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I. RESUMEN EJECUTIVO 

 

El presente proyecto tuvo como principal objetivo la obtención de modelos de 

distribución potencial de aproximadamente 1200 especies de aves terrestres nativas 

(residentes y migratorias) de Mesoamérica, región definida en este estudio como el área 

que comprende todo México y Centroamérica hasta Panamá. Se utilizó el algoritmo de 

predicción GARP (basado en OpenModeller) y se generaron mapas en formato raster 

con resolución de 1 y 1.3 km2, la mayor parte de ellos, y unos cuántos mapas a 2.3 y 3.6 

km2 que representan la distribución estacional con el sistema taxonómico propuesto por 

el International Ornithological Committee (IOC). Los mapas se generaron con base en 

una multitud de puntos de ocurrencia obtenidos principalmente de colecciones 

científicas, datos observacionales disponibles en Web, y datos bibliográficos recientes y 

del trabajo de campo realizado por personal del Museo de Zoología.  Como resultado de 

este proyecto también se logró conseguir importantes datos de la avifauna en la región, 

con lo que se complementó y actualizó el banco de mapas de aves que ya se tienen en 

CONABIO. En el proyecto se lograron generar 1155 modelos, correspondiente a la 

distribución de 1115 especies, tanto residentes (870 especies) como migratorias (285 

especies), es decir, cerca del 93% de las especies que se calculó que se podría modelar y 

que se comprometieron en el Convenio. 
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II. INTRODUCCIÓN 

 

Tradicionalmente, los análisis de distribuciones geográficas de los organismos se 

basaron en el mapeo localidades individuales y registros puntuales de las especies. Esto 

en cierto modo limita el conocimiento de la distribución de los taxones, pues para la 

mayoría de las especies se carece de un número adecuado de especímenes colectados o 

de observaciones fidedignas. Por lo tanto, nuestro conocimiento a menudo es 

incompleto y fragmentario (Peterson et al. 1998), y se requiere de una multitud de 

métodos disponibles (e. g. Espinosa-Organista et al. 2002) para delinear con más certeza 

la distribución de un taxón.  

 Una alternativa para este problema ha sido discutida por varios autores (Noss 

1983, Pulliam & Dunning 1997, Lloyd & Palmer 1998, Carroll et al. 1999, Manel et al. 

1999, Cowley et al. 2000), que han resaltado que la relación entre las condiciones 

ambientales y las localidades conocidas--el nicho ecológico--de un taxón puede ser una 

forma de explicar los patrones distribucionales. Sin embargo, dado el inmenso esfuerzo 

que implica conocer a detalle los requerimientos de hábitat particulares de cada especie, 

se han desarrollado nuevos algoritmos y herramientas informáticas. Estos nuevos 

algoritmos y herramientas permiten generan distribuciones potenciales basadas en un 

conjunto de registros individuales de una especie, relacionados con las variables 

ambientales presentes en dichas localidades (Carroll et al. 1999, Manel et al. 1999, 

Cowley et al. 2000) y han probado ser más precisos. La posibilidad de construir mapas 

de la distribución de las especies, llenando huecos de conocimiento y muestreo, 

aumenta enormemente las potencialidades de análisis e interpretación en biogeografía, 

ecología y biología de la conservación (Peterson et al. 2011). Los modelos de nicho 

ecológico se han desarrollado como una herramienta de la informática de la 

biodiversidad (Soberón & Peterson 2004), siendo ampliamente utilizados en distintos 

campos del conocimiento biológico, desde trabajos meramente descriptivos (p. ej. Nix 

1986) hasta la validación de escenarios evolutivos con base en las condiciones 

ambientales a las cuáles están respondiendo las especies (Warren et al. 2008, 2010). 

 Existen varios algoritmos que permiten obtener los modelos de nicho ecológico 

de las especies y se basan en diferentes aproximaciones matemáticas (Guisan & 

Zimmermann 2000). Sin embargo, todos parten de la idea de representar el nicho 

ecológico de las especies (Hutchinson 1957, 1959, Soberón 2007). De manera general, 

la elaboración de los modelos se realiza partiendo de un escenario geográfico del cual se 
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tiene información puntual y georreferenciada de la especie, y una serie de coberturas 

ambientales que representan las condiciones ambientales importantes en la delimitación 

del nicho de las especies. Por medio de algoritmos (p. ej. GARP y Maxent) se recrean 

estas condiciones ambientales, para posteriormente representar esas condiciones de 

nicho en el espacio geográfico (Peterson 2003, Martínez-Meyer 2005). 

