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RESUMEN

El Componente Mexicano de Montafia (CMM) esta situado en los principales sistemas
montafiosos de México y su importancia radica en su alta complejidad ecoldgica y evolutiva
siendo el habitat de numerosas especies endémicas. EI Analisis de Trazos (AT) es el nicleo
de la panbiogeografia. EI AT esté basado prfincipalmente en el proceso de vicarianza como
conformador de patrones y en la metodologia panbiogeogréfica, la cual consiste en tres pasos:
(1) Construir Trazos Individuales (TI) para dos o mas taxones; (2) obtener Trazos
Generalizados (TG) basados en la superposicion de dos o0 mas Tl y (3) identificar los Nodos
Panbiogeograficos (NP) en areas donde dos 0 méas TG se intersectan. El objetivo del estudio
fue desarrollar un Andlisis de Trazos (AT) de mamiferos del CMM empleando modelos de
distribucion de especies (MDE). Se realizaron distintas estrategias para realizar el AT con
Anélisis de Parsimonia de Endemismos (PAE) para obtener los Trazos Generalizados: se
realiz6 un AT sin modelos con 75 especies para ser la base de comparacion de los AT con
MDE, se realizaron dos AT con MDE: una con modelos de distribucion (usando un criterio
de seleccidén del mejor modelo) y con los promedios de los modelos; y un AT con la
superposicién del AT sin modelos junto con la sumatoria de los modelos que componen el
AT. Pararealizar los MDE se utiliz6 la versién de Maxent 3.4 con dos conjuntos de variables
ambientales y para validar los MDE se us6 ROC parcial y Pearson. Se realizé el AT con las
75 especies y se obtuvieron cinco TG compuesto de 24 especies y 43 NP. Se obtuvieron
1,140 modelos de distribucion de 75 especies, de los cuales se redujeron a 63 por la
eliminacién de especies que no pasaron el umbral de validacion. Con las 63 especies se
realizaron dos AT: con el criterio de mejor modelo se obtuvieron siete TG conformado de 27

especies, los cuales solamente se pudieron realizar seis en el SIG y cuatro NP; y con los



modelos promedios se obtuvieron ocho TG conformado por 27 especies, sin embargo,
solamente se pudieron realizar cinco y se obtuvieron seis NP. Los resultados mostraron que
utilizar los MDE para realizar el AT representa una desventaja, ya que se elimina especies
que tienen menos de cinco registros, el cual crea un sesgo ya que para realizar un AT
solamente se requiere tres registros. EI AT no mejora conceptualmente con los modelos, ya
que se observo que los resultados varian dependiendo de que modelos se utilizan, ya que
ningun AT hecho con modelos (modelo promedio y el mejor modelo) es parecido, porque el
namero de TG y la composicion en especies de la misma es distinta. Los resultados obtenidos
demuestran que a pesar de que hay problemas metodoldgicos en el AT, donde hay una

subjetividad al dimensionar el NP, el método cuantitativo de PAE sin modelos es eficiente.



ABSTRACT

The Mexican Mountain Component (MMC) is located in the main Mexican mountain
systems and its importance lies in that inhabits several endemic species, being a place with
high ecological and evolutionary complexity. Track Analysis (TA) is the core of
panbiogeography. TA is based mainly in the process of vicariance as a pattern shaper and it
is built upon the panbiogeographyc methodology, which consists in three steps: (1) to build
Individual Tracks (IT) for two or more taxa; (2) to obtain Generalized Tracks (GT) build on
the superposition of two or more IT; and (3) to identify Panbiogeographic Nodes (PN) in
areas where two or more GT intersect. The objective of the study was to develop a TA of the
mammals of MMC using Species Distribution Models (SDM). Different methodology was
used to do TA with Parsimony Analysis of Endemicity (PAE): a TA was made as a basis of
comparison using 75 species and other two TA were made using SDM (one with the best
model and the other using the average model) and another TA was made using the overlap
of the TA without models and the summation of the models that made the TA. To make the
SDM, the software Maxent V.3.4 was used with two sets of environmental variables and to
validate the SDM, Partial ROC and Pearson were used. A TA with 75 species were made and
five GT made up of 24 species were obtained with 43 PN. From the 75 species, 1,140
distribution models were obtained, which only 63 species were left after validation with ROC
and Pearson. With 63 species, two TA were made: with the criteria of the best SDM was
obtained seven GT made up of 27 species, in which only six GT could be made with the GIS
and four PN were obtained, with the average SDM was obtained eight GT made up of 27
species, however, only five could be done in the GIS and six PN were obtained. The results

show that using SDM to do a TA represents a disadvantage, because the SDM eliminates



species with less than 5 records which creates a bias, because to make a TA without models
it is only needed 3 records or more. The TA doesn’t improve conceptually with the SDM, as
it was observed, the results vary depending of which models are used, because none of the
TA with models (average and the best model) are alike, as the number of GT and the species
composition are different in each one. The results obtained demonstrate that even when TA
has methodological issues, where there is a subjectivity in the dimension of PN, the

quantitative method of PAE without models is efficient.



1. INTRODUCCION

1.1 Analisis de Trazos

El Analisis de Trazos es el nucleo de la panbiogeografia (Escalante et al., 2017), la cual es
un enfoque de la biogeografia que enfatiza la importancia de la dimension espacial o
geografica de la biodiversidad para el entendimiento de los patrones y procesos evolutivos
(Craw et al. 1999) y fue propuesta por Léon Croizat (1958,1964). EI Andlisis de Trazos (AT)
estd basado principalmente en el proceso de la vicarianza como un formador de patrones

distribucionales de la biota (Escalante et al., 2018).

El AT, basado en metodologias panbiogeograficas, consiste en tres pasos (Morrone,

2009):

1) Construir trazos individuales para dos o més taxones diferentes, conectando las
localidades de cada taxdn de acuerdo con su proximidad geogréfica (figura 1b).

2) Obtener trazos generalizados basados en la superposicion de dos o mas trazos
individuales (figura 1c).

3) Identificar los nodos panbiogeograficos (NP) en las areas donde dos o més trazos

generalizados se intersectan (figura 1c).



(a)

Figura 1. Representacion esquematica de un anélisis de trazos: (a) localidades de cuatro diferentes taxones, (b) cuatro
trazos individuales y (c) dos trazos generalizados y un nodo (tomado de Morrone, 2015).

El método més empleado y eficiente en AT es el PAE (Parsimony Analysis of
Endemicity o andlisis de parsimonia de endemismos) donde las filas de la matriz representan
unidades analizadas y las columnas representas los taxones. EI PAE construye cladogramas
basados en el andlisis de parsimonia en la matriz de presencia-ausencia, donde se obtienen

clados que son considerados trazos generalizados (Rosen, 1984).

1.2 Modelos De Nicho Ecologico (MNE) y Modelos de Distribucion de Especies (MDE)

El uso de MDE a veces conlleva una confusion, ya que un MNE contiene los mismos pasos,
pero el resultado obtenido es lo que los define, para evitar ese suceso, se mencionaran las
diferencias entre MDE y MNE y se definira cual es el que se usa en el presente proyecto. El
concepto de la distribucién de especies incluye la idea de la presencia de individuos, la
presencia de las poblaciones reproductivas, y la probabilidad de deteccién, considerando todo

en la resolucion espacial-temporal; en pocas palabras, la definicion operacional es: “[...] el



subconjunto de espacio geografico en el cual la presencia de individuos o poblaciones de

las especies pueden ser detectadas [...] ” (Petterson et al., 2011).

Un concepto central de los MDE es la distincion entre el espacio ambiental y
geogréfico. Mientras el espacio geografico esta definido por dos coordenadas
bidimensionales 0 modelos de elevacion digital tridimensionales, el espacio ambiental es
potencialmente multidimensional definido por un conjunto de predictores ambientales (Elith

et al., 2009).

El nicho ecoldgico ha sido sujeto de varios conceptos (Peterson et al., 2011). Peterson
et al. (2011) usan la definicion de Hutchinson (1957) del nicho fundamental: cada punto el
cual corresponde a un estado del ambiente donde permitiria la existencia indefinida de la
especie. A las condiciones ambientales donde la especie obtiene sus requerimientos minimos

se llama nicho ecoldgico (Hutchinson, 1957; Figura 2) y se puede dividir en dos tipos:

Figura 2: Diagrama BAM. G1 es una region con condiciones favorables pero que esta fuera del alcance de dispersion de la
especie, GO es el nicho realizado de la especie, M es el area accesible, B es donde se encuentran las variables biéticas
adecuadas para la especie y A el area donde se encuentran las condiciones ambientales 6ptimas para la supervivencia y

reproduccién (tomado de Soberon et al., 2017).



Nicho ecologico fundamental: describe las condiciones abioticas en las cuales una
especie es capaz de persistir; en pocas palabras, es el sitio donde se encuentran las
condiciones ambientales que permiten la sobrevivencia y reproduccion de la especie

(Hutchinson, 1957).

Nicho ecoldgico realizado: es el que describe las condiciones en las cuales una especie
es capaz de persistir dada la presencia de otras especies (competidores, depredadores, entre

otros (Hutchinson, 1957).

Cabe mencionar que se tiene que hacer una distincién entre modelos de distribucion de
especies y modelos de nicho ecoldgico. Peterson y Soberén (2012) diferencian los MDE y
MNE de la siguiente forma: los modelos de distribucion de especies son aquellos que
solamente se enfocan en la distribucion actual (donde se incluyen pasos para convertir
distribucion potencial a distribucién actual), pero, un trabajo genuino de MDE debe incluir
pasos de modelado de nicho ecoldgico; los modelos de nicho ecolégico se utilizan solamente
cuando se quiere estimar el area donde las condiciones abidticas que pueden albergar la
especie en estudio o las areas que puedan conducir al nicho fundamental, en pocas palabras,
cualquier modelo donde se calcule la distribucion potencial ante cualquier condicion de

cambio o de circunstancias.

Por lo que, en este estudio, se realizaron modelos de distribucidn de especies con base en

la definicion de Peterson y Soberédn (2012).

1.3 Componente Mexicano de Montafia

El Componente Mexicano de Montafia (CMM) (figura 3) representa un area natural, la
cual estd habitada por un conjunto de taxones homologos biogeograficamente (Escalante et

8



al., 2005), y su importancia radica en su alta complejidad ecolégica y evolutiva siendo el
habitat de numerosas especies endémicas, como mamiferos, insectos, plantas y aves (Morales
et al., 2016). EI CMM esté ubicado sobre los principales sistemas montafiosos de México y
comprende cinco provincias biogeograficas: (1) Sierra Madre Occidental: en el oeste del pais,
en parte de los estados de Sonora, Chihuahua, Durango, Sinaloa, Nayarit, Jalisco y Zacatecas;
(2) Sierra Madre Oriental: ocupa el este del pais, en Coahuila, Nuevo Leo6n, Hidalgo, San
Luis Potosi, Querétaro, Puebla y Veracruz; (3) Faja VVolcanica Transmexicana: en el centro
de México, esta provincia cruza por Guanajuato, Ciudad de México, Jalisco, Estado de
México, Michoacéan, Puebla, Oaxaca, Tlaxcala y Veracruz; (4) Sierra Madre del Sur: en el
centro-sur del pais, atravesando Michoacan, Guerrero, Puebla y Oaxaca; (5) y Tierras Altas

de Chiapas (Figura 3; Morales et al., 2016).
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Figura 3: Provincias biogeogréaficas (Morrone et al., 2017) junto con las dos regiones biogeogréficas para las especies
con registros fuera de México.



2. ANTECEDENTES

La panbiogeografia, desde que fue propuesta por Croizat (1958, 1964), ha sido controversial,
por su fundamentacién en explicaciones vicariantes (Morrone, 2015). Autores como
McGlone (2015) cuestionan totalmente la veracidad en ella, mencionando que es una teoria
antigua y sefialando varios cuestionamientos en cuya opinién, la panbiogeografia no puede
responder. Waters et al. (2013) mencionan que es preocupante que revistas cientificas en la
rama en evolucion publiquen trabajos de panbiogeografia, los cuales, a su juicio, pueden

perjudicar al avance de la biogeografia.

