevante en el area de la ecologia de
enfermedades (Rohr et al., 2020; Keesing y Ostfeld, 2021). A medida que avanza la
investigacion en esta tematica, nuevas aproximaciones son exploradas, y una de ellas es el
uso de otros indices de diversidad, considerando aspectos funcionales y filogenéticos (Chen
y Zhou, 2015; Morris et al., 2016; Huang et al., 2019; Milholland et al., 2019). En ese
contexto, esta Memoria de Titulo us6, ademéas de los indices de diversidad taxondmica,
indices de diversidad funcional y filogenética para conocer la relacion entre la prevalencia
de anticuerpos contra virus Andes y la diversidad de ensambles de roedores, lo cual no habia

sido abordado previamente.

De acuerdo con los resultados utilizando las dimensiones taxonomica, funcional y
filogenética de diversidad de roedores, la seropositividad de virus Andes tiende a aumentar
significativamente a medida que disminuye la riqueza de roedores y a medida que aumenta
la diversidad de tamafios corporales en el ensamble de roedores. Con respecto a la primera,
esta asociacion negativa entre riqueza de especies y prevalencia de Andes virus, si bien no
fue tan marcada, sugiere que actua el efecto de dilucion. Resultados similares se han
reportado en otros sistemas hantavirus-roedores, por ejemplo, en el sudeste asiatico (Blasdell
et al., 2011), Europa (Khalil et al., 2016) y Norte América (Clay et al., 2009). Con respecto
a otros estudios en virus Andes, Rubio et al. (2019) no encontrd resultados significativos
entre riqueza ni tampoco otros indices de diversidad de especies con la seroprevalencia en
roedores de la Region de Maule. Sin embargo, los datos utilizados en esta Memoria
incluyeron los datos de Rubio et al. (2019), lo que nos puede indicar que esta relacion
negativa entre riqueza de especies y prevalencia de Andes virus se puede encontrar
incorporando un mayor numero de sitios analizados que incluyen mayores gradientes de
niveles de riqueza de especies. Por otra parte, en Argentina, Puido et al. (2011) realizé
muestreos en sitios peridomésticos y sitios naturales donde tampoco encontr6 una asociacion
significativa entre diversidad de especies (indice de Shannon e indice de equitatividad),
similar al resultado de este estudio. Al igual que con la riqueza de especies, distintos indices
de diversidad taxondmica se han utilizado para analizar el efecto de dilucion y existen

resultados contrastantes a nivel global (Eleftheriou, 2021), lo que también ha sido encontrado
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en estudios utilizando metaanalisis con datos de diversos ecosistemas y diversos sistemas

hantavirus-roedores (Vadell et al., 2020).

Cabe mencionar que la asociacién negativa entre riqueza de especies y prevalencia de virus
Andes que se encontr( en esta Memoria no necesariamente indica una relacion causa-efecto,
ya que por el tipo de andlisis no se puede profundizar en ello (Salkeld y Antolin, 2020). Se
sugiere un potencial efecto de dilucion, pero es necesario seguir investigando mecanismos
subyacentes a esta relacién, utilizando, por ejemplo, aproximaciones manipulativas de campo
(Suzén et al., 2009). Con este tipo de estudios experimentales se pueden realizar
manipulaciones de la riqueza/diversidad de especies y ver el efecto que tiene sobre la tasa de
infeccidn. Estos tipos de estudios aun son escasos en la temética del efecto de dilucién en

distintos sistemas hospederos-patogenos (Keesing y Ostfeld, 2021).