 El algoritmo genético de producción de conjuntos de reglas (GARP) (Stockwell 

& Peters 1999) es uno de los algoritmos más utilizados en la elaboración de los modelos 

de nicho. Aunque se han desarrollado otros métodos, como los basados en máxima 

entropía (Phillips et al. 2006) y algunos autores aseguran que es uno de los mejores 

métodos (Elith et al. 2006), la cantidad de literatura y lo robusto de los métodos han 

demostrado que GARP es un algoritmo eficiente y que logra minimizar el sesgo 

producido por irregularidad de los datos biológicos (Peterson et al. 2007). Además, hay 

que considerar que la forma en que se suelen evaluar los modelos (área bajo la curva 

ROC) (Lobo et al. 2008) ha puesto a discusión la supuesta mejoría de Maxent con 

respecto a GARP (Peterson et al. 2008). 

 Para la elaboración de modelos es necesario considerar que la información 

biológica sea adecuada y suficiente, ya que ésta es utilizada para ser contrastada con la 

información ambiental (Navarro-S. et al. 2003). Es importante señalar que la 

información biológica es fragmentaria y no representa un muestreo homogéneo sobre el 

área en la cual se realizarán los modelos. Frecuentemente, se encuentran sesgos 

asociados a los sitios de la colecta de datos (Navarro-S et al. 2003, Kadmon et al. 2004), 

y por esta razón, la generación o compilación de nueva información biológica 

proporciona a los modelos una mejor representatividad, no solo geográfica, sino 

también ecológica, ampliando la gama de condiciones que pueden utilizar las especies. 

Las diferencias en los resultados utilizando diferente número de registros ha demostrado 

que, al incrementar los datos biológicos en la creación del modelo, mejora el desempeño 

de los algoritmos, ya que disminuye la variabilidad que afecta la exactitud de los 

modelos (Stockwell & Peterson 2002, Hernández et al. 2006, Wisz et al. 2008). 

Además, con mayor información biológica es posible contar con una mejor validación, 

ya que se cuenta con datos de prueba totalmente independientes a los datos utilizados 

para generar el modelo (Pearson et al. 2007, 2011). 

 En cuanto a la información ambiental, existen distintos tipos de información que 

pueden ser utilizados en la generación de los modelos de nicho (Rodríguez et al. 2007). 

Dada la disponibilidad de la información y la relevancia a macro escala, las variables 
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climáticas representan una buena aproximación de las condiciones ambientales 

requeridas por las especies (Nix 1986). Por esta razón se ha preferido la utilización de 

coberturas derivadas de información climática utilizando tradicionalmente 19 variables 

bioclimáticas derivadas de temperatura y precipitación (Hijmans et al. 2005, Téllez et 

al. 2011). En muchos casos, la información climática se ha acompañado de información 

topográfica, con la finalidad de incluir variables que pudieran complementar la 

información (proyecto Hydro1k, 

http://eros.usgs.gov/#/Find_Data/Products_and_Data_Available/gtopo30/hydro). 

 Este proyecto tuvo como objetivo mejorar y actualizar el ejercicio previo que se 

hizo a través de apoyo de CONABIO (Proyecto CE015), en el que se modelaron las 

distribuciones de la gran mayoría de las especies de aves de México. Estos mapas están 

disponibles en la web a través del portal de información geográfica de CONABIO y son 

ampliamente utilizados.  Sin embargo, en los últimos años ha habido un incremento 

extraordinario de información disponible en la red, a través de diversos portales que 

contienen información de ejemplares en museos (ORNIS-GBIF; 

http://www.ornisnet.org/, http://www.gbif.org/), como observacionales (eBird-

AVerAves; http://ebird.org/content/ebird/). Esto representó una gran oportunidad de 

generar mejores modelos de distribución, utilizando además prácticas de modelado más 

actuales. Por ejemplo, una gran proporción de las especies de aves extienden su 

distribución fuera de los límites territoriales de México, y una buena práctica consiste en 

modelar la distribución completa de las especies.  

Nos enfocamos a las aves terrestres (residentes y migratorias) porque tenemos 

datos ecológicos y de registros puntuales de buena resolución, además de que el grupo 

de trabajo tiene la capacidad para detectar posibles errores e imprecisiones en las bases 

de datos en línea. Esta nueva generación de modelos de distribución de las aves de 

México será sin duda de gran utilidad para mejorar el conocimiento de la diversidad de 

este grupo, así como para generar información útil para su conservación y uso. 

  

http://eros.usgs.gov/#/Find_Data/Products_and_Data_Available/gtopo30/hydro
http://www.ornisnet.org/
http://ebird.org/content/ebird/
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III. DESARROLLO DEL PROYECTO 

 

1.- Calidad de Información 

Lista de especies  

Las especies analizadas se encuentran en el Anexo A, y corresponden a 1261 especies 

de aves terrestres nativas de Mesoamérica, cuya distribución abarca total o parcialmente 

el área de estudio de acuerdo a AOU (Chesser et al. 2011). De esta lista fueron 

eliminadas del análisis todas las especies dulceacuícolas, marinas y costeras, así como 

especies introducidas, extintas y cuya ocurrencia en el área es accidental o marginal (por 

ejemplo, especies que se distribuyen en el área solamente en el extremo este de Panamá, 

pero cuya distribución total abarca gran parte de Sudamérica). Aproximadamente 460 

especies están restringidas a una sola región (México o Centroamérica) y un buen 

porcentaje de estas son endémicas a Mesoamérica. El resto de las especies se comparten 

entre dos o tres regiones. Las especies no incluidas aparecen con el número 0 en la 

columna MODELO del Anexo A. 