Otro problema que ha sido perjudicial a la panbiogeografia es la metodologia con la que
se construyen los trazos y los nodos panbiogeograficos, ya que falla objetivamente en evaluar
la congruencia de los trazos, por no ser en algunos casos, repetible o falsable (Ferrari et al.,

2013).

Entre las distintas metodologias que existen para la realizacion de trazos individuales,
en general, se tiene como tal, un consenso al utilizar el algoritmo de Prim para realizar el
MST, como lo muestran los trabajos de distintos autores al implementarlo: Rojas-Parras
(2007), Cavalcanti (2009), Escalante et al. (2018). Sin embargo, existen otros métodos como
MartiTracks (MT), algoritmo de Kruskal, entre otros. Para obtener los trazos generalizados
no existe un consenso sobre una metodologia establecida, lo cual dificulta los resultados al
no ser comparables. Una opcion para la identificacion de trazos generalizados es el PAE,
propuesto por Echeverry y Morrone (2010), el cual da buenos resultados combinado con el
software Trazos2004 (Escalante et al., 2017). También autores recientes han utilizado el

método manual (Mayén-Estrada y Aguilar-Aguilar, 2012), aunque esta metodologia esta

10



sujeta a la subjetividad del autor. Otra metodologia es utilizar MT para obtener TG, pero en
una comparacion con otras metodologias, se encontré que el software no da resultados
confiables debido a la falta de congruencia en ellos (Ferrari et al., 2013). Por otro lado,
Escalante et al. (2017) propusieron utilizar matrices de conectividad, pero este método

requiere una alta concordancia en las localidades de los taxones.

Los nodos panbiogeogréficos representan un desafio a la hora de realizar el anélisis,
ya que metodolégicamente la obtencion del NP es el resultado de la interseccion de dos o
mas trazos generalizados, pero existe el problema al darle una dimensién espacial. Debido a
que el punto que representan los NP no tiene un tamafio definido, este puede variar segun el
objetivo del autor, ya sea marcandolo tradicionalmente con una “X” encerrada en un circulo
(Fortino y Morrone 1997) y otorgandole el tamafio que se requiera para el estudio, o como
los autores Arzamendia y Giraudo (2011) donde proponen un NP con el contorno de un rio.
Dimensionar a los NP es un problema que se tiene que resolver, debido a su potencial para

indicar zonas prioritarias para la conservacion.

Los MDE constituyen una herramienta poderosa en biogeografia (Pliscoff et al., 2011),
gue puede usarse para robustecer el AT. Ramirez-Barahona et al. (2009), utilizaron los MDE
junto con el AT para una regionalizacion. Estos autores mencionan que los MDE muestran
una gran eficiencia al rescatar patrones biogeogréaficos, debido a que los resultados pueden
recuperar patrones donde no hay datos distribucionales, sin embargo, al realizar el AT con
los MDE se deben tener en cuenta los problemas metodoldgicos, debido a la sobre prediccion
gue ocasionan. Ramirez-Barahona et al. (2009) no mencionan si obtuvieron o no NP, pero es
posible deducir, de acuerdo con sus resultados, que no hubo una interseccion entre los TG

con MDE. Debido a que es el Unico articulo donde se implementa un AT usando MDE, la

11



aplicacion de los MDE en el AT no se encuentra suficientemente explorada como para

observar una mejora y proponerla como una metodologia general en el Analisis de Trazos.
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3. JUSTIFICACION

En el presente estudio se evaluaron posibles mejoras metodoldgicas del Analisis de Trazos
utilizando los Modelos de Distribucién de Especies, con el objetivo de describir los patrones
biogeogréficos de la distribucion de los mamiferos del Componente Mexicano de Montafia,
los cuales pueden emplearse para definir areas prioritarias para la conservacion y ser un

referente actual de la biogeografia de los mamiferos en México.
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4. OBJETIVOS

4.1 Objetivo general
Proponer mejoras metodoldgicas en el Analisis de Trazos, mediante el uso de modelos de

distribucion de especies.

4.2 Objetivos especificos
e Desarrollar un Anélisis de Trazos de mamiferos del Componente Mexicano de
Montafia empleando modelos de distribucion de especies.
e Realizar un Analisis de Trazos de las especies de mamiferos terrestres del
Componente Mexicano de Montafia.

e Dimensionar los nodos panbiogeograficos identificados.
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5. METODOLOGIA

5.1 Informacion geografica
Los datos se obtuvieron de la base de datos Mamiferos de Norte América (MamNA)
(Escalante y Rodriguez-Tapia, 2011; actualizada a 2017), la cual es una base de datos
bioldgica-geografica implementada en PostgreSQL (http://www.postgresql.org/) que
contiene 226,942 registros unicos de 697 especies de nueve 6rdenes de mamiferos de
América del Norte. La base de datos fue verificada para eliminar posibles inconsistencias en
la georreferencia de algunas localidades. También se realiz6 una revision de nomenclatura
para actualizar los nombres de las especies de acuerdo con Ramirez-Pulido et al. (2014).
Hubo una depuracion de especies donde se eliminaron las especies que no tuvieran
un 75% de sus registros en el CMM los cuales se redujeron a 88 especies. Despues se hizo
otra depuracién donde se eliminaron especies que tuvieran menos de 4 registros debido a que
MaxEnt muestra una mayor significancia predictiva en especies con mas de cinco registros
(Pearson et al., 2007). EI nimero de especies que se emplearon para la presente tesis fue de
75, correspondientes a 6,111 registros; las cuales son las especies que se encuentran
exclusivamente en el Componente Mexicano de Montafia (Tabla 1).
5.2 Analisis de Trazos
Se elaboraron los trazos individuales para las 75 especies distribuidas exclusivamente en el
Componente Mexicano de Montafia, usando el algoritmo de Prim, el cual pertenece a la teoria
de los grafos, utilizado para encontrar un arbol de tendido minimo en un grafo conexo, no
dirigido y cuyas aristas estan etiquetadas (Anexo 1; Vavrek, 2011), en el software RStudio

(RStudio Team, 2015) y el software computacional QGIS (QGIS Development Team, 2015).
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Los trazos generalizados se elaboraron utilizando el método de Analisis de Parsimonia
de Endemismos, siguiendo la implementacion de Echeverry y Morrone (2010), el cual
consistio en los siguientes pasos:

1. Se construyeron TI para cada taxon utilizando el algoritmo de Prim en “R” (RStudio

Team, 2015) (Anexo 1).

2. Se construyd una matriz (r x c), donde (r) representa las catorce provincias de México
propuesta por Morrone et al. (2017), incluyendo ademéas las dos regiones
biogeograficas al norte y sur de México; y (c) representa los 75 trazos individuales.

3. Se realizo el PAE con la matriz de datos utilizando el software Tree analysis using
New Technology v. 1.5 (TNT; Goloboff et al., 2007) aplicando la opcién “New
Technology search” para la busqueda del cladograma mas parsimonioso. En cada
busqueda se fueron modificando los pesos implicados (k) con el fin de maximizar las
sinapomorfias y restringir las homoplasias por taxones (en este caso, trazos
individuales) ampliamente distribuidos (Luna-Vega et al., 2000), desde 0.5 hasta 4 y
el Random seed, desde 1 hasta 4, para obtener un solo cladograma.

4. El cladograma que resulté en TNT se import6 al software Winclada (Nixon, 2002),
se utilizd la herramienta “optimizacion rapida” para que se identifiquen y muestren
los cambios de estado de los caracteres (en este caso corresponde a Tl; Han y Chen,
2015). Ademas, seleccionando la opcion de “Character Diagnoser”, también se
muestran las homoplasias y las sinapomorfias en el cladograma. Los trazos
generalizados se identificaron en los clados principales donde se encontraban las
sinapomorfias con un valor de C=1. También se escogieron sinapomorfias con
valores de Cl= 0.5 y CI= 0.3, como posibles taxones (TI) que identifiquen TG

(Escalante, 2015).
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5. Al identificar los TG en el cladograma, se exportaron los Tl que conforman los TG
al programa Arcview 3.2 (ESRI, 2002) y con la extensién de Trazos2004 (Rojas-
Parras, 2007) se produjeron los TG.

6. Una vez obtenidos los TG, se utilizd la misma extension Trazos2004 (Rojas-Parras,
2007) para obtener los NP.

5.3 Modelos de distribucion de especies

Para la elaboracion de los MDE se utilizo el software MaxEnt ver. 3.4.1 (Philips et al., 2017),
con 19 variables bioclimaticas, debido a que son variables biolégicamente significativas
(Kees et al., 2011) y son predictores potenciales de nicho ecoldgico (Guevara et al.,2017).
Debido a que en el estudio hay especies cuya distribucién geogréafica excede los limites
geopoliticos de México, se emplearon (1) las variables bioclimaticas de México de Cuervo-
Robayo et al. (2013), ya que son una actualizacion de alta resolucion (1 km
aproximadamente) por un periodo climatico extenso (19210-2009) y se usaron para las
especies que solamente tienen registros en el territorio nacional; y (2) las variables de
WorldClim versidn 2.0 (Fick et al., 2017) para las especies que tuvieran registros en México
y fuera del pais.
5.3.1 Seleccion de variables ambientales
Segun Fallas y Chavarria (2011), el Analisis de Componentes Principales (ACP), es una
técnica de reduccion de la dimension, pues permite pasar de una gran cantidad de variables
interrelacionadas a unos pocos componentes principales.

Se obtuvieron los datos necesarios para la realizacion del ACP, con el fin de eliminar

variables correlacionadas. Se realizo el siguiente procedimiento para obtener los datos:
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1. Se extrajeron los datos ambientales de cada registro en cada especie con el software
QGIS (QGIS Development Team, 2015) con el complemento “Point Sampling
Tools”.

2. Para la realizacion del analisis de componentes principales se extrajo una funcién en
‘R’ (RStudio Team, 2015) de Fallas y Chavarria (2011), la cual se encuentra en el
Anexo 2.

3. Con los resultados obtenidos del ACP, se eliminaron las variables biocliméticas
correlacionadas para realizar los MDE.

5.3.2 MaxEnt

Para la obtencion de la M en las distintas especies, se utilizaron las cuencas hidroldgicas, ya
que son unidades con delimitaciones naturales. Se utilizaron las cuencas hidroldgicas de
México (CONABIO, 2007), Estados Unidos de América (US Geological Service, 2018) y de
América Central (UNAM, 2017). Con QGIS (QGIS Development Team, 2015) se
seleccionaron las cuencas hidrolégicas donde estuvieran los puntos de registros de las
especies y se extrajeron. Se utilizd la versién mas reciente del software MaxEnt v. 3.4.1
(Phillips et al., 2017) para realizar los MDE, los cuales se seleccionaron los siguientes
pardmetros:

1. Se seleccion6 el formato de salida en Cloglog, debido a que estima mejor las
probabilidades de presencia en los resultados que el formato de salida Logistic
(Phillips et al., 2017).

2. Se selecciond la opcidn “auto-features” para que se automatice la seleccion de
algoritmo, la cual seleccionara el mejor algoritmo dependiendo del nimero de

registros que tenga la especie. Se utilizé esa opcion porque en la nueva version del
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software se desactivo el uso de “threshold features” ya que el no utilizarlo mejoran
los modelos (Phillips et al., 2017).

Se utilizé “Random Seed” para crear un “Background” distinto a cada corrida junto
con el formato de salida de ASCI|I.

Se quitaron las opciones “Extrapolate” y “Do clamping” para eliminar
sobreprediccidn y tener un mejor ajuste en el modelo.