En general la pérdida del efecto de dilucion se da en ambientes donde existen perturbaciones
humanas en los habitats o cambios de uso de la tierra (Halliday et al., 2020), donde en muchos
casos disminuye la riqueza o diversidad de especies animales (Newbold et al., 2015; Gibb et
al., 2020). En los hantavirus en particular, en muchas localidades del mundo se ha visto que
estas perturbaciones humanas tienden a aumentar la abundancia de las especies reservorias,
mientras que las especies no reservorias tienen a disminuir (Suzan et al., 2009; Blasdell et
al., 2011; Rubio et al., 2014; Mendoza et al., 2020). Sin embargo, en algunas localidades
donde se distribuye el virus Andes, el ensamble de especies no necesariamente sigue este
patrén tan claro. Por un lado, el reservorio principal tiende a disminuir en ambientes
antropizados como las plantaciones forestales de pino (Moreira-Arce et al., 2016; Barceld et
al., 2021) y la riqueza no necesariamente disminuye en estas plantaciones u otros ambientes
como sitios peridomésticos (Piudo et al., 2011; Rubio et al., 2019). Por lo tanto, puede ser
posible que con el virus Andes el cambio de uso de la tierra no sea una variable predictiva de
aumento de la prevalencia en roedores. De hecho, en este estudio la variable habitat no resultd

significativa.

Con respecto a la diversidad funcional, ningun indice utilizando rasgos multiples tuvo una
asociacion con la seroprevalencia. Los rasgos que se incluyeron fueron variables que
particularmente se asocian a la capacidad reservoria y de transmision de patdgenos en

roedores a nivel mundial (Plourde et al., 2017; Han et al., 2020). Para futuros estudios se
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podria seguir analizando otros rasgos o realizar modificaciones al nUmero de los rasgos
utilizados, por ejemplo, quitando o aumentando rasgos incluidos en los indices de diversidad
funcional. Actualmente son pocos los estudios que han utilizado la diversidad funcional en
la relacién patdgenos-hospederos (Chen y Zhou, 2015), por lo que no existen muchas
referencias de estudios que ayuden a establecer cuéles son los rasgos méas indicados para

incluir en esta temética.

El Gnico indicador de la dimension funcional que resulto ser estadisticamente significativo
fue un indice basado en rasgos Unicos; la media ponderada de la comunidad (CWM) de masa
corporal, demostrando una asociacion positiva con la seroprevalencia de virus Andes. A
medida que aumenta el promedio de masa corporal del ensamble de roedores, la
seropositividad de virus Andes se incrementa en los reservorios. En este caso, un factor que
puede ser relevante es que los ensambles donde existe un mayor promedio de masa corporal
se incluyen las especies introducidas del género Rattus (R. norvegicus y R. rattus). Estas
especies son proporcionalmente mayor y mucho mas pesadas que las especies nativas
comunes en los ensambles estudiados como O. longicaudatus, A. longipilis, A. hirta y A.
olivaceus. Se sabe que estas especies introducidas presentan conductas agresivas contra
especies nativas (Rubio, datos no publicados), en algunos casos depredando o desplazandolas
(Lobos et al., 2005; Shepherd y Ditgen, 2012). Por lo tanto, una hipétesis es que estas
especies de mayor tamafio pueden generar un efecto conductual en los reservorios de virus
Andes, por ejemplo, aumentando sus movimientos para eludir a estos roedores y/o generando
una mayor agregacion de individuos en ciertos lugares, lo que aumentaria la probabilidad de
contactos directos entre reservorios. Esta hipdtesis también se ha postulado para el virus Sin
Nombre, un hantavirus de Norte América. Clay et al. (2009) indica que la presencia de las
ratas canguro (Dipodomys spp.), que son especies de mayor tamafio y peso que los
reservorios del virus Sin Nombre (Peromyscus maniculatus), podrian generar un aumento de
la frecuencia de encuentros intraespecificos entre reservorios. Por lo tanto, este aumento de
la frecuencia de encuentros entre las especies de menor tamafio podria estar generando el

aumento de la transmision y mantencion de virus Andes en los ensambles de roedores.

Otra posibilidad es que la presencia de estas especies mas grandes y mas agresivas generen

un aumento del estrés en los reservorios. El estrés puede generar depresion del sistema
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inmunolégico y conducir a un aumento de la replicacion viral, junto con una mayor
susceptibilidad a los virus (Brenner et al., 1997), y consecuente aumento de la prevalencia
en los roedores. Esto se ha estudiado en el roedor Peromyscus maniculatus y el virus Sin
Nombre, donde individuos con mayor nivel de corticosterona fecal se asocia una mayor

probabilidad de infeccion de este hantavirus (Eleftheriou et al., 2021).