 Se realizó una búsqueda de la lista actualizada de las aves del mundo de acuerdo 

con la taxonomía a nivel de especie del International Ornithological Committee (IOC; 

Gill, F. & D. Donsker 2012). Se utilizó esta auotoridad taxonómica ya que la 

consideramos más adecuada en su resolución; es menos tradicional y describe de mejor 

manera las diferencias evolutivas en un contexto nomenclatural, además que se 

actualiza continuamente. A diferencia del checklist de la American Ornithologists' 

Union AOU (http://checklist.aou.org/), la IOC incluye los cambios taxonómicos más 

recientes y las especies recién descritas. A partir de esa lista general se hizo un recorte 

para generar una lista de las aves de las Américas (4377 especies). De ahí, se hizo una 

segunda selección para tener el listado final de especies de las cuales se elaboraron los 

mapas (Anexo A). 

Hicimos la recopilación de datos de ocurrencia para poder elaborar los mapas 

con el mayor número de localidades disponible por especie. Compilamos un total de 

más de dos millones de registros puntuales, provenientes de distintas fuentes, para las 

1115 especies para las que se elaboraron modelos de distribución (Cuadro 1 y en el 

Anexo A aparecen en la columna MODELO con el número 1).  
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Cuadro 1. Resumen de los datos primarios obtenidos de varias fuentes y utilizados para 

generar los modelos.  

 

FUENTE 

No. DE 

REGISTROS 

 

 

No. DE 

ESPECIES IOC 
% ASIGNADO A 

ESPECIE IOC 

 

% DE LOCALIDADES 

GEORREFERENCIADAS 

No. 

LOCALIDADES 

UNICAS 

 

 

Biologia Centrali 

Americana 
9147 932 100 100 722 

ORNIS 

Centroamérica 
129770 1037 99.9 100 7547 

aVerAves 

México 
1482684 1139 95 100 17717 

Atlas Aves 

México 
456275 1100 98 100 19100 

Bibliografía 15644 ~1139 85 90 1617 

TOTAL 2093520 

 
 Por otro lado, obtuvimos datos del Atlas de las aves de México (Navarro-S et al. 

2003) que incluye información primaria de más de 80 fuentes de datos, que ya han sido 

georreferidas y editadas por nosotros. Esta fuente de datos se utilizó para hacer los 

modelos con las combinaciones únicas de especie-localidad (latitud/longitud 

decimales)-estatus migratorio. 

 También obtuvimos los datos crudos del proyecto Iniciativa aVerAves 

(http://www.conabio.gob.mx/otros/nabci/doctos/a_ver_aves.html), los cuales primero se 

filtraron, eliminando aquellos que no son válidos de acuerdo al grupo de revisores de los 

registros que se suben al sistema. De ese primer filtro, hicimos una selección especie 

por especie, con el fin de detectar errores e inconsistencias con base en los patrones 

conocidos de distribución de las especies. También detectamos los posibles errores 

generados por cambios taxonómicos, basados en nuestro conocimiento experto acerca 

de la probabilidad de que una especie pueda ser confundida con otra, cuando la 

identificación es hecha por personas no entrenadas. Para hacer los modelos utilizamos 
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también las combinaciones únicas de especie-localidad (latitud/longitud decimales)-

estatus migratorio. 

 Del sistema ORNIS (ornisnet.org), obtuvimos los registros curatoriales en 

colecciones científicas de aves que abarcaron todos los países de Centroamérica. Esos 

datos se depuraron geográfica y taxonómicamente, se procesaron y en su mayor parte 

fueron georreferidos. Para hacer los modelos usamos también las combinaciones únicas 

de especie-localidad (latitud/longitud decimales)-estatus migratorio.  

 Es importante resaltar que consultar fuentes como la bibliografía especializada 

es una de nuestras prioridades de captura de datos primarios. Revisamos los últimos 10 

años de la base de datos de Bibliografía de las aves de México, proyecto que 

desarrollamos en el Museo de Zoología, y que contiene cerca de 7000 referencias. Se 

capturaron datos puntuales de colecta y observación de aves, de modo que tenemos la 

información relevante reciente sobre el taxón en el país. De la misma manera, 

realizamos la captura de registros de aves de Centroamérica proveniente de la 

bibliografía más importante de la región, empezando por los trabajos clásicos de 

monografías nacionales y regionales. Finalizamos la captura de la fuente más 

importante de registros históricos, la Biologia Centrali Americana (Salvin y Godman 

1879-1904), que proveyó más de 9000 registros históricos para Centroamérica. Esta 

información complementa los datos que ya se tenían para México, y que están 

contenidos en el Atlas). Estos son datos fueron valiosos para complementar los sets de 

información de la región. 