En las especies con més de 15 puntos se utilizé el 20% de los datos en la opcion
“Random test percentage” en cada especie para la prueba, los cuales son registros
escogidos al azar que se utilizan para calcular la omision y se indica en “test omission
rate”; para la seleccion del mejor modelo de entre todos los resultados, se escogio el
que tuviera un valor de “test omission rate” mas bajo que el “training omission rate”.
También se selecciond la opcion “Bootstrap” para hacer el modelo, esta opcion es
util para que en cada corrida se empleen distintos datos aleatorios y el resto del
porcentaje fueron datos para el entrenamiento, estos son los datos que utilizara el
MaxEnt para realizar el modelo.

En especies con igual o menos de 15 puntos, se utilizé la opcion “crossvalidate”,
dado que no se puede asignar un valor en porcentaje esto fue para que, en cada réplica,
un punto escogido al azar no se utilice para realizar el modelo, y se escogié el nimero
de réplica igual que el numero de registro de la especie, esto es, para que en cada
réplica se saque un registro y observar si los modelos predicen al registro excluido, o
sea, ese registro sea la prueba (Shcheglovitova y Anderson, 2013).

Para cambiar el modelo a binario se utilizo el software QGIS y con la herramienta
“reclasificar” se hicieron cortes para obtener el area predicha. Como base para el corte

se utilizo el valor del “cloglog threshold”.
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5.3.3 Validacion de los modelos de distribucion

5.3.3.1 Curva ROC Parcial

Para la validacion de los modelos se utilizé la curva ROC, la cual es la representacion gréafica
de la capacidad discriminativa de un modelo para todos los posibles puntos de corte y
requiere que los datos que se evalUan sean de presencia/ausencia (Mateo et al., 2011). Debido
a que hay una cantidad de especies con mas de 15 registros y el cual ese nimero de registros
no es un numero fijo, esto es, no hay un nimero determinado o exacto que marca un limite
para realizar la validacion por curva ROC parcial, se hizo una separacion: los que tuvieran
mas de 15 0 mas registros se utilizd la curva ROC parcial, que es una modificacion donde se
utiliza una fraccion de la curva ROC y provee una firme base para la evaluacion de los MDE,
ya que evita los errores comunes que se tiene al utilizar la curva ROC (Ashraf et al., 2017).
La realizacion del célculo de la curva ROC parcial se utilizo el Software RStudio (RStudio

Team, 2015) junto con el script de Luis Osorio-Olvera (https://github.com/luismurao/ntbox,

2018). Para la realizacion de la ROC parcial se usaron los valores:

e 0.05 en el valor de proporcion de omision;
e 50% de porcentaje de puntos escogidos al azar y

e 500 el numero de iteraciones en “Bootstrap”

Para la seleccion de los modelos se us6 un umbral de validacion para la ROC parcial donde:
ya que no hay un valor fijo designado para la evaluacion de la ROC Parcial se eliminaron las
especies con los valores menores a 1.10, ya que los valores cercanos a uno representan a un
modelo similar al azar y especies con valores mayores de 1.11 fueron catalogados de buenos

modelos; se calculé también la significancia (valor P) de cada modelo, esto es, con el valor
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de la AUC ratio (AUCr) del modelo, se hace un conteo de cuantas veces en las iteraciones el
valor de la AUCr cae dentro del valor esperado al azar, donde valores cercanos o iguales a
uno (mayor a 0.9) se consideran un mal desempefio del modelo ya que es parecido a lo
esperado al azar y por ende, se elimina la especie y valores cercanos o igual al 0, se considera
un buen desemperio del modelo. (Ashraf et al., 2017; Peterson et al., 2008; Castillo-Infante,

2018).

5.3.3.2 Validacién de Pearson

Se utilizo el software computacional PvalueCompute.exe (Pearson et al., 2007) para validar
los modelos del MaxEnt (Phillips et al., 2017) de las especies que tuvieran menos de 15
registros. ElI umbral de validacién aprobatorio fue donde la tasa de éxito de la especie (q)
fuera igual o mayor a 0.6 y la probabilidad (p) fuera menor a 0.05 (Pearson et al., 2007). El
software utiliza la prueba de Pearson, el cual, al ser pocos registros, muestra un mejor

desempefio ya que muestra que cada prediccion es diferente (Pearson et al., 2007).

5.4 Analisis de Trazos con MDE

Se realiz6 el analisis de trazos con los MDE (ATMDE), para esto, se siguid el siguiente

procedimiento:

1. Se intersectaron en QGIS los MDE que tuvieron validacién aprobatoria con las
provincias biogeograficas propuestas por Morrone et al. (2017) y las dos regiones
biogeogréficas.

2. Serealizd una matriz de r x ¢ (anexo 4) de MDE con provincias, donde las provincias

propuestas por Morrone et al. (2017) y las dos regiones biogeogréaficas fueron (r) y

21



los MDE (c). Se utilizo el software TNT con los mismos pardmetros utilizados que
en el AT sin los MDE.

3. El cladograma que se obtuvo se import6 a Winclada (Nixon, 2002) para la
identificacion de trazos generalizados utilizando el mismo procedimiento que en el
AT.

4. Al identificar los TG, se utilizo el software QGIS (QGIS Development Team, 2015)
con la herramienta “calculadora Réster” para obtener mediante la sumatoria de los
MDE el TG.

5. Con la herramienta anterior, se volvi6 a utilizar para obtener los NP de la interseccion

de los TG.

Una vez obtenidos los NP de los MDE, se realizé una comparacion con los NP del
AT sin modelos, esperando observar una congruencia entre los NP de ambos andlisis y

evaluar las posibles modificaciones a la dimension de los NP hechos con AT.

5.4.1 Anélisis de Trazos con el modelo promedio del MDE

Para la realizacion del Analisis de Trazos con el modelo promedio de los MDE (ATMDEP)
se utilizaron los modelos promedios que se obtienen en los resultados del MaxEnt. Los
modelos que se seleccionaron fueron los mismos que pasaron el umbral de validacion, se
siguieron los mismos pasos para cambiar el modelo a binario que en la seccién 3.3.2 y se

siguieron los pasos de la seccion 5.4 para la obtencion del AT.

5.4.2 Andlisis de Trazos de los MDE

Se plasm6 con los MDE el AT (ATdMDE) para observar si habia una congruencia de los
trazos hechos sin los MDE. Se utilizaron los siguientes pasos para realizarlo:
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. Con la herramienta “Calculadora raster” de QGIS, se sumaron las MDE de las
especies que componen los TG.

Con la sumatoria de los MDE (TG), se procedi6 a sumar los TG para obtener los NP.
En QGIS, se superpusieron los TG hecho con los MDE con los TG del AT, igual con

los NP.
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Mediante un diagrama de flujo se resumieron los pasos que se siguieron en la

metodologia para los AT sin modelos y con los MDE (figura 5).

Obtencion de datos
geograficos de especies

Elaboracién de trazos
individuales,
generalizados y nodos

—

Elaboracion de modelos de
distribucién de especies

« Seleccion de variables
ambientales

panblogeogréﬂcos « Validacién del modelo

Comparacion de trazos
individuales,
—* generalizados y nodos
panbiogeograficos entre
modelos y sin modelo

Analisis de trazos con
—» base en modelos de
distribucién

Figura 5: Diagrama de flujo de la estrategia seguida en el presente estudio.
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6. RESULTADOS

6.1 Informacion geografica

Se generd una base de datos con las especies de MamNA que tienen al menos el 75% de sus
registros (localidades donde se registraron) dentro del Componente Mexicano de Montafia.
Se obtuvo un total de 88 especies que cumplieron este porcentaje (Cuadro 1). Posteriormente
se eliminaron las especies que tuvieran cuatro registros 0 menos, ya que MaxEnt muestra una
mayor significancia predictiva en especies con mas de cinco registros (Pearson et al., 2007).
También se eliminaron especies cuyos registros estuvieran presentes desde América del
Norte hasta la regién Neotropical, para asi evitar sesgos en los Trazos Generalizados y en los

Nodos Panbiogeogréficos.
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Cuadro 1: Especies con su numero de registros y nombre cientifico actualizado (Ramirez-Pulido et al., 2014), utilizadas en este

estudio. Con “*” s¢ sefialan las especies eliminadas que tienen cuatro registros o menos y que estén presentes desde América del Norte

hasta la Region Neotropical.

Orden Familia Género Especie Registros Actualizado Referencia
bibliografica
Chiroptera Noctolionidae  Artibeus aztecus 37 Dermanura azteca Ramirez-Pulido et al
(2014).
Chiroptera Vespertilionida Baeodon alleni 8 Rhogeessa alleni Baird et al (2008)
e
Chiroptera Vespertilionida Baeodon gracilis 5 Rhogeessa gracilis Baird et al (2008)
e
Rodentia Cricetidae Baiomys musculus 450*
Chiroptera Phyllostomidae Choeronycteris mexicana 184*
Chiroptera Vespertilionida Corynorhinus mexicanus 16
e
Rodentia Geomydae Cratogeomys fumosus 27
Rodentia Geomydae Cratogeomys goldmani 38
Rodentia Geomydae Cratogeomys perotensis 10
Rodentia Geomydae Cratogeomys planiceps 2*
Soricomorph  Soricidae Cryptotis alticola 6
a
Soricomorph  Soricidae Cryptotis goldmani 20

a
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Soricomorph
a
Soricomorph
a
Soricomorph
a
Soricomorph
a
Soricomorph
a
Soricomorph
a

Chiroptera
Rodentia
Rodentia
Rodentia
Rodentia
Rodentia
Chiroptera

Chiroptera
Lagomorpha
Rodentia

Rodentia

Rodentia
Rodentia

Rodentia
Rodentia

Soricidae
Soricidae
Soricidae
Soricidae
Soricidae
Soricidae

Noctolionidae
Cricetidae
Cricetidae
Cricetidae
Cricetidae
Heteromyidae
Vespertilionida
e
Noctolionidae

Leporidae
Heteromyidae

Heteromyidae

Cricetidae
Cricetidae

Cricetidae
Cricetidae

Cryptotis
Cryptotis
Cryptotis
Cryptotis
Cryptotis
Cryptotis

Dermanura
Habromys
Habromys
Habromys
Habromys
Heteromys
Lasiurus

Leptonycteris

Lepus
Liomys

Liomys

Megadontomys

Microtus

Microtus
Microtus

goodwini
magna
merriami
obscurus
phillipsii
tropicalis

azteca
chinanteco
ixtlani
lepturus
lophurus
nelsoni
intermedius

nivalis
callotis
irroratus

spectabilis

cryophilus

guatemalensi

S
mexicanus
oaxacensis

27

22

27

13

18

48
4*

11
27

83*

72
48
544

29
10

591
14

Heteromys irroratus

Heteromys spectabilis

Ramirez-Pulido et al
(2014).
Ramirez-Pulido et al
(2014).



Rodentia
Chiroptera

Rodentia

Rodentia
Rodentia
Rodentia

Rodentia
Rodentia
Rodentia
Rodentia
Rodentia
Rodentia
Rodentia
Rodentia
Rodentia
Rodentia
Rodentia
Rodentia

Rodentia
Rodentia

Rodentia
Rodentia
Rodentia

Rodentia

Cricetidae

Vespertilionida

e

Vespertilionida

e
Cricetidae
Cricetidae
Cricetidae

Cricetidae
Cricetidae
Cricetidae
Geomydae
Cricetidae
Cricetidae
Cricetidae
Geomydae
Cricetidae
Cricetidae
Cricetidae
Cricetidae

Cricetidae
Cricetidae

Cricetidae
Cricetidae
Cricetidae

Cricetidae

Microtus
Myotis

Myotis

Nelsonia
Nelsonia
Neotoma

Neotoma
Neotoma
Neotomodon
Orthogeomys
Oryzomys
Oryzomys
Oryzomys
Pappogeomys
Peromyscus
Peromyscus
Peromyscus
Peromyscus

Peromyscus
Peromyscus

Peromyscus
Peromyscus
Peromyscus

Peromyscus

umbrosus
planiceps

velifer

goldmani
neotomodon
angustapalat
a

nelsoni
palatina
alstoni
grandis
chapmani
rhabdops
saturatior
bulleri
beatae
bullatus
difficilis
grandis

gratus
guatemalensi
S

gymnotis
hylocetes
melanocarpu
S

melanotis

28

563

15

17
199
69
179

11
51
33
13
537
12

358
o1

56
11
92

321

Peromyscus
guatemalensis

Ramirez-Pulido et al
(2014).