Por lo tanto, en estos ensambles de roedores las especies de mayor masa corporal como
Rattus spp., podrian considerarse “especies amplificadoras” (Clay et al., 2009) ya que no
poseen capacidad reservoria del virus, pero su presencia podria generar cambios
conductuales/fisiologicos en los reservorios, lo cual aumentaria la probabilidad de infeccion
con hantavirus. Sin embargo, se necesitan mas estudios para probar estas hipotesis, lo cual
no es posible con datos de estudios observacionales como los utilizados en esta Memoria.
Por ejemplo, se pueden realizar estudios donde se midan las interacciones intra e
interespecificas de los roedores en ensambles con distintas composicion y estructura de
especies (Clay et al., 2009; Dearing et al., 2016; Rubio et al., 2017) y/o estudios sobre estres

e inmunidad en estos ensambles de roedores (Eleftheriou et al., 2021).

En cuanto a la diversidad filogenética, el indice Faith usado no arroj0 una asociacion
estadistica con la seroprevalencia de hantavirus. En el Unico estudio que también se ha
incluido este indice, Milholland et al. (2019) encontraron una asociacion negativa entre este
la diversidad filogenética y la seroprevalencia, indicando que, a mayor diversidad, menos
prevalencia. La diferencia de resultados se puede deber a que Milholland et al. (2019)
utilizaron datos de diversos hantavirus en el mundo, por lo que los ensambles de roedores
pudieron tener un mayor gradiente de niveles de diversidad filogenética, en contraste con los
datos de esta Memoria que estaban acotados a ensambles de Chile y Argentina. De hecho,
muchas de las especies nativas de este estudio son cricétidos y bastante relacionados
filogenéticamente (Figura 2 y Anexo N°6). Esto se diferencia, por ejemplo, con ensambles
de roedores de ambientes tropicales en América 0 Asia, 0 ambientes semiaridos de
Norteamérica donde los ensambles se componen de un mayor nimero de familias, por ende,
mayor distancia filogenética (Suzan et al., 2009; Clay et al. 2009). Futuros estudios también
deberian incluir otros indices de diversidad filogenética para evaluar si existen resultados

contrastantes. Al menos a nivel de la diversidad taxondmica, en los estudios del efecto de
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dilucion se ha visto que existen resultados contrastantes utilizando distintos indices de
diversidad de especies (Wood et al., 2014; McCauley et al., 2015).

El estudio abordado en esta Memoria de Titulo es una primera aproximacion al analisis de la
relacion entre diversidad de hospederos y la transmision del virus Andes en roedores,
utilizando componentes funcionales y filogenéticos. Debido a que los datos fueron
recopilados de la literatura, existieron ciertas limitantes de informacién, como, por ejemplo,
la temporalidad de los datos de algunos sitios, una caracterizacion mas detallada de los
habitats, la falta de informacion de medidas morfométricas, sexo y edad de los individuos
capturados. Este tipo de informacion podria haber sido Gtil ya que pueden influir en la
transmision de hantavirus en roedores (Khalil et al., 2014) y algunas de estas variables se
podrian haber incluido en algunos de los anélisis estadisticos o en ciertos indices de
diversidad funcional. Sin embargo, los resultados arrojados en este estudio dan pie para
seguir analizando como la composicion de los ensambles puede influir en la transmision del

virus Andes, tomando en consideracion distintos atributos que estos poseen.
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CONCLUSIONES

En este estudio se encontrd una asociacion negativa entre la riqueza de roedores y la
seroprevalencia del virus Andes en el reservorio principal. Esto va en concordancia con la
hipotesis del efecto de dilucion que se ha visto que ocurre en otros sistemas hantavirus-

roedores.

En este estudio se incorporaron ademas anélisis de la diversidad funcional y filogenética. El
Unico indice que obtuvo una asociacion significativa con la seroprevalencia fue la media
ponderada de la comunidad (CWM) de la masa corporal. Esta variable nos indica que los
ensambles que presentan un mayor promedio de masa corporal tienden a presentar una mayor
seroprevalencia en los roedores reservorios. Esto se puede deber a que las especies mas
pesadas (Rattus spp.) pueden producir efectos conductuales y/o fisiologicos en los

reservorios de hantavirus, aumentando asi la transmision entre éstos.