 

Especies migratorias 

Los registros puntuales de las especies migratorias fueron complementados 

utilizando el sistema ORNIS (ornisnet.org) y el Canadian Breeding Bird Survey para 

obtener datos de Estados Unidos y Canadá, respectivamente. Los datos se depuraron 

geográfica, taxonómica y temporalmente. 

Las distribuciones a modelar correspondieron a especies migratorias 

Neotropicales. Estas se caracterizan por reproducirse en Canadá, Estados Unidos y el 

norte de México durante el verano (temporada de reproducción), y pasar el invierno en 

México, Centroamérica o Sudamérica (temporada de invierno). Por lo tanto, para 

modelar la distribución durante la temporada de reproducción se utilizaron los registros 

correspondientes a los meses mayo, junio y julio. Por su parte, la temporada de invierno 

incluyó registros de los meses noviembre, diciembre, enero y febrero.  
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Se realizó la modelación de distribución de aquellas especies que durante una o 

ambas temporadas se encuentran en el área de estudio. Las especies migratorias que se 

distribuyen total o parcialmente en el área tanto en verano como en invierno tienen 

asociados el modelo de distribución correspondiente a una de las temporadas, y en 

algunos casos, a las dos temporadas (e.g., Buteo swainsoni-verano, Buteo swainsoni-

invierno) (Anexo A). 

Los registros de especies que presentan tanto poblaciones migratorias como 

residentes (e. g. Falco peregrinus), fueron modeladas como migratorias, a fin de 

conseguir un modelo de distribución representativo para la especie en una temporada 

dada. Por lo tanto, se consideraron los datos de poblaciones residentes registrados sólo 

durante la temporada correspondiente.   En total se generaron 285 modelos para a 245 

especies migratorias y 870 modelos para especies residentes (un modelo por especie). 

Se revisó y depuró la base de datos de acuerdo con la ubicación geográfica de la 

especie, para evaluar: la consistencia de la distribución, la temporalidad, la carencia de 

datos y la nomenclatura taxonómica, eliminándose los registros que se encontraban 

fuera del área de distribución de la especie (i.e. registros erróneos) y de la temporalidad 

establecida. Después, se elaboró un dato geográfico de la distribución de la especie en 

formato shapefile, representada por los puntos previamente organizados en la base 

datos. 

 

 
2.- Criterios de selección de la región de referencia (M) por especie 

 

Para generar los modelos de especies residentes como migratorias se utilizó el mismo 

criterio de selección de la región de referencia (M).  Se definió una M por especie 

creando una cobertura con base en la combinación de las propuestas de las Ecorregiones 

de la Comisión para la Cooperación Ambiental (CCA 1997) y del Fondo Mundial para 

la Naturaleza (Olson et al. 2001). A partir de estas dos regionalizaciones se 

seleccionaron aquellas regiones en las que existieran datos de presencia de la especie 

(Figuras 1-3) y se creó un polígono con la forma de las ecorregiones con el cual se 

recortaron las coberturas climáticas y topográficas a ser utilizadas. El criterio de 

selección está basado en que las regiones ecológicas corresponden a áreas homogéneas 

diagnosticadas por comunidades naturales que comparten una dinámica ecológica y 

condiciones ambientales similares (Morrone & Escalante 2009). 
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Figura 1. Regiones ecológicas nivel 2 de la Comisión de Cooperación Ambiental (CCA 1997) y Fondo 
Mundial para la Naturaleza (Olson et al. 2001) utilizadas para seleccionar la región de referencia (M) 
para la elaboración de cada modelo por especie. 

 
Figura 2. Los puntos en negro corresponden a los registros de una especie, en este caso Amazona 
albifrons. Estos registros sirven para seleccionar las regiones ecológicas donde la especie tiene registros 
de ocurrencia. 
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Figura 3. En amarillo aparecen las regiones ecológicas seleccionadas de acuerdo con los registros de 
ocurrencia de la especie. El área seleccionada corresponde a la región de referencia en la que se elaboró 
el modelo para la especie, en este caso Amazona albifrons. 

 
 

3.- Variables utilizadas en la modelación 

Para generar los modelos ecológicos de nicho, se usó la información climática (valores 

de precipitación, temperatura, isotermalidad y oscilación diurna de temperatura), la cual 

se obtuvo de Worldclim 1.4 (Hijmans et al. 2005, http://www.worldclim.org),  y tres 

variables topográficas del proyecto Hydro1K (http://edcdaac.usgs.gov/gtopo30/hydro) 

(Cuadro 2). Se seleccionaron estas coberturas por ser las que tradicionalmente usa 

nuestro grupo de investigación, además de que coincide con la información climática 

reportada en la literatura científica reciente.  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

http://www.worldclim.org/
http://edcdaac.usgs.gov/gtopo30/hydro
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Cuadro 2. Variables ambientales consideradas para la 
elaboración de los modelos de nicho ecológico. 