Rodentia
Rodentia
Rodentia
Rodentia
Rodentia
Rodentia
Rodentia
Rodentia
Rodentia
Rodentia
Rodentia
Lagomorpha
Rodentia
Rodentia
Rodentia
Rodentia
Rodentia
Soricomorph
a
Soricomorph
a
Soricomorph
a
Soricomorph
a
Soricomorph
a
Soricomorph
a

Cricetidae
Cricetidae
Cricetidae
Cricetidae
Cricetidae
Cricetidae
Cricetidae
Cricetidae
Cricetidae
Cricetidae
Cricetidae
Leporidae
Sciuridae

Sciuridae

Sciuridae

Cricetidae
Cricetidae
Soricidae

Soricidae
Soricidae
Soricidae
Soricidae

Soricidae

Peromyscus
Peromyscus
Peromyscus
Peromyscus
Reithrodontomys
Reithrodontomys
Reithrodontomys
Reithrodontomys
Reithrodontomys
Reithrodontomys
Rheomys
Romerolagus
Sciurus

Sciurus

Sciurus
Sigmodon
Sigmodon

Sorex

Sorex
Sorex
Sorex
Sorex

Sorex

melanurus
polius
spicilegus
zarhynchus
hirsutus
mexicanus
microdon
sumichrasti
tenuirostris
zacatecae
mexicanus
diazi

alleni
nayaritensis
oculatus
alleni
leucotis
emarginatus

mediopua
milleri

oreopolus
saussurei

stizodon

29

27

116
68
4*

277
64

451
10
19

43
53
73
13
27
56
17

29

12

39

3*



Soricomorph
a
Carnivora

Chiroptera
Lagomorpha
Carnivora

Carnivora

Rodentia
Rodentia

Rodentia

6 Ordenes

Soricidae

Ursidae
Phyllostomidae
Leporidae
Ursidae

Ursidae

Geomydae
Sciuridae

Geomydae

12 Familias

Sorex

Spilogale
Sturnira
Sylvilagus
Tamias

Tamias
Thomomys
Xerospermophilu
S

Zygogeomys

36 Géneros

veraepacis

angustifrons
hondurensis
cunicularius
bulleri

durangae

umbrinus
perotensis

trichopus

88 Especies

23

35
610
90

137

392

Neotamias bulleri

Neotamias durangae

Xerospermophilus
spilosoma

Ramirez-Pulido et al

(2014).

Ramirez-Pulido et al

(2014).

Fernandez (2012)
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6.2 Analisis de Trazos

Se obtuvieron 75 trazos individuales. A partir del PAE se obtuvo un cladograma de 139 pasos

con un Cl=0.53 y RI= 0.68 (Figura 6).

SOP
56 63
00— TAP

s o7
—-C— NEA

L B
* 5

Figura 6: Cladograma de PAE con 12 provincias biogeogréficas y las regiones Neartica y Neotropical. En negro se
muestran las sinapomorfias y en blanco se incluyen reversiones y homoplasias. Las siglas representan las provincias:
BCP: provincia de Baja Californian; BBP: provincia de la cuenca del Balsas; CHP: provincia de las Tierras Altas de
Chiapas; CDP: provincia del Desierto Chihuahuense; NEA: Region Neactica: NEO; Region Neotropical; PLP: provincia
de las Tierras Bajas del Pacifico; SMS: Provincia de la Sierra Madre del Sur; SOc: Provincia de la Sierra Madre
Occidental; Sor: provincia de la Sierra Madre Oriental: SOP: provincia Sonorense; TAP: provincia Tamaulipeca; TVB:
provincia de la Faja VVolcénica Transmexicana y VEP: provincia Veracruzana.

A partir del cladograma del PAE se obtuvieron cinco trazos generalizados (Figura 7,
Cuadro 2), conformados por 24 especies. Los trazos generalizados fueron nombrados con
nameros para su mejor identificacion: TG1, TG2, TG3, TG4 y TG5. Los trazos individuales
que se mostraran en este trabajo unicamente son los que conforman los trazos generalizados

del Cuadro 2 (Figuras 8-12).
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Figura 7: Trazos generalizados que se obtuvieron mediante el PAE.

Cuadro 2: Cinco trazos generalizados (TG) y las especies que los conforman, obtenidos a partir del cladograma de PAE.

TG 1 TG?2 TG 3 TG 4 TGS
Liomys irroratus Oryzomys Cryptotis Sorex Neotomodon
chapmani merriami emarginatus alstoni
Peromyscus Dermanura Habromys Peromyscus Baeodon gracilis
difficilis azteca lophurus spicilegus
Peromyscus Sturniura Peromyscus Reithrodontomys Cryptotis
gratus hondurensis zarhynchus zacatecae alticola
Peromyscus Sigmodon alleni Peromyscus
beatae hylocetes
Sigmodon Nelsonia Sorex mediopua
leucotis neotomodon
Spilogale Neotoma Pappogeomys
angustifrons palatina bulleri

La interseccién entre los cinco trazos generalizados gener6 43 Nodos

Panbiogeograficos (NP; Cuadro 3; Figuras 13-19).
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Cuadro 3: Numero total de Nodos Panbiogeograficos (NP) por cada interseccion de trazos generalizados.

TG1 TG2 TG3 TG4 TGS
TG1 - - - - -
TG2 13 - - - -
TG3 - 3 - - -
TG4 17 1 - - -
TGS 4 1 - 4 -

El TG 1 (Figura 8) es el segundo en ocupar mayor extension, el cual se obtuvo un
patron donde se observa que el trazo recorre las provincias biogeograficas de la Sierra Madre
Occidental y Oriental, llegando a conectarse en la Faja Volcanica Transmexicana, hasta

llegar a la provincia de la Sierra Madre del Sur.
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Figura 8: Trazos individuales que forman el Trazo Generalizado 1 (TG1).

El TG 2 (Figura 9) que se obtuvo fue el que mayor extension territorial ocupa, ya que
va del norte de Meéxico hasta Costa Rica, donde ocupa diez provincias y dos regiones

biogeograficas: la Neéartica y Neotropical.
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Figura 9: Trazos individuales que conforman el Trazo Generalizado 2 (TG2).

El TG 3 (Figura 10) se observo que abarca una provincia y una pequefia parte del
Neotropico perteneciendo principalmente a la provincia Tierras Altas de Chiapas segln

Morrone (2014).
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Figura 10: Trazos individuales que conforman el Trazo Generalizado 3 (TG3).
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El TG 4 (Figura 11) recorre la costa del Pacifico por la provincia Tierras Bajas del
Pacifico, también se encuentra en dos sistemas montafiosos, donde su mayor presencia es
dentro de la Sierra Madre Occidental, la FajaVolcanica Transmexicana y la provincia del

Desierto Chihuahuense.
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Figura 11: Trazos individuales que conforman el Trazo Generalizado 4 (TG4).

El TG5 (Figura 12) recorre cuatro provincias, en donde tiene una mayor presencia es
en la Faja VVolcanica Transmexicana, la cual recorre casi en su totalidad, mostrando ser un

TG casi exclusivo de la Faja VVolcanica Transmexicana.
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Figura 12: Trazos individuales que conforman al Trazo Generalizado 5 (TG5).

Se pudo observar en los Nodos Panbiogeograficos de los TG 1y 2 (Figura 13), que
hay una concentracién de NP en la provincia del Faja VVolcanica Transmexicana, donde cinco
NP se encontraron a escasos kilémetros de distancia; también existe un NP al sur de la misma
provincia, cerca de la frontera con la cuenca del Balsas. En la Sierra Madre del Sur se
encontré un NP, con el limite de la provincia Veracruzana, la cual tiene un NP al norte, cerca
de la provincia Taumalipeca y del Balsas. En la Sierra Madre Oriental se encontraron dos NP
y en la provincia del Desierto Chihuahuense se encontraron tres NP, donde uno esta en la

frontera con la provincia de la Sierra Madre Occidental.
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Figura 13: Nodos Panbiogeograficos (NP) obtenidos a partir de la interseccion de los Trazos Generalizados 1y 2.

En la interseccion de los TG 1 y 4 (Figura 14) se obtuvieron 17 nodos
panbiogeogréaficos, en donde la mayoria de los NP se encontraron dentro de la Sierra Madre
Occidental, principalmente ubicados en cuatro sitios: uno al Norte; tres NP en la parte media
de la Sierra Madre Occidental; nueve NP cercanos de la provincia del Desierto
Chihuahuense; y uno al sur de la Sierra Madre Occidental. También se encontraron tres NP

en la provincia del Desierto Chihuahuense y uno en el Faja VVolcanica Transmexicana.
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Figura 14: Nodos Panbiogeograficos (NP) obtenidos a partir de la interseccion de los Trazos Generalizados 1y 4.

En la interseccién de los TG 1 y 5 (Figura 15) se obtuvieron tres NP, los cuales se
encontraron dentro de la provincia del Faja VVolcanica Transmexicana; tres de ellos se ubican

al Este de la provincia, mientras que el otro NP se encuentra al Oeste.
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Figura 15: Nodos Panbiogeograficos (NP) obtenidos a partir de la interseccion de los Trazos Generalizados 1y 5.

En la interseccion de los TG 2 y 3 (Figura 16) se obtuvieron tres NP, los cuales estan

en la region Neotropical, donde dos NP se encuentran mas cercanas y uno mas al Norte.
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Figura 16: Nodos Panbiogeograficos obtenidos a partir de la interseccion de los Trazos Generalizados 2 y 3.
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Se obtuvo unicamente un solo NP de la interseccion de los TG 2 y 4 (Figura 17), el

cual se encontro6 dentro de la provincia de la Sierra Madre Occidental.
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Figura 17: Nodo Panbiogeografico (NP) obtenidos a partir de la interseccion de los Trazos Generalizados 2 y 4.

Igual que en el resultado anterior, se obtuvo solamente un NP de la interseccion de

los TG 2y 5 (Figura 18), el cual esta en la provincia del Faja VVolcanica Transmexicana.
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Figura 18: Nodo Panbiogeogréafico (NP) obtenidos a partir de la interseccion de los Trazos Generalizados 2 y 5.
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En la interseccion de los TG 4 y 5 (Figura 19) se obtuvieron tres NP, de los cuales,
dos se encontraron dentro de la provincia del Faja VVolcanica Transmexicana y uno dentro de

la Sierra Madre Occidental.
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Figura 19: Nodos Panbiogeograficos (NP) obtenidos a partir de la interseccion de los Trazos Generalizados 4 y 5.

6.3 Modelos de distribucion

Se elaboraron Modelos de Distribucion de Especies (MDE) para 75 especies, a partir de los
cuales se obtuvieron 1,140 MDE de 47 especies con mas de 15 registros, validados con curva
ROC parcial (Cuadro 4), y 28 especies que tuvieron menos o igual de 15 registros, que se
validaron con la prueba de Pearson (Cuadro 4). Del total de especies que se realizaron
modelos, solamente quedaron 63 después de tener un valor mayor de 1.11 en la validacion
de curva ROC parcial (que indican si el modelo predice las presencias de los registros de la
especie), ninguna especie se elimind por tener un valor P cercano a 1 y para Pearson donde

tuvieran una tasa de éxito (q) mayor de 0.5 (tasa de éxito donde la probabilidad de encontrar
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la especie es mas alta) y una probabilidad (p) menor a 0.1 (es la probabilidad que se encuentre

la especie en el sitio debido al azar).