Este es el primer estudio que aborda la diversidad funcional y filogenética en la investigacion
sobre la relacion de la diversidad de ensambles de roedores y virus Andes. Estudios futuros
son necesarios para seguir avanzando en el conocimiento de esta relacion y los mecanismos
que subyacen el efecto de las distintas dimensiones de diversidad sobre la transmision de

patdgenos.
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ANEXO N° 1

Tabla de abundancia de especies de roedores por cada sitio muestreado entre los afios 2001 -
2018 en Chile y el sur de Argentina. Datos utilizados para el calculo de la diversidad
funcional junto al Anexo 2, analizados con el paquete FD de R y para el calculo del indice
de Shannon-wienner, Simpson y Equidad de Pielou (diversidad taxonémica). A.i: Abrothrix
hirta; A.l: Abrothrix longipilis; A.m: Abrothrix manni; A.o: Abrothrix olivaceus; A.s:
Abrothrix sanborni; A.i: Akodon iniscatus; E.t: Eligmodontia typus; I.t: Irenomys tarsalis;
L.m: Loxodontomys micropus; M.m: Mus musculus; O.b: Octodon bridgesi, O.l:
Oligoryzomys longicaudatus; P.d: Phyllotis darwini; R.n: Rattus norvegicus; R.r:

Rattus_rattus.

Sitios Ai Al Am Ao As Ai Et It Lm MmOb Ol Pd Rn Rr
1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 3 0
2 0 0 0 13 0 0 0 0 0 4 0 3 0 6 0
3 0 0 0 2 0 0 0 0 0 0 0 2 0 5 1
4 0 16 0 2 0 0 0 0 0 0 0 7 5 0 0
5 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 1 1 2
6 0 0 0 5 0 0 0 0 0 6 0 1 0 0 0
7 0 0 0 0 0 0 0 0 0 3 0 1 0 0 2
8 0 0 0 4 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0
9 0 0 0 11 0 0 0 0 0 0 0 1 0 2 0
10 0 0 0 14 0 0 0 0 0 0 0 6 6 0 5
11 0 1 0 3 0 0 0 0 0 0 0 8 0 2 0
12 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 1 2 0 5
13 0 0 0 3 0 0 0 0 0 1 0 2 0 2 0
14 0 0 0 2 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 1
15 0 0 0 9 0 0 0 0 0 0 0 3 0 0 1
16 0 2 0 1 0 0 0 0 0 0 0 8 0 0 0
17 0 3 0 24 0 0 0 0 0 0 0 37 0 2 0
18 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 1 0 3 0
19 0 2 0 9 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 2
20 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 6 0 0 1
21 0 0 0 18 0 0 0 0 0 2 0 6 0 1 3
22 0 0 0 11 0 0 0 0 0 0 0 2 0 0 0
23 0 0 0 2 0 0 0 0 0 0 0 1 0 1 0
24 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 4 0 1 5
25 1 0 0 7 0 0 0 0 0 0 0 3 0 0 0
26 0 0 0 7 0 0 0 0 0 0 0 5 0 0 0
27 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 3 0 1 3
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ANEXO N°2

Tabla de rasgos funcionales seleccionados para determinar los indices de diversidad

funcional basados en rasgos multiples y rasgos Unicos, tipos de rasgos, unidades de medida

y descripcion de cada uno de ellos. Datos obtenidos a través del sitio web PanTHERIA

(https://ecologicaldata.org/wiki/pantheria). Los rasgos cualitativos fueron transformados a

valores numéricos.

Rasgo Tipo de | Unidades Descripcion

funcional | rasgo de medida

Amplitud | Cualitativo | Numero de | NUmero de categorias dietéticas consumidas por

dietaria categorias cada especie. Categorias definidas como:

de dieta. vertebrado, invertebrado, fruta, flores/ néctar/

polen, hojas/ ramas/ corteza, semillas, pasto y
raices/tubérculos.