Variables bioclimáticas 
Bio_1. Temperatura promedio anual 
Bio_2. Oscilación diurna de la temperatura 
Bio_3. Isotermalidad 
Bio_4. Estacionalidad de la temperatura 
Bio_5. Temperatura máxima promedio del periodo más cálido 
Bio_6. Temperatura mínima promedio del periodo más frío 
Bio_7. Oscilación anual de la temperatura 
Bio_8. Temperatura promedio del trimestre más lluvioso 
Bio_9. Temperatura promedio del trimestre más seco 
Bio_10. Temperatura promedio del trimestre más cálido 
Bio_11. Temperatura promedio del trimestre más frío 
Bio_12. Precipitación anual 
Bio_13. Precipitación del periodo más lluvioso 
Bio_14. Precipitación del periodo más seco 
Bio_15. Estacionalidad de la precipitación 
Bio_16. Precipitación del trimestre más lluvioso 
Bio_17. Precipitación del trimestre más seco 
Bio_18. Precipitación del trimestre más cálido 
Bio_19. Precipitación del trimestre más frío 
Variables topográficas 
h_dem. Modelo digital de elevación 
h_slope. Pendiente 
h_topoind. Índice topográfico 

 
  

Debido a que puede ser problemático el establecimiento de un número fijo y 

homogéneo de coberturas adecuadas para modelar todas las especies, una buena estrategia 

sería contar con un juego de coberturas extenso a partir del cual pudiéramos descartar 

variables altamente correlacionadas en función de las especies evitando así generar modelos 

con muy pocas variables que pudieran subrepresentar la distribución potencial de la especie.  

Para evitar los problemas de multicolinearidad y sobreparametrización que 

pueden producirse al utilizar todas las variables, se realizó un análisis de correlación 

dentro del espacio 'M' de cada especie (Peterson et al. 2011). Para la modelación se 

consideraron aquellas coberturas con valores de correlación de Pearson <0.85, que es el 

valor que se reporta en otros trabajos (Elith et al. 2006, 2010). Para aquellas relaciones 

entre variables climáticas con valores superiores, se escogió una sola variable ya que el 

valor de correlación tan alto indica que no hay diferencias entre ellas (Figura 4). 
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Figura 4. Análisis de correlación de variables y fenograma de las variables para Cathartes aura en este 
caso. La línea vertical representa el umbral de P = 0.85 (en esta imagen corresponde a P= 1-0.85). En 
amarillo se marcan las variables seleccionadas: todas las variables por debajo del umbral 
automáticamente deben ser consideradas para la elaboración de los modelos y en el caso de los grupos 
de variables agrupados por encima del umbral se eligió una sola variable. 

 

 Se ha considerado que las variables bioclimáticas poseen significancia 

biológica al sintetizar condiciones medias anuales y estacionales, valores extremos y 

estacionalidad a lo largo del año (Nix 1986). Además de estas, se complementó con el 

uso de variables topográficas que podrían ayudar a definir aspectos del terreno 

independientes de las condiciones ambientales que pueden ser un factor en la 

distribución potencial de las especies a escala regional (Peterson et al. 2011). 

 

Especies migratorias 

 Debido a la variación estacional en las condiciones ambientales donde se 

distribuyen las especies migratorias, se debió utilizar información que pudiera 

caracterizar las temporadas de reproducción e invierno de forma independiente. Por lo 

tanto, se elaboraron dos juegos de información climática correspondientes a cada una de 

las temporadas a partir de coberturas de precipitación y temperatura (máxima y mínima) 
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mensuales, obtenidas de los datos climáticos globales de Worldclim 1.4 (Hijmans et al. 

2005, www.worldclim.org).  

 Mediante el manejo de los datos mensuales en el sistema de información 

geográfica ArcGIS 10 (ESRI 2010), se generaron ocho variables características de cada 

temporada (Cuadro 3). Se utilizaron las coberturas de los meses: noviembre, diciembre, 

enero y febrero, para la temporada de invierno; y mayo, junio y julio, para la temporada 

de reproducción.   

 

Cuadro 3. Variables climáticas consideradas para la elaboración de los 
modelos de nicho ecológico de especies migratorias. 