Los MDE de las especies que conforman los trazos generalizados empleando modelos
se encuentran en los anexos, de la Figura al-al3.
Cuadro 4: Validacion de los modelos de distribucion de especies con ROC parcial y Pearson. En AUC Ratio, un valor

mayor de 1.1 representa que es mejor que lo esperado al azar; en Partial AUC. Con “*” se sefialan las especies que fueron

eliminadas por no pasar el umbral de aprobacion en la validacion de ROC parcial y Pearson.

Especie AUC Partial Partial P-valor Q P

Ratio AUC AUC

0.5

Baeodon alleni* - - - - 0.75 0.105
Baeodon gracilis* - - - - 0.5 0.274
Cratogeomys fumosus 1.512 0.661 0432 >0 - -
Cratogeomys goldmani 1.549 0.685 0436 >0 - -
Cratogeomys perotensis - - - - 0.75 0.000008
Cryptotis alticola - - - - 0.833 0.044
Cryptotis goldmani 1.970 0.985 0.500 >0 - -
Cryptotis goodwini 1.918 0.955 0498 >0 - -
Cryptotis magna 1.964 0.982 0500 >0 - -
Cryptotis merriami - - - - 0.8 0.016
Cryptotis obscura 1.835 0.905 0492 >0 - -
Cryptotis phillipsii - - - - 0.8 0.000181
Cryptotis tropicalis* - - - - 0.5 0.140
Dermanura azteca 1.644 0.778 0.472  0.096 - -
Habromys ixtlani - - - - 0.833 0.000026
Habromys lepturus - - - - 0.889 0.000054
Habromys lophurus 1.957 0.978 0500 >0 - -
Heteromys nelsoni - - - - 0.8 0.00005




Leptonycteris nivalis
Lepus callotis

Liomys irroratus
Megadontomys cryophilus

Microtus guatemalensis
Microtus mexicanus

Microtus oaxacensis
Microtus umbrosus
Myotis planiceps
Myotis velifer

Nelsonia goldmani
Nelsonia neotomodon
Neotoma angustapalata*
Neotoma palatina

Neotomodon alstoni
Orthogeomys grandis
Oryzomys chapmani

Oryzomys saturatior
Pappogeomys bulleri

Peromyscus beatae

Peromyscus bullatus
Peromyscus difficilis

Peromyscus gratus
Peromyscus guatemalensis
Peromyscus gymnotis

Peromyscus hylocetes*
Peromyscus melanocarpus

1.720

1.552

1.432

1.552

1.517

1.996

1.766

1.514

1.844

1.583

1.916

1.441

1.460

1.871

1.552

1.795

0.837

0.703

0.606

0.678

0.677

0.998

0.865

0.678

0.915

0.730

0.956

0.613

0.629

0.930

0.697

0.884

0.486

0.451

0.422

0.460

0.443

0.500

0.490

0.447

0.496

0.460

0.499

0.424

0.429

0.497

0.445

0.493

>0

>0

>0

>0

>0

>0

>0

>0

>0

>0

>0

>0

>0

>0

>0

>0

0.8

0.833
0.75

0.6
0.733
0.5

0.9

0
0.000299
0.021

0.001136
0.000198
0.064

0.000019

0.389
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Peromyscus melanotis
Peromyscus melanurus

Peromyscus polius*
Peromyscus spicilegus

Peromyscus zarhynchus*
Reithrodontomys microdon
Reithrodontomys sumichrasti

Reithrodontomys tenuirostris
Reithrodontomys zacatecae

Rheomys mexicanus*
Romerolagus diazi

Sciurus alleni
Sciurus nayaritensis

Sciurus oculatus*
Sigmodon alleni

Sigmodon leucotis
Sorex emargniatus
Sorex mediapua

Sorex milleri
Sorex oreopolus
Sorex saussurei

Sorex veraepacis
Spilogale angustifrons

Sturnira hondurensis*
Sylvilagus cunicularis

Neotamias bulleri

1.584

1.972

1.595

1.100

1.773

1.532

1.668

1.952

1.692

1.540

1.852

1.453

1.731

1.790

1.857

1.921

1.776

1.197

1.610

0.792

0.986

0.797

0.194

0.866

0.693

0.781

0.975

0.816

0.689

0.919

0.619

0.822

0.876

0.920

0.958

0.864

0.342

0.750

0.500

0.500

0.500

0.168

0.488

0.450

0.464

0.500

0.482

0.444

0.496

0.424

0.471

0.488

0.495

0.499

0.485

0.282

0.464

>0

>0

>0

>0

>0

>0

>0

>0

>0

>0

0.636

>0

>0

>0

>0

>0

>0

>0

>0

0.778

0.571

0.9

0.8
0.889

0.000001

0.143

0.070
0.000346
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Neotamias durangae 1.716 0.858 0.500 >0 - -

Thomomys umbrinus 1.636 0.818 0.500 >0 - -
Xerospermophilus perotensis* - - - - 0.5 0.000777
Zygogeomys trichopus - - - - 0.667 0.004715

6.4 Analisis de Trazos con modelos de distribucion de especies

6.4.1 Andlisis de Trazos con MDE (ATMDE)

Se realizé un Analisis de Trazos utilizando los modelos de distribucion de las 63 especies
que pasaron la validacién de los MDE. EIl cladograma que se obtuvo (figura 20) tuvo 135
pasos con un Cl=0.47 y un R1=0.70, a partir del cual se obtuvieron siete trazos generalizados
(Figuras 21-30) compuestos por 27 especies (Cuadro 5). Al superponer los MDE de las
especies de los TG, solo se pudieron dibujar seis TG. De la superposicion de los seis TG,

solo se obtuvieron cuatro Nodos Panbiogeograficos.

ouT

1213172030 40 41 5

Figura 20: Cladograma del Analisis de Trazos con 14 provincias biogeograficas y las regiones Nedrtica y Neotropical. En
negro se muestran se muestran las sinapomorfias y en blanco se incluyen reversiones y convergencias. Las siglas
representan las provincias: BCP: provincia de Baja Californian; BBP: provincia de la cuenca del Balsas; CHP: provincia
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de las Tierras Altas de Chiapas; CDP: provincia del Desierto Chihuahuense; NEA: Region Neactica: NEO; Regién
Neotropical; PLP: provincia de las Tierras Bajas del Pacifico; SMS: Provincia de la Sierra Madre del Sur; SOc: Provincia
de la Sierra Madre Occidental; Sor: provincia de la Sierra Madre Oriental: SOP: provincia Sonorense; TAP: provincia
Tamaulipeca; TVB: provincia de la Faja VVolcanica Transmexicana y VEP: provincia Veracruzana.

Cuadro 5: Trazos individuales de las especies que conforman los trazos generalizados empleando modelos de distribucion

de especies.
TG 1 TG 2 TG 3 TG 4
Myotis velifer Sciurus alleni Cryptotis merriami Cratogeomys goldmani
Leptonycteris nivalis  Peromyscus difficilis Oryzomys saturatior Myotis planiceps
Lepus callotis Spilogale angustifrons Peromyscus guatemalensis  Sorex milleri
Neotoma angustapalata Peromyscus gymnotis
Reithrodontomys sumichrasti
TGS TG 6 TG7
Sorex emarginatus Peromyscus melanotis Neotomodon alstoni
Tamias bulleri Sorex mediopua Peromyscus bullatus
Nelsonia neotomodon Cryptotis phillipsii
Neotoma palatina Romerolagus diazi

Peromyscus spicilegus
Sigmodon alleni

En el TG 1 (Figura 21) se observa la sumatoria de los MDE de las especies que lo
conforman, mostrando un patrén de donde la distribucion se concentra en las provincias de
la Sierra Madre Occidental, Sierra Madre del Sur y Desierto Chihuahuense. Adicionalmente
hay una porcioén de la distribucion del TG dentro de la provincia del Faja Volcanica
Transmexicana, y en menor medida, en la Cuenca del Balsas. EI TG 1 muestra ser un trazo
principalmente transicional, abarcando marginalmente dos regiones biogeogréficas, la

Neartica y la Neotropical.
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Figura 21: Trazo Generalizado 1 (TG1) conformado por la sumatoria de los modelos de distribucion de especies de
Myotis velifer, Leptonycteris nivalis, y Lepus callotis.

Enel TG 2 (Figura 22) se observa el total del trazo dentro de la provincia de la Sierra
Madre Oriental, mostrando un conjunto de pixeles en la frontera con la provincia

Veracruzana y otro pixel cerca del Desierto Chihuahuense.
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Figura 22: Trazo Generalizado 2 (TG2) conformado por la sumatoria de los modelos de distribucion de especies de
Sciurus alleni, Peromyscus difficilis, Spilogale angustifrons, Neotoma angustapalata y Reithrodontomys sumichrasti.

ElI TG 3 (Figura 23) es un trazo exclusivo de la provincia de Tierras Altas de Chiapas
junto con la region Neotropical. Sélo un pixel, mas algunas fracciones de otros, se encuentran

marginalmente sobre la provincia Veracruzana.
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Figura 23: Trazo Generalizado 3 (TG3) conformado por la sumatoria de los modelos de distribucion de especies de
Cryptotis merriami, Oryzomys saturatior, Peromyscus guatemalensis y Peromyscus gymnotis.
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En el TG 4 (Figura 24) se observa una concentracion de la sumatoria de los modelos
al norte de la Sierra Madre Oriental, donde también hay pixeles que se adentran en la

provincia del Desierto Chihuahuense.
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Figura 24: Trazo Generalizado 4 (TG4) conformado por la sumatoria de los modelos de distribucion de especies de
Cratogeomys goldmani, Myotis planiceps y Sorex milleri.

El TG 5 (Figura 25) se concentra en la parte norte de la Sierra Madre Occidental,
mostrando un patrén casi exclusivo en ella, mientras que una parte menor se ubica dentro de

la provincia del Desierto Chihuahuense.
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Figura 25: Trazo Generalizado 5 (TG5) conformado por la sumatoria de los modelos de distribucién de especies de Sorex

emarginatus y Neotamias bulleri.

El TG 6 no se pudo realizar, ya que las areas de los modelos no tenian una

superposicién, la cual impidio que la calculadora raster pudiera sumarlos.

En el TG 7 (Figura 26) se observa como solamente hay tres pixeles dentro de la

provincia de la Sierra Madre del Sur.
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Figura 26: Trazo Generalizado 7 (TG7) conformado por la sumatoria de los modelos de distribucion de especies de
Neotomodon alstoni, Peromyscus bullatus, Cryptotis phillipsii y Romerolagus diazi.

Se observa un nimero menor de intersecciones en los TG para obtener NP (Cuadro
6). EI NP resultado de la sumatoria de los TG 1y 5 (Figura 27) sélo muestra unas pequefias
areas en las provincias Sierra Madre Occidental, Tierras Bajas del Pacifico y el Desierto

Chihuahuense.

Cuadro 6: Nimero total de Nodos Panbiogeograficos (NP) por cada interseccién de trazos generalizados.

TG1 TG2 TG3 TG4 TGS TG6 TG7

TG1| - - - - - - -

G2 | - - - - - - -

TG3 - X - - - - -

TG4 | - - - - - - -

TG5 X - - X - - -

TG6 - - - - - - -

TG7| X - - - - - -
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Figura 27: Nodo Panbiogeogréfico (NP) obtenido de la interseccion de los Trazos Generalizados TG1y TG5.

En el NP de la sumatoria de los TG 1 y 7 (Figura 28) se observé como resultado

solamente dos pixeles que se encuentran dentro la Sierra Madre del Sur.
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Figura 28: Nodo Panbiogeografico (NP) obtenido por la interseccion de los Trazos Generalizados 1y 7.

El NP de la sumatoria de los TG 2 y 3 (Figura 29) es exclusivo de la Sierra Madre

Oriental.
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Figura 29: Nodo Panbiogeografico (NP) obtenido por la interseccion de los Trazos Generalizados 2 y 3.