Nivel Cualitativo | Namero de | Nivel trofico de cada especie medido usando

trofico niveles. cualquier medida dietética cualitativa o
cuantitativa. Especies definidas como: (1)
herbivoro (2) omnivoro y (3) carnivoro.

Masa Cuantitativo | Gramos Masa de individuos adultos vivos o recién

corporal sacrificados estandarizado (In (masa corporal) =
especie + sexo [dentro de Grdenes].

Tamafio | Cuantitativo | Numero de | NUmero de crias nacidas por camada por hembra

de descendenci | (contadas antes del nacimiento, al nacer o

camada a después del nacimiento.

Rango de | Cuantitativo | Kilometros. | Tamafio del area dentro de la cual las actividades

hogar cotidianas de individuos o grupos (de cualquier
tipo) estan tipicamente restringidas, estimada ya
sea por observacion directa, radiotelemetria,
trampas o métodos no especificados.
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Edad de
madurez

sexual

Cuantitativo

Dias

Edad en la que los individuos son fisicamente

capaces de reproducirse por primera vez.
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ANEXO N°3

Tabla de valores de rangos funcionales (amplitud dietaria, nivel trofico, masa corporal

estandarizada, tamafio de camada, rango de hogar, edad de madurez sexual y ciclo de

actividad) de cada una de las especies muestreadas, utilizados para el calculo de diversidad

funcional basado en rasgos multiples y rasgos Unicos. Datos obtenidos a través del sitio web

PanTHERIA (https://ecologicaldata.org/wiki/pantheria). La especie A. manni no pudo ser

considerada para el analisis debido a que la base de datos no proporciona estos rasgos.

38 g 48 2§ 3§ <8B3

a8 25 38 EE 32 B3R

ES 5 =g £8 Eg GTES
Abrothrix hirta 7 2 3,66 3,7 0,0038 3,95
Abrothrix longipilis 7 2 3,66 3,7 0,0038 3,95
Abrothrix olivaceus 7 2 3,19 534 0,0004 5,14
Abrothrix sanborni 6 2 34,8 4,271  0,0036 3,84
Akodon iniscatus 3 2 3,36 4,757 0,0063 4,11
Eligmodontia typus 1 1 2,85 6,24  0,0087 4,02
Irenomys tarsalis 7 2 3,76 3,85  0,0042 4,06
Loxodontomys micropus 6 2 72,6 4,16  0,0049 4,23
Mus musculus 1 3 61,3 5,54 0,0005 4,17
Octodon bridgesi 3 1 5,09 3,01  0,0023 4,46
Oligoryzomys longicaudatus 4 2 331 4,77 0,0006 3,32
Phyllotis darwini 3 2 3,93 4,02 0,0027 4,04
Rattus norvegicus 1 1 177,25 8,99 0.0029 4,01
Rattus rattus S 2 13583 583 0.0023 475
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ANEXO N° 4

Tabla que representa presencia 0 ausencia de especies en cada sitio en estudio (1 y O,
respectivamente). Datos utilizados para el calculo del indice Faith (diversidad filogenética).
A.i: Abrothrix hirta; A.l: Abrothrix longipilis; A.m: Abrothrix manni; A.o: Abrothrix
olivaceus; A.s: Abrothrix sanborni; A.i; Akodon iniscatus; E.t: Eligmodontia typus; I.t:
Irenomys tarsalis; L.m: Loxodontomys micropus; M.m: Mus musculus; O.b: Octodon
bridgesi, O.I: Oligoryzomys longicaudatus; P.d: Phyllotis darwini; R.n: Rattus norvegicus;

R.r: Rattus_rattus.
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ANEXO N°5