 
Prec_acum 

 
Sumatoria de los valores de precipitación mensuales de 
la temporada (mm) 

 
Prec_max 

 
Valores máximos de precipitación de cualquiera de las 
coberturas mensuales durante la temporada (mm) 

 
Prec_min 

 
Valores mínimos de precipitación de cualquiera de las 
coberturas mensuales durante la temporada (mm) 

 
Prec_sd 

 
Variabilidad de la precipitación entre los meses de la 
temporada (desviación estándar) 

 
T_max 

 
Valores máximos de temperatura de cualquiera de las 
coberturas mensuales durante la temporada (°C*10) 

 
T_min 

 
Valores mínimos de temperatura de cualquiera de las 
coberturas mensuales durante la temporada (°C*10) 

 
Tmax_sd 

 
Variabilidad de la temperatura máxima entre los meses 
de la temporada (desviación estándar) 

 
Tmin_sd 

 
Variabilidad de la temperaturas mínima entre los meses 
de la temporada (desviación estándar) 

  

 

 

Al igual que en la modelación de distribución de las especies residentes, para 

evitar los problemas de multicolinearidad y sobreparametrización que pueden 

producirse al utilizar todas las variables, se realizó un análisis de correlación dentro del 

espacio 'M' de cada especie (Peterson et al. 2011). Para la modelación se consideraron 

aquellas coberturas con valores de correlación de Pearson <0.85, que es el valor que se 

reporta en otros trabajos (Elith et al. 2006, 2010). Para aquellas relaciones entre 
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variables climáticas con valores superiores, se eligió la primera variable, ya que el alto 

valor de correlación indica que no hay diferencias entre ellas (Figura 5). 

 

 

 
Figura 5. Análisis de correlación de variables y fenograma de las variables para Falco peregrinus durante 

el invierno. La línea vertical representa el umbral de P = 0.85 (en esta imagen corresponde a P= 1-0.85). 

Resaltado en amarillo se marcan las variables seleccionadas: todas las variables por debajo del umbral 

automáticamente deben ser consideradas para la elaboración de los modelos y en el caso de los grupos de 

variables agrupados por encima del umbral se eligió una sola variable. 
 

4.- Método de modelación 

 

Tanto para las especies residentes como migratorias se utilizó el mismo método de 

modelación. Se utilizó el programa OpenModeller para generar los modelos, con el 

algoritmo GARP with Best Subsets, y el Sistema de Información Geográfica ArcView 

3.1 para realizar los distintos procesos en la elaboración del dato geográfico de 

distribución potencial de la especie.  

 Las variables independientes utilizadas para la generación del modelo fueron: 

temperatura media anual, isotermalidad, estacionalidad de la temperatura, temperatura 
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máxima del mes más cálido, temperatura mínima del mes más frío, temperatura media 

del trimestre más húmedo, temperatura media del trimestre más seco, temperatura 

media del trimestre más cálido, precipitación del mes más húmedo, precipitación del 

mes más seco, estacionalidad de la precipitación y precipitación del trimestre más frío. 

También se obtuvieron los datos de tres coberturas del proyecto Hydro1K: índice 

topográfico, pendiente y elevación. Estas 22 variables se analizaron con el programa R 

para observar la correlación entre dichas variables y se eliminaron aquellas que estaban 

correlacionadas más del 0.85.  

 Para elaborar el modelo de distribución potencial, el archivo tipo ASCII 

generado por el programa OpenModeller fue importado al programa ArcView 3.2 y 

convertido a formato GRID de ArcInfo. Se hizo un 'corte' por debajo del décimo 

percentil, y se reclasificaron las áreas. Los pixeles con valores superiores a cero, pero 

por debajo del décimo percentil de omisión se clasificaron como 1 y las áreas por arriba 

del 10% de omisión como 2.  

 Finalmente, para eliminar áreas predichas de nicho ecológico fuera del área de 

distribución de la especie se editó el modelo resultante con las regiones biogeográficas e 

información publicada de distribución de las especies. Es frecuente encontrar, aún en los 

modelos óptimos (best subsets), áreas geográficas predichas donde no se encuentra la 

especie (sobrepredicción). En ocasiones estas áreas pueden ser ocupadas en realidad por 

la especie hermana u otras especies filogenéticamente cercanas (Peterson et al. 1999, 

Soberón & Peterson 2005).  La edición a posteriori se llevó a cabo considerando 

diversas fuentes de datos: a) la presencia de puntos de distribución conocida (puntos de 

presencia por cada especie) en las áreas biogeográficas (mapa de ecorregiones de World 

Wildlife Fund [http://www.wwf.org]), b) la bibliografía reciente aparecida en revistas 

especializadas, c) la experiencia personal y el conocimiento previo de la biología y 

distribución de los responsables. La edición se hizo usando la herramienta de ArcView 

“manual grid editor” y se basa en la eliminación de áreas de sobrepredicción con base 

en los criterios anteriores y siguiendo discontinuidades mayores en la predicción como 

se hizo en el análisis del proyecto CE 015 (Navarro-Sigüenza & Peterson, 2007). En los 

modelos finales los píxeles anteriormente clasificados como 0 y 1 se reclasificaron 

como 0 y, aquellos con valor 2 se reclasificaron como 1. 
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5.- Parámetros utilizados en la modelación 