El NP de la sumatoria de los TG 4 y 5 (Figura 30) se observo entre las provincias del

Desierto Chihuahuense y Sierra Madre Occidental.
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Figura 30: Nodo Panbiogeogréfico (NP) obtenido por la interseccion de los Trazos Generalizados 4 y 5.
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6.4.2 Analisis de trazos con el promedio de los MDE (ATMDEP)

El cladograma que se obtuvo (figura 31) fue de 140 pasos, con un Cl1=0.45y RI=0.68, en el
que se presentaron ocho trazos generalizados conformados por 27 especies (Cuadro 7); sin
embargo, solamente se pudieron dibujar cinco trazos generalizados (Figura 32-37), ya que
enlos TG 5y TG 8 no se superpusieron los MDE de las especies. Se obtuvieron seis nodos

panbiogeogréaficos (Figura 32-43) con los TG de los promedios de los MDE.

Figura 31: Cladograma del Analisis de Trazos con 14 provincias biogeograficas y las regiones Neartica y
Neotropical. En negro se muestran se muestran las sinapomorfias y en blanco se incluyen reversiones y
convergencias. Las siglas representan las provincias:BCP: provincia de Baja Californian; BBP: provincia de
la cuenca del Balsas; CHP: provincia de las Tierras Altas de Chiapas; CDP: provincia del Desierto
Chihuahuense; NEA: Region Nedactica: NEO; Regidn Neotropical; PLP: provincia de las Tierras Bajas del
Pacifico; SMS: Provincia de la Sierra Madre del Sur; SOc: Provincia de la Sierra Madre Occidental; Sor:
provincia de la Sierra Madre Oriental: SOP: provincia Sonorense; TAP: provincia Tamaulipeca; TVB:
provincia de la Faja VVolcénica Transmexicana y VEP: provincia Veracruzana.

Cuadro 7: Trazos individuales de las especies que conforman los trazos generalizados obtenidos con el
promedio de los modelos de distribucion de especies.

TG 1 TG 2 TG 3 TG 4
Microtus gutamalensis Myotis velifer Leptonycteris nivalis  Lepus callotis
Reithrodontomys tenuirostris Peromyscus melanotis ~ Liomys irroratus Sciurus nayaritensis

Microtus mexicanus Thomomys durangae
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TGS

Cratogeomys fumosus
Nelsonia neotomodon
Pappogeomys bulleri
Peromyscus spicilegus
Sigmodon leucotis
Sorex emarginatus

TG 6

Cratogeomys perotensis
Neotomodon alstoni

Peromyscus difficilis
Peromyscus gratus
Neotamias bulleri
TG 7

Cryptotis goldmani
Cryptotis magna
Microtus oaxacensis

Thomomys umbrinus

TG 8
Habromys ixtlani
Romerolagus diazi

La distribucién que se obtuvo del TG 1 (Figura 32) corresponde a la provincia de las

Tierras Altas de Chiapas y la region Neotropical.
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Figura 32: Trazo Generalizado 1 (TG1) conformado por la sumatoria de los promedios de los modelos de distribucion de
especies de Microtus gutamalensis y Reithrodontomys tenuirostris.

El TG 2 (Figura 33) que se obtuvo tiene una distribucion extensa en México,

abarcando por completo la provincia de la Sierra Madre Occidental y el Faja Volcanica
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Transmexicana; también ocup6 una mayoria de extension de la Sierra Madre Oriental y en

menor medida la Cuenca del Balsas, Sierra Madre del Sur y el Desierto Chihuahuense.

Trazo Generalizado
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Figura 33: Trazo Generalizado 2 (TG2) conformado por la sumatoria de los promedios de los modelos de distribucién de
especies de Myotis velifer y Peromyscus melanotis.

El TG 3 (Figura 34) ocupa la mayor parte de su extension en las provincias de la
Sierra Madre Occidental y Sierra Madre Oriental, y en menor extensién se encontré en la

provincia del Desierto Chihuahuense.

Trazo Generalizado
I voe
o




Figura 34: Trazo Generalizado 3 (TG3) conformado por la sumatoria de los promedios de los modelos de distribucion de
especies de Leptonycteris nivalis, Liomys irroratus, Microtus mexicanus, Peromyscus difficilis, Peromyscus gratus y
Neotamias bulleri.

En el TG 4 (Figura 35) se obtuvo una distribucién del trazo compartida ente las
provincias de la Sierra Madre Occidental y el Desierto Chihuahuense, se observa también

que el trazo recorre toda la provincia de la Sierra Madre Occidental y una pequefia parte esta

en la region Neartica.
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Figura 35: Trazo Generalizado 4 (TG4) conformado por la sumatoria de los promedios de los modelos de distribucion de
especies de Lepus callotis, Sciurus nayaritensis, Thomomys durangae y Thomomys umbrinus.

El TG 6 (Figura 36) se observo que pertenece casi exclusivamente a la provincia de

la Faja Volcanica Transmexicana, y unos pocos pixeles se encuentran en la Sierra Madre

Oriental.
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Figura 36: Trazo Generalizado 6 (TG6) conformado por la sumatoria de los promedios de los modelos de distribucion de
especies de Cratogeomys perotensis y Neotomodon alstoni.

El TG 7 (Figura 37) esta principalmente distribuido sobre la provincia de la Sierra
Madre del Sur, y una pequefia parte de la distribucion del trazo se encuentra en el Faja

Volcanica Transmexicana y en menor medida en la provincia Veracruzana.
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Figura 37: Trazo Generalizado 7 (TG7) conformado por la sumatoria de los promedios de los modelos de distribucion de
especies de Cryptotis goldmani, Cryptotis magna y Microtus oaxacensis.
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En el cuadro 8 se observa los NP que se obtuvieron con las intersecciones de los TG.
El Nodo Panbiogeogréfico resultado de la sumatoria de los TG 2 y 3 (Figura 38) se ubico en
tres provincias, principalmente en la provincia de la Sierra Madre Occidental, una parte esta
al norte de la Sierra Madre Oriental y en menor medida estd entre las dos provincias

anteriormente mencionadas, dentro del Desierto Chihuahuense.

Cuadro 8: Numero total de Nodos Panbiogeogréaficos (NP) por cada interseccion de trazos generalizados.

TG1 TG2 TG3 TG4 TGS TG6 TG7 TGS

TG 1 - - - - - - - -
TG 2 - - - - - - - -
TG 3 - X - - - - - -
TG 4 - X X - - - - -
G5 - . - - ; ] ] )
TG 6 - X - - - - - -
TG7 - X - - - X - -
TG 8 - - - - - - - -

A, 5

T } ¢ -

Figura 38: Nodo Panbiogeografico (NP) obtenido por la interseccion de los Trazos Generalizados TG 2 y TG3.
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El NP de la sumatoria de los TG 2 y 4 (Figura 39) recorre la frontera de la provincia
Sierra Madre Occidental con la del Desierto Chihuahuense, donde se encontraron pocos

pixeles. Se observo también que el NP llega a la region Neartica.
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Figura 39: Nodo Panbiogeografico (NP) obtenido por la interseccion de los Trazos Generalizados 2 y 4.

El NP de la sumatoria de los TG 2 y 6 (Figura 40) se encontré al este de la provincia
del Faja Volcanica Transmexicana, mostrando pocos pixeles al sur de la Sierra Madre

Oriental y en el Desierto Chihuahuense.
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Figura 40: Nodo Panbiogeogréafico (NP) obtenido por la interseccion de los Trazos Generalizados 2 y 6.

El NP que se obtuvo de la sumatoria de los TG 2 y 7 (Figura 41) esta dentro de la
provincia de la Sierra Madre del Sur, donde una pequefia parte de la distribucion esta al este

del Faja Volcanica Transmexicana y en la provincia Veracruzana.
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Figura 41: Nodo Panbiogeografico (NP) obtenido por la interseccion de los Trazos Generalizados 2y 7.
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El NP que se obtuvo de la sumatoria de los TG 3 y 4 (Figura 42) se comparte su
distribucion en las fronteras entre las provincias de la Sierra Madre Occidental y Desierto

Chihuahuense.
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Figura 42: Nodo Panbiogeografico (NP) obtenido por la interseccion de los Trazos Generalizados 3y 4.

El NP de la sumatoria de los TG 6 y 7 (Figura 43) se encontrd exclusivamente en el

este de la provincia de laFaja VVolcanica Transmexicana.
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Figura 43: Nodo Panbiogeogréfico (NP) obtenido por la interseccién de los Trazos Generalizados 6y 7.

6.5 Comparacion de los Analisis de Trazos sin modelos y con MDE

Se realiz6 una comparacion del AT hecho con el PAE sin modelos y con los MDE de las
especies que conformaron el AT (ATdMDE) para evaluar si mejora el andlisis considerando

los MDE.

El TG 1 sin modelos (Figura 44) es equivalente al TG 1 elaborado con ATdMDE en
el este de la provincia del Faja Volcanica Transmexicana hacia el sur. La distribucién del
trazo en las provincias del sur (Cuenca del Balsas y en la Sierra Madre del Sur) se observé
gue concuerdan casi en su totalidad, en el norte los dos trazos son semejantes en la provincia
de la Sierra Madre Oriental, pero no en la parte que corresponde a la Sierra Madre Occidental

ni el oeste del Faja VVolcanica Transmexicana.
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Figura 44: Trazo Generalizado 1 del AT sin modelos y el TG 1 empleando MDE.

Para el TG 2 (Figura 45) se observé que no hay una similitud entre el TG 2 sin
modelos y el ATAMDE. Se observé que en la provincia de la Sierra Madre Oriental el TG 2

sin modelos no toca los pixeles del TG 2 con MDE.
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Figura 45: Trazo Generalizado 2 del AT sin modelos y el TG 2 empleando MDE.
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En la Figura 46, se observo que el TG 3 sin modelos y el TG 3 de la sumatoria de los
MDE concuerdan casi en su totalidad, observandose que hay patron entre los dos, que abarca

la provincia de las Tierras Altas de Chiapas con la region Neotropical.
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Figura 46: Trazo Generalizado 3 del AT sin modelos y el TG 3 empleando MDE.

El TG 4 (Figura 47) sin modelos y el TG 4 realizado con la sumatoria de los MDE no

concuerdan, observandose que el Gltimo tiene una extension mas pequefa.
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Figura 47: Trazo Generalizado 4 del AT sin modelos y el TG empleando MDE.

Finalmente, en el TG 5 (Figura 48) se mostro gque el area de la sumatoria de los MDE
estd dentro de la provincia del Faja VVolcanica Transmexicana, pero sin coincidencia con el

TG 5 elaborado sin modelos.
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Figura 48: Trazo Generalizado 5 del AT sin modelos y el TG empleando MDE.

Los Nodos Panbiogeogréaficos resultado de la interseccion de los TG 1y 2 sin modelos
(Figura 49) no coincidieron con el NP de la sumatoria de los TG hechos con MDE.
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Figura 49: Nodo Panbiogeogréfico (NP) de la interseccion y la sumatoria de MDE de los TG 1y 2.

Los NP resultantes de la interseccion de los TG 1y 4 (Figura 50) se observo que no
tienen una coincidencia con los NP hechos con los TG de los MDE. Se pudo observar que
un pixel cae dentro de un NP, pero el pixel no se encuentra ahi, sino que por el zoom del

software se puede interpretar que cae dentro del NP.
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Figura 50: Nodo Panbiogeogréafico (NP) de la interseccion y la sumatoria de MDE de los TG 1y 4.