Figuras Diversidad taxonémica
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Figura 1. Dispersion de datos: Abundancia de especies de roedores estandarizada en el
esfuerzo de captura (Abundancia/ noches trampa) por cada sitio de muestreo estudiado entre
los afios 2001-2018 en Chile y el sur de Argentina.
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Figura 2. Dispersion de datos: Abundancia relativa de la especie O. longicaudatus por cada

sitio de muestreo estudiado entre los afios 2001-2018 en Chile y el sur de Argentina.
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Figura 3. Dispersién de datos: Riqueza de especies de roedores por cada sitio de muestreo

estudiado entre los afios 2001-2018 en Chile y el sur de Argentina.
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Figura 4. Dispersion de datos: indice de Shannon-Wienner (H) por cada sitio de muestreo

estudiado entre los afios 2001-2018 en Chile y el sur de Argentina.
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Figura 5. Dispersion de datos: Indice de Simpson por cada sitio de muestreo estudiado entre

los afios 2001-2018 en Chile y el sur de Argentina.
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Figura 6. Dispersion de datos: indice de Equidad de Pielou por cada sitio de muestreo

estudiado entre los afios 2001-2018 en Chile y el sur de Argentina.
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Figuras Diversidad funcional
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Figura 7. Dispersion de datos: indice de dispersion funcional (FDis) por cada sitio de

muestreo estudiado entre los afios 2001-2018 en Chile y el sur de Argentina.
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Figura 8. Dispersion de datos: Indice uniformidad funcional (FEve) por cada sitio de

muestreo estudiado entre los afios 2001-2018 en Chile y el sur de Argentina.
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Figura 9. Dispersion de datos: indice de riqueza funcional (FRic) por cada sitio estudiado

Sitios

entre los afos 2001-2018 en Chile y el sur de Argentina.
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Figura 10. Dispersion de datos: Valor medio ponderado (CWM) del rasgo nivel trofico v/s
sitios en estudio entre 2001 y 2018 en Chile y el sur de Argentina.
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Figura 11. Dispersion de datos: Valor medio ponderado (CWM) del rasgo amplitud dietaria
de cada sitio en estudio entre 2001 y 2018 en Chile y el sur de Argentina.
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Figura 12. Dispersion de datos: Valor de indice media ponderada de la comunidad (CWM)
del rasgo nivel masa corporal v/s sitios en estudio entre 2001 y 2018 en Chile y el sur de
Argentina.
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Figuras Diversidad filogenética
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Figura 13. Dispersion de datos: valor del indice de Faith (P) por cada sitio en estudio entre

2001 y 2018 en Chile y el sur de Argentina.
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ANEXO N°6

Clasificacion de especies de acuerdo con el nombre cientifico, nombre comin, género,

familia y capacidad reservoria de Andesvirus de los ensambles de roedores reportados en la

literatura publicada en un periodo de 18 afios (2001-2018) en estudios realizados en Chile y

el sur de Argentina.

Nombre cientifico Nombre comdn Género Familia Capacidad
hospedera de
virus Andes*

Abrothrix longipilis Raton de pelo largo Abrothrix Cricetidae Si

Abrothrix olivaceus Raton olivaceo Abrothrix Cricetidae Si

Abrothrix sanborni  Raton negruzco Abrothrix Cricetidae No

Abrothrix manni Raton sedoso de Mann Abrothrix Cricetidae No

Loxodontomys Ratdn orejudo austral Loxodontomys  Cricetidae Si

micropus

Oligoryzomys Ratdn colilargo Oligoryzomys  Cricetidae Si

longicaudatus

Phyllotis darwini Orejudo de Darwin Phyllotis Muridae Si

Mus musculus Raton domestico Mus Muridae No

Rattus norvegicus  Rata gris Rattus Muridae No

Rattus rattus Rata negra Rattus Muridae No

Akodon iniscatus Ratdn patagdnico Akodon Cricetidae No

Eligmodontia typus Rata sedosa Eligmodontia  Cricetidae No

Irenomys tarsalis Rata arboricola chilena Irenomys Cricetidae No

Octodon bridgesi Degu de brigdes Octodon Octodontidae No

Abrothrix Raton de hocico amarillo  Abrothrix Cricetidae No

xanthorhinus

Abrothrix hirta Raton lanoso Abrothrix Cricetidae Si

*Se describen como especies hospederas aquellas que han sido reportadas con presencia de

anticuerpos contra virus Andes. Sin embargo, la Gnica especie capaz de mantener y transmitir

el virus es O. longicaudatus.
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