Los modelos se realizaron utilizando la interfaz de OpenModeller 1.1.0 (de Souza 

Muñoz et al., 2011), con el algoritmo GARP with Best Subsets - new openModeller 

implementation que es la implementación del Genetic Algorithm for Rule-Set 

Production (Stockwell & Noble, 1992; Stockwell & Peters, 1999). Para obtener los 

mejores modelos se seleccionaron aquellos modelos con bajo error de omisión y 

comisión moderada (Anderson et al. 2003). Para poder generar los modelos con el 

algoritmo señalado anteriormente se utilizaron los siguientes parámetros: 

Training proportion: 90 

Corresponde al porcentaje de datos utilizado para la generación del modelo, en este caso 

el restante 10% no utilizado forma parte de la evaluación extrínseca del modelo. 

 

Total runs: 100 

Es el número de modelos generados para una especie, este número esta dado para 

obtener la variación que puede ser causada por la toma aleatoria del porcentaje de datos 

con los que se generó el modelo (punto anterior) 

 

Resamples: 2500 

Número de puntos muestreados con reemplazo utilizado para probar las reglas 

generadas por el algoritmo asociadas con las variables utilizadas. En este caso se utilizó 

la opción por default y que corresponde a la propuesta original descrita por Stockwell & 

Peters (1999) donde se señala que ese valor es suficiente para reducir el efecto de los 

sesgos de muestreo existentes en los datos originales. 

 

Population size: 50 

Número máximo de reglas mantenidas para la elaboración de cada modelo. Al igual que 

la opción anterior se mantuvo el valor por default ya que es un número suficiente 

propuesto por Stockwel & Peters (1999) para poder trasladar cada una de las reglas a 

cada pixel. 
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Models under omission threshold (Best Subsets): 20 

Es el número de modelos seleccionados a partir de los 100 que originalmente se 

pidieron (total runs: 100) que tendrán los menores valores de omisión. Esto corresponde 

que el primer filtro de selección sea descartar aquellos modelos con omisiones altas 

(Anderson et al. 2003). 

 

Máximum number of Threads: 1 

Este parámetro corresponde al número máximo de conexiones que pueden tenerse a 

nivel de un servidor para poder utilizar el programa. Al haberse generado en una sola 

PC se optó por el valor por default. 

 

Max generations: 400 

Número máximo de iteraciones realizadas por el algoritmo genético. En general, el 

número máximo de iteraciones ronda alrededor de las 100 iteraciones cuando se tiene 

un límite de convergencia de 0. 01 si los datos poseen una estructura ambiental. Por esta 

razón se decidió dejar el valor por default que es de 400 ya que en caso de las entidades 

biológicas con estructura ambiental no se llega a estos valores de iteraciones. 

 

Hard Omission Threshold: 100 

En el caso de OpenModeller este valor corresponde a utilizar un umbral relativo. Este 

consiste seleccionar los modelos con menor proporción de omisión a partir del total que 

se pidieron (total runs: 100 y Models under omission threshold (Best Subsets): 20) 

 

Convergence limit: 0.01 

Se trata de un límite de convergencia en el que las reglas generadas por el algoritmo no 

son capaces de mejorar en un 1% el resultado del modelo. Esta opción está ligada al 

número de iteraciones ya que conforme el límte de convergencia sea menor mayor debe 

ser la cantidad de iteraciones para obtener un buen modelo. Sin embargo, una 

restricción mayor en el valor de este parámetro resulta en mayor tiempo de 

procesamiento por lo que consideramos que una mejora menor al 1% de un modelo no 

representaba un resultado estadísticamente significativo en el resultado.  
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Commission Threshold: 50 

Este valor se relaciona directamente con la selección de los modelos con baja omisión 

(Models under omission threshold (Best Subsets): 20) ya que de estos se seleccionan 

aquellos con valores cercanos a la mediana en cuanto al error de comisión que 

presentan. Esto significa que los modelos con menores omisiones son filtrados para 

obtener solo aquellos con valores de comisión moderada de acuerdo con la propuesta de 

(Anderson et al. 2003). 

 

Commission Sample Size: 999  

Corresponde a un número aleatorio de datos para calcular el error de comisión del punto 

anterior (Commission Threshold: 50) de los modelos con menor omisión. Se eligió el 

valor por default ya que representa el máximo número de datos para poder tener una 

evaluación estadística adecuada. 

 

6. Evaluación del modelo 
 
 
La evaluación de los modelos finales se realizó basándose en pruebas dependientes del 

umbral, es decir el área bajo la curva (Peterson et al. 2011),  que consiste en calcular la 

proporción del número de datos predichos por el modelo, a partir de un umbral 

establecido, entre el número total de registros que se tienen para la especie (Fielding & 

Bell 1997). En más del 85% de las especies evaluadas el poder predictivo fue mayor al 

90%, que corresponde al inverso del valor de omisión. Para el resto de las especies 

(menos del 15%) debieron aceptarse valores de predicción menores. Para estas especies 

se obtuvo un modelo de distribución muy distinto a la distribución geográfica reportada 

por la literatura especializada. Ejemplos de los modelos finales obtenidos en este 

proyecto se encuentran plasmados en las Figuras 6-9. 
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Figura 6. Modelo final para Phaegopedius maculipectus y los datos puntuales 
utilizados para su elaboración. 