7. DISCUSION

7.1 Informacion geografica

El nimero de registros o puntos de ocurrencia requeridos para realizar MDE genera
eliminacién de especies en el analisis con MDE, ya que para producir un T1 solamente se
requieren tres puntos (Page, 1987) y para obtener un MDE es necesario mas de cinco
(Pearson et al., 2007). Un ejemplo ocurrid con las especies Reithrodontomys hirsutus y Sorex
stizodon, donde por tener menos de cinco registros (cuatro y tres respectivamente) se
eliminaron del estudio debido a que no se podria obtener un MDE, pero si se pudo haberlas

incluido en el Analisis de Trazos ya que cumplen con el requisito minimo de tres registros.
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7.2 Modelos de distribucion de especies

Al comparar los AT que estan compuestos por los MDE (ATMDE y ATMDEP) con respecto
al AT hecho sin modelos, representa una desventajas ya que se eliminan especies del AT
cuando se realizaron los modelos, esto es, que las especies utilizadas en el ATMDE y
ATMDEP no son las mismas que el AT, un ejemplo es la especie Baedon gracilis, la cual se
elimin6 en el ATMDE y ATMDEP ya que no pasé el umbral de validacién, mientras que en
el AT se utilizd y forma parte del TG 5. Se observé que la mayoria de las especies eliminadas
tienen pocos registros, ya que se eliminaron 10 de 28 especies que se validaron con Pearson,
por lo que el AT con MDE esta sesgado al no poder utilizarse especies con pocos registros y
esto limita a que no se puedan utilizar las mismas especies que se utilizaron en el AT sin
modelos. Por lo tanto, esto indica que para realizar el AT con modelos se necesita una

cantidad minima de registros mayor a comparacion de realizar un AT sin modelos.

7.3 Comparacion de especies en los Trazos Generalizados de los tres AT

En una comparacion de las especies que conforman cada AT (sin modelos, cuadro 2; con la
mejor réplica del modelo ATMDE, cuadro 5y con modelos promedio ATMDEP, cuadro 7),
se observd que a pesar de que entre los tres Andlisis de Trazos hay especies que se comparten,
los TG son distintos, tanto en nimero de TG que se obtuvieron, en el nimero de especies que
los conforman y en la composicién misma de los TG. El total de especies que se comparten
entre los tres AT fue de 12 especies, mientras que el total de especies que se comparten entre

el ATMDE y ATMDEP fue de 6.
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El TG 1 del AT sin modelos esta compuesto de tres especies, pero en los otros AT
(ATMDE y ATMDEP) no hay un solo TG que tenga la misma conformacion. En el TG 2
del ATMDE solamente se recuper6 una especie de las tres del TG 1, mientras que en el TG

3 del ATMDEP se recuperaron dos, pero también se componen de otras tres especies.

En el TG 2 del AT sin modelos, de seis especies que estd compuesto, solamente se
comparten dos especies, donde Spilogale angustifrons se encuentra en el TG 2 ATMDE y

Sigmodon leucotis en el TG 5 ATMDEP.

ElI TG 3 del AT sin modelos se compone de 3 especies, las cuales solamente comparte

una especie en el TG 3 del ATMDE vy ninguna en el ATMDEP.

En el TG 4 esta compuesto de seis especies, de los cuales, cinco se comparten en el
ATMDE vy 3 especies se comparten con ATMDEP. En el ATMDE se distribuyen las cinco
especies en dos TG, en el TG 5y 6: en el TG 5 solamente se tiene dos especies, los cuales
Sorex emarginatus es la especie que comparte con el AT; en el TG 6 se encuentra cuatro
especies del TG 4 del AT, pero las especies no se pudieron sumar en la “calculadora raster”
porque las areas no concordaban y no se pudo tener la proyeccién del TG 6 y en el TG5 del

ATMDEP tampoco se pudo realizar.

En el TG 5 del AT de seis especies, tres de las especies se comparten entre los dos
AT (MDE y MDEP) pero en ninguno de los dos AT estan las tres especies, si no, que se

solamente Neotomodon alstoni se comparten entre los tres AT.
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Enel TG 1 del ATMDE tiene tres especies como en el TG 1 del AT, pero son distintas
las especies que la conforman. Las tres especies no se comparten con el AT, pero si con el

ATMDEP. Las especies del TG 1 se distribuyen en tres TG del MDEP.

En el TG 6 del ATMDE tiene una especie que no se comparte con el AT, pero si con
el ATMDE; la especie conforma el TG 2 junto con una especie del TG 1. EI TG 6 no se pudo
proyectar el TG 6 ya que las areas de los MDE no concordaban y no se pudo realizar la

sumatoria de los MDE.

Enel TG 5 del ATMDE, junto con una especie del TG 4 del AT que se comparte, la

compone una especie que compone el TG 3 ATMDEP.

Enel TG 7 del ATMDE se encuentra una especie que se comparte con el TG 8, pero
en el TG 7 nomas se pudo sumar dos especies para realizar el trazo y el TG 8 no se pudo

realizar por que las areas no concordaban.

Los resultados obtenidos en el AT sin modelo junto con el ATMDE y ATMDEP
demuestra que hay una concentracion de NP en el este de la Faja Volcanica Transmexicana,
donde el total de ellos son de 9 NP junto con 2 areas de NP en el ATMDEP; demostrando
que esa zona de la FVT es un area de importancia bioldgica. También se registrd por primera

vez NP en la provincia de la Sierra Madre Occidental

Debido a que la composicidn de las especies es distinta en los tres AT, no se puede
realizar una comparacion de la eficiencia utilizando los MDE para el AT, ya que el nimero
de los TG son distintos en cada AT. Otro impedimento es que las especies son distintas en

cada AT y la composicion de especies en los TG también lo son, donde no hay un solo TG
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donde se comparten totalmente las especies. También fue el caso de los TG 6 del MDE y TG
5y 8 del MDEP, donde los MDE no tenian un area donde concordaran y, por ende, no se
pudo realizar la sumatoria del réster. EI ATMDE y ATMDEP fallan al analisis
panbiogeogréafico y al AT debido a los impedimentos anteriormente mencionados y se resalta

que el AT no tuvo problema al realizarse los TG.

7.4 Comparacion en la eficiencia del Analisis de Trazos utilizando MDE y el promedio
del MDE

En los tres Analisis de Trazos que se obtuvieron, existen diferencias las cuales no permiten
una comparacion de su eficiencia, ya que los resultados son tan distintos que dificilmente se
pueden comparar y decidir cudl es el mejor método para realizar un analisis
panbiogeografico. Tampoco se puede realizar una dimension del TG ni del NP debido a las

diferencias en la estructura de los trazos (T1'y TG) ni de los NP.

A continuacidn, se discutiran los resultados de los tres AT:

En el AT y ATMDEP, se observa que en la provincia del Faja Volcanica
Transmexicana hay una concentracion de NP, tanto del AT como el AT MDEP, donde se
observa que hay una tendencia de los NP de encontrarse al este de la provincia, en los NP del
ATMDEP se encuentran exclusivos en el este, mientras tanto que los del AT se encuentran
distribuidos en toda la provincia, pero con una mayoria al este. Estos resultados son parecidos
a otros estudios con distintos grupos taxonémicos, como los de: aves, mamiferos, reptiles,
helechos y encinos por Torres-Miranda y Luna-Vega (2006), Coleopteros por Toledo et al.

(2007) y mamiferos Escalante et al. (2004).
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En los tres AT se obtuvo que en las provincias de la Sierra Madre Occidental y Sierra
Madre Oriental hay una mayor presencia de TG y NP, tanto del AT como del ATMDE y
ATMDEP. Se observa como en el AT tres TG recorren las dos provincias sin recorrer toda
la Sierra Madre Occidental; en las dos provincias se encuentran NP, pero donde hay un mayor
ndmero y concentracion es en la Sierra Madre Occidental. Los resultados del AT son
parecidos a los obtenidos en el ATMDE y ATMDEP, donde los TG se encuentran en los AT,
pero en el ATMDEP el TG 2 recorre las dos provincias junto con la provincia del Faja
Volcénica Transmexicana, y otros TG recorren toda la provincia de la Sierra Madre
Occidental en su totalidad, donde en el AT no ocurre eso. En los NP de los ATMDE y
ATMDEP son parecidos en ubicacion, pero no en extension, ya que se obtuvieron mas NP
en el ATMDEP y de mayo extension que en el ATMDE. Los TG obtenidos en la Sierra
Madre Occidental y Sierra Madre Oriental concuerdan con otros estudios hechos con otros
grupos taxonomicos (coledpteros por Toledo et al., 2007; mamiferos Escalante et al., 2004 y
para el TG exclusivo en el SMOr Montiel-Canales et al., 2016 que lo obtuvo con serpientes).
Escalate et al. (2004) y Toledo et al. (2007) también encontraron NP en la Sierra Madre

Oriental.

Para dimensionar los TG y los NP del AT, se usaron los MDE de las especies que
conformaban los TG, pero como se puede observar en los mapas del AT con los MDE (Figura
44-50) no hay un solo TG que se pueda dimensionar, ya que la sumatoria de los MDE para
obtener el trazo no concuerda con el TG. El caso es parecido con los NP usando la sumatoria
de los TG hechos con los MDE, donde las areas que se obtuvieron no concuerdan con los NP
del AT, observando en los MDE que se obtuvieron menos que con el AT. También se resalta

que no todos los TG de los MDE se pudieron interceptar debido a que no habia una similitud
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en las areas y solamente se pudieron obtener dos areas de NP en vez de las 7 areas donde
hubo intersecciones de los TG en el AT. Un problema en esta metodologia radica en que hay
especies en el AT que no pasaron el umbral de validacion, quedando sus TG incompletos y

dificultando dimensionarlos.

Se utilizaron los MDE para realizar el AT y observar si se puede mejorar la
metodologia con ellos, pero con los resultados obtenidos (seccion de resultados 6.4 Analisis
de Trazos con modelos de distribucion de especies) no se puede llegar a una conclusion si es

posible dimensionar los TG y los NP.

En la realizacion de los MDE, las especies que se utilizaron para la realizacién de los
Tl y después los TG, son menos que las especies utilizadas en el AT. Esto representa una
desventaja al MDE para realizar un AT, ya que se utilizan menos especies que pueden
contribuir a la formacion de los TG y los NP. También se observa que dependiendo del
método de que se siga para realizar los MDE y obtener los TG, la composicion de especies
en numero y en los TG cambia, mostrando que no hay ningin AT de los tres que se hicieron,

donde haya una composicion parecida en especies.

La situacion al utilizar los promedios de los MDE es parecida al anterior, ya que el
namero de TG es distinta al obtenido en el AT, obteniendo mas TG, pero teniendo un nimero
menor de NP; se observa que utilizando los promedios de los MDE se obtienen mas TG, con
mas distribucion y mas NP, pero también hay maés posibilidad de que haya TG que no se
puedan unir, como es el caso del TG 5y 8, debido a que su distribucion no se interceptaban,
no se pudo realizar la union y en cambio, en el ATMDE nomas hubo un TG que no se pudo

realizar.
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Los resultados entre el ATMDE y ATMDEP tampoco se pueden comparar, debido al
mismo problema que hay con el AT: la composicion de especies es distinta. EI nimero y
forma de los TG es distinta entre los dos AT con modelos, mostrando que, en cuanto a qué
método recurrir para obtener TG con mayor distribucion y més NP es utilizando los
promedios de los modelos, pero eso no indica si es efectiva 0 no como un sustituto para

realizar el Analisis de Trazos.

El utilizar los MDE como TI para realizar el AT acarrea los problemas serios que
tienen los MDE, los cuales pueden variar los resultados dependiendo de la metodologia que
se siga para obtenerlos: uno de los primeros problemas que se presentan es la eliminacion
de especies por pocos puntos, ya que especies con pocos registros no son 6ptimos para la
realizacién de un MDE, el cual se puede observar en el Cuadro 1, se eliminaron cinco
especies; otro problema es que existen distintos métodos de validacion (Araujo y Guisan,
2006), ya que dependiendo del método que se escoja habra especies que pasen o no el umbral
de aprobacion; también las especies que se eliminan por no pasar un umbral de validacion
(Cuadro 4 en resultados) trae problemas al tratar de comprobar su eficiencia al AT, ya que
crea un sesgo cuando se realiza, porque se eliminan especies que pueden contribuir a los TG
y los NPy por su eliminacion podrian alterar la estructura de ellos, como en forma y tamafio;
otro inconveniente que surge es la seleccion del umbral, ya que hay autores que recomiendan
ciertos umbrales de corte (como Escalante et al. [2013]) que recomiendan utilizar el diez
percentil), y dependiendo de la seleccion del umbral y qué se utiliza para realizar el corte (un
SIG o el propio MaxEnt) se puede modificar la distribucion de la especie, ya que el tamafio
de la distribucion depende del umbral que se selecciona; un problema que cae en el

subjetivismo es la seleccion de utilizar la mejor replica de los modelos o utilizar el promedio
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de ellos, ya que el resultado de esta seleccion influye en la distribucion que se obtendra de
los TG, como se puede observar en la seccion 6.4 de los resultados, donde se obtuvieron méas

trazos y con una mayor distribucion en el ATMDEP que en el ATMDE.