 

Figura 7. Modelo final para Myiarchus nuttingi y los datos puntuales utilizados para su 
elaboración. 
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Figura 8. Modelo de Eubucco bourcierii con un poder de diagnóstico general del 
100%. Los puntos negros señalan las localidades de presencia para la especie que fueron 
predichos correctamente por el modelo. 

 

Figura 9. Modelo de Oncostoma cinereigulare con un poder de diagnóstico general del 
75%. Los puntos negros señalan las localidades de presencia para la especie que fueron 
predichos correctamente, mientras que en amarillo se marcan los puntos que no fueron 
capaces de ser predichos por el modelo. 
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IV.- CONCLUSIONES Y RECOMENDACIONES 

Los mapas producto de este proyecto son de una alta resolución geográfica, están 

realizados con un rigor estadístico mayor para la evaluación de las predicciones, y 

comprenden distribuciones completas de muchas especies. Estos resultados son 

considerablemente mejores que los que están disponibles en la red, los cuales son 

productos de digitalizaciones de mapas poco precisos provenientes de la literatura (e.g.  

aves neotropicales disponibles a través de www.natureserve.org y los mapas de aves de 

México realizados por nosotros mismos en un proyecto de CONABIO anterior). Por 

esta razón, serán de gran utilidad para el análisis de diversos aspectos del conocimiento 

y conservación de la biodiversidad. El valor de estos mapas obtenidos de información 

puntual detallada proveniente de diversas fuentes y con métodos estadísticos rigurosos 

para su elaboración, ha demostrado ser un enfoque más adecuado para diversas áreas de 

la ciencia y la conservación, como nosotros mismos lo expresamos en una publicación 

reciente (Peterson et al. 2016). 

 Los mapas están siendo ya probados y utilizados en diversos proyectos de 

investigación (e.g., Sánchez-Ramos et al. 2018), los cuales están generando resultados 

interesantes en el análisis de la diversidad de aves de Mesoamérica. Es importante 

destacar que también se tienen por primera vez disponibles mapas de distribuciones 

completas de un buen número de especies presentes en Centroamérica y Norteamérica, 

las cuales forman un importante recurso para entender la compleja distribución de la 

avifauna de la región. Además, tienen como ventaja que los mapas de extensión de 

presencia hasta el momento disponibles en la literatura (e.g., guías de campo o métodos 

basados en extrapolaciones, Peterson y Navarro-Sigüenza 2018) tienden a ser muy 

simples, y a omitir muchas poblaciones conocidas y bien documentadas y con 

frecuencia incluyen muchas áreas que no contienen poblaciones. Los pasos para la 

refinación involucran suposiciones tipológicas sobre las preferencias de hábitat y el 

intervalo de elevación de las especies, lo cual puede introducir un error sustancial en el 

estimado de las verdaderas áreas de distribución de las especies. Sin embargo, no se 

toma en cuenta ninguno de los pasos de evaluacion de los modelos para valorar la 

habilidad predictiva de estos modelos, así que las imprecisiones de los modelos no se 

notan.  
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Mientras que los resúmenes de extensión derivados de estos métodos pueden ser 

útiles en estudios de extensión global con resolucion gruesa, su uso continuo en las 

aplicaciones de la conservación en sitios que requieren resoluciones finas no es 

aconsejable por la dependencia de las suposiciones, la falta de una verdadera resolución 

espacial y la falta de pruebas (Peterson et al. 2016). En contraste, las técnicas 

conducidas por datos que integran datos primarios de presencia de la biodiversidad con 

datos de telemetría que resumieron las dimensiones ambientales (es decir, el modelado 

del nicho ecológico o el modelado de distribución de especies) ofrecieron soluciones 

basadas en un míınimo de suposiciones que pueden ser evaluadas y validadas 

cuantitativamente para ofrecer un método. 

 Se pretende además que estos mapas, como es usual, sean montados en la 

WWW a través de la página de CONABIO y puedan ser obtenidos por los usuarios de 

manera individual (un mapa a la vez). Además, las bases de datos se actualizan de 

manera cotidiana en el Museo de Zoología, por lo que planeamos hacer revisiones 

generales de los mapas cada tres años, de manera que se tengan actualizados en la 

página web de manera constante. Solicitamos que una vez terminado el proyecto se dé 

un tiempo de dos años antes de ponerlos disponibles al público, para que se permita 

avancemos con las publicaciones derivadas de este recurso. 
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