El utilizar los MDE para realizar el AT y asi poder mejorar la metodologia no
funciond, ya que el utilizar los MDE trae consigo sus propios problemas, los cuales pueden
variar dependiendo de la especie y del modelo resultante, también trae problemas
metodoldgicos ya que hay una disminucion de las especies que se pueden utilizar, y eso
imposibilita el poder dimensionar los TG y los NP con base a los MDE, ya que hay
posibilidad de que una especie quede fuera y esta sea utilizada en el AT. A pesar de que hubo
algunas similitudes en los tres AT, el que sigue siendo mejor método para realizar el Analisis
de Trazos es sin utilizar los MDE, a pesar de aun falla en caer en la subjetividad al

dimensionar los NP y los TG.
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8. CONCLUSIONES

1. El Anélisis de Trazos (AT) que se realizé en el Componente Mexicano de Montafia (CMM)
confirma que es un é&rea de importancia biologica por la cantidad de Nodos
Panbiogeograficos (NP) que se encontraron, donde la mayoria se encuentra en la provincia
de la Faja Volcanica Transmexicana. En este estudio se registraron por primera vez NP en la

provincia de la Sierra Madre Occidental.

2. Se observo que al utilizar los MDE se modifican los resultados del AT, ya que
sobresalieron varias problematicas que se presentaron en el presente proyecto: (1) la
seleccidn inicial de especies se sesgo debido a que se eliminaron especies con menos de 5
registros, ya que para realizar un AT, se requiere minimo 3 registros; (2) otro problema radica
en una siguiente eliminacion de especies, la cual es después de la validacion de los modelos,
donde las especies que se elimina imposibilita la capacidad de comparacion de los AT hechos
y (3) dependiendo de la seleccion de los MDE, se modifican los resultados del AT, esto es,
si se selecciona la mejor replica bajo ciertos criterios o utilizando el promedio de las réplicas,

el resultado que se obtiene es distinto.

3. Al comparar los tres AT que se realizaron, el nimero de Trazos Generalizados (TG) en
cada uno es distinto, asi como su composicion, donde no se encontrd ningin TG que tuviera
la misma composicion de especies, mostrando que incluso hay TG con MDE que no se
pudieron realizar por que las especies que los conforman no tienen una interconexion que

permita realizar la sumatoria de los raster. Lo mismo ocurrié con los NP.
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4. El empleo de los MDE de las especies del AT para dimensionar los Nodos
Panbiogeograficos (NP) presentd varios problemas: (a) especies que se eliminaron en el
proceso de validacion; (b) no habia interconexién en algunos TG que permitiera obtener los
NP; (c) no habia sobreposicion de los pixeles de los MDE de las especies con los NP, por lo
cual no se dimensionaron los NP; y (d) los TG elaborados con los MDE no concuerdan con
los TG del AT (sin modelos), ya que los TG obtenidos sin modelos son mucho méas extensos

que los TG con MDE.

5. Los resultados obtenidos demuestran que a pesar de que hay problemas metodoldgicos en
el AT, donde hay una subjetividad al dimensionar el NP, el método cuantitativo de PAE sin
modelos es eficiente, mostrando que la utilizacion de los MDE para el AT no lo mejora

sustancialmente.

6. El objetivo de dimensionar los NP debe seguir siendo una prioridad en el AT. En este
estudio se demostré que el utilizar los MDE para la realizacion del AT no es la herramienta

mas adecuada para mejorar metodoldgicamente el AT.
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9. RECOMENDACIONES FUTURAS

Para la utilizacion de los MDE como herramienta para mejorar el AT en estudios futuros, se
sugiere utilizarlos como un método que puede comprobar la fiabilidad de los TI, TG y NP.
La propuesta seria que al obtener los MDE de las especies que sustentan los TG y NP, se
extraerian del background la misma cantidad de puntos de la especie, pero escogidos al azar
y realizar con los datos obtenidos un AT. Una vez obtenidos los TI, se podria aplicar una
prueba estadistica de significancia a los T1 de los puntos conocidos y los Tl elaborados con

puntos al azar, para evaluar su parecido en la topologia general.
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ANEXOS

Anexo 1: Script en R para obtencion de trazos individuales

read.csv(file="C:/Users/carpeta/especie.csv",sep=",",header=T)->datos # Cargar
los datos por ejemplo en .csv

head(datos) #verificar datos

datos[,2:3]->datos2 # Extraer solo latitud y longitud

earth.dist(datos2)->ke Crear matriz de distancias geograficas
fdata.mst<-dino.mst(ke,random.search = TRUE) # Crear arbol de tendido
minimo con punto de inicio al azar

plot(coordinates(datos2)) # Solo para verlo, obtener figura de los puntos en el
espacio

mstlines(fdata.mst, coordinates(datos2)) # Poner trazos en el grafico
shape.mst<-msn2Shape(fdata.mst,datos2) # Crear el shape.file
write.shapefile(shape.mst,"C:/Users/Carpeta/gen_sp",arcgis="TRUE")

# Exportar el shape.file
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Anexo 2: Script en R para realizacion del Analisis de Componentes Principales

dat=read.table("C:/Users/carpeta/especie.txt",header=TRUE)
TablaCentradaEstandarizada<-scale(Tabla[,1:19])
TablaCentradaEstandarizada
TablaCentradaEstandarizada.pca=princomp(dat)
TablaCentradaEstandarizada.pca
summary(TablaCentradaEstandarizada.pca)
TablaCentradaEstandarizada.pca$sdev**2
screeplot(TablaCentradaEstandarizada.pca)
screeplot(TablaCentradaEstandarizada.pca,type="lines")
loadings(TablaCentradaEstandarizada.pca)
barplot(loadings(TablaCentradaEstandarizada.pca),beside=TRUE)
TablaCentradaEstandarizada.pca$scores

biplot(TablaCentradaEstandarizada.pca)
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Anexo 3: Matriz de trazos individuales contra provincias biogeograficas.

BCP: Provincia de Baja California; BBP: Provincia de la Cuenca del Balsas; CHP: Provincia

de las Tierras Altas de Chiapas; CDP: Provincia del Desierto Chihuahuense; NEA: Neértico:

NEO; Neotropical; PLP: Provincia de las Tierras Bajas del Pacifico; SMS: Provincia de la

Sierra Madre del Sur; SOc: Provincia de la Sierra Madre Occidental ; SOr: Provincia de la

Sierra Madre Oriental: SOP: Provincia Sonorense; TAP: Provincia Tamaulipeca; TVB:

Provincia del Cinturn Volcanico Transmexicano y VEP: Provincia Veracruzana.

ouT
BCP
BBP
CHP
CDP
NEA
NEO
PLP

SMS
SOc

SOr

SOP

TAP
TVB
VEP
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Anexo 4: Matriz de datos de modelos de distribucion de especies por provincias

biogeograficas.

BCP: Provincia de Baja California; BBP: Provincia de la Cuenca del Balsas; CHP: Provincia
de las Tierras Altas de Chiapas; CDP: Provincia del Desierto Chihuahuense; NEA: Neértico:
NEO; Neotropical; PLP: Provincia de las Tierras Bajas del Pacifico; SMS: Provincia de la
Sierra Madre del Sur; SOc: Provincia de la Sierra Madre Occidental ; SOr: Provincia de la
Sierra Madre Oriental: SOP: Provincia Sonorense; TAP: Provincia Tamaulipeca; TVB:

Provincia del Cinturén Volcanico Transmexicano y VEP: Provincia Veracruzana.

OuUT  0000000000000000000000000000000000000000000000000000000000000000
CAL  0000000000000000000000000000000000000000000000000000000000000000
BCP  0000000000000000000000000000000000000000000000000000000000000000
SON  0000000000000001100000010000000000000000000000000100000000001100
CDP  1100001000100001110100110101100001011000011010101111111010111100
TAP  0100000000100001000000110000100000010000000010001000001000000000
PLP 1000000101100111110000010101010011011001010000100110110010111000
BBP  1001010101111101110101010010011011111001011110010001110110101100
VEP  1011011110111101010111010000111100010110110110001001000011100000
YUC 0000000000100000000000000000000000000000000000000000000000000000
SOC  1000000000100001110100010101000010011000011000100111100000111100
SOR  1110001100100001010100110000101001011000010110001001101100111100
TMV  1011011100111101110111011010011011111001111110110111110111101111
SMS  1001010101111101110111011010011011111001111110000111010111101101
CHP  0000110010110010001101010000010101000110000111000000000011100000
NEO 0000100010110010001000010000010101001110000111000000000011100000
NEA  0000000000000001110100010000000000000000010000000100000000001100
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Anexo 5: Matriz de datos del promedio de los modelos de distribucion de especies por

provincias biogeograficas.

BCP: Provincia de Baja California; BBP: Provincia de la Cuenca del Balsas; CHP: Provincia
de las Tierras Altas de Chiapas; CDP: Provincia del Desierto Chihuahuense; NEA: Neértico:
NEO; Neotropical; PLP: Provincia de las Tierras Bajas del Pacifico; SMS: Provincia de la
Sierra Madre del Sur; SOc: Provincia de la Sierra Madre Occidental ; SOr: Provincia de la
Sierra Madre Oriental: SOP: Provincia Sonorense; TAP: Provincia Tamaulipeca; TVB:

Provincia del Cinturén Volcénico Transmexicano y VEP: Provincia Veracruzana.

OUT  000000000000000000000000000000000000000000000000000000000000000
CAL  000000000000000000000000000000000000000000000000000000000000000
BCP 000000000000000000000000000000000000000000000000000000000000000
SON  000000000000000111010001000000000000000000000000010000000000110
CDP  101000001010000111010011011101011011000101101010110111111011111
TAP 010000001010000101010011000001000011000100000000100000100001000
SOC  110000000010000111010001011000010011000101100010011110000011110
SOR  111000001010000101010011000101001111000100011000100110101010110
TMV  101110101011110111011101101111001111001110111011011111011110111
SMS  100110100111110111011101100111011011001110111001011101001110111
CHP  000001010010111000100101000010101000111000011100000000001110000
PLP 100101010110011111010001010010011011111110101000010011001111110
BBP 101010100111110111011101000111011111001110111001000101011110110
VEP 111011111010110111011111000011101011111100011000100110101110110
YUC  000000000010000000000000000000100000000000000000000000000000000
NEO  000001010010011000100001000010001000110100011100000000001010000

NEA  000000000000000111010001000000000001000000000000010000000000110
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Anexo 6: Mapas de los modelos de distribucion de especies.
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Figuras al: Modelos de distribucion de Cratogeomys goldmani y Cryptotis merriami.
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Figuras a4: Modelos de distribucion de Nelsonia neotomodon y Neotoma angustapalata.
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Figuras a6: Modelos de distribucion de Neotomodon alstoni y Oryzomys saturatior.
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Figuras a7: Modelos de distribucion de Peromyscus bullatus y Peromyscus difficilis.
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Figuras a8: Modelos de distribucion de Peromyscus guatemalensis y Peromyscus gymnotis
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Figuras all: Modelos de distribucion de Spilogale angustifrons y Sorex emarginatus.
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Figuras al2: Modelos de distribucion de Sorex mediapua y Sorex milleri.
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