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1. Titulo
Evaluacion de productos bioclimaticos aplicados en el modelamiento de distribucion de

especies forestales prioritarias para restauracion forestal de Ecuador



2. Resumen
Los modelos de distribucion de especies son una herramienta que permite entre otras cosas la
conservacion de la biodiversidad y la planificacion de proyectos de restauracion. Actualmente,
existen pocos estudios gque comparen el rendimiento de productos biocliméaticos en la
determinacion de las modelos de distribucién de especies. WorldClim y Chelsa son productos
biocliméticos elaborados con diferentes metodologias, el uso de estos pueden provocar cambios
en los patrones de distribucidon de las especies, principalmente en zonas con importantes
variaciones climaticas. La presente investigacion tiene como objetivo evaluar el rendimiento de
los productos bioclimaticos WorldClim y Chelsa, aplicados en el modelamiento de distribucion
de especies prioritarias para restauracion forestal de Ecuador. La modelacion y evaluacion de
ambos productos bioclimaticos, se realiz6 utilizando 6 especies caracteristicas de las tres
regiones naturales de Ecuador continental, en el programa R, a través del paquete kuenm. Los
criterios de evaluacion de los modelos fueron ROC parcial y tasa de omision. WorldClim y
Chelsa presentaron similares patrones de distribucion, por lo tanto, ambos productos
bioclimaticos muestran buena significancia estadistica, con un ROC parcial igual a 0, asimismo,
la prueba de Wilcoxon demostr6 que no existen diferencias significativas entre los modelos de
ambos productos biocliméticos. Por otra parte, Chelsa presentd menor tasa de omision con
respecto a WorldClim, con un valor de 0,03, debido a que determin6 modelos de mayor
amplitud a los puntos de presencia. WorldClim por su parte, present6 una tasa de omision de
0,06 debido a que los modelos presentaron una distribucién mas limitada, ajustandose a los
patrones topograficos del terreno. Ambos productos bioclimaticos muestran rendimiento
similar, no obstante, Chelsa presenta menor tasa de omision en comparacion a WorldClim, en
este contexto, ademas de los estadisticos de evaluacion, es necesario considerar factores como
la ecologia de la especie y el objetivo de la investigacién para la seleccion un producto
bioclimético.
Palabras clave
Chelsa, rendimiento, ROC parcial, tasa de omision, WorldClim



Abstract

Species distribution models are tools that allows, among other things, the conservation of
biodiversity and the planning of restoration projects. Currently, there are few studies that
compare the performance of bioclimatic products in determining species distribution models.
WorldClim and Chelsa are bioclimatic products prepared with different methodologies, the use
of these can cause changes in the distribution patterns of species, mainly in areas with
significant climatic variations. The objective of this research is to evaluate the performance of
the bioclimatic products WorldClim and Chelsa, applied in the distribution modeling of priority
species for forest restoration in Ecuador. The modeling and evaluation of both bioclimatic
products was carried out using 6 species characteristic of the three natural regions of continental
Ecuador, in the R program, through the kuenm package. The evaluation criteria of the models
were partial ROC and omission rate. WorldClim and Chelsa presented similar distribution
patterns, therefore, both bioclimatic products show good statistical significance, with a partial
ROC equal to 0, likewise, the Wilcoxon test showed that there are no significant differences
between the models of both bioclimatic products. On the other hand, Chelsa presented a lower
omission rate compared to WorldClim, with a value of 0,03, due to the models with greater
width to the points of presence. WorldClim, for its part, presented an omission rate of 0,06
because the models had a more limited distribution, adjusting to the topographic patterns of the
terrain. Both bioclimatic products show similar performance, however, Chelsa presents a lower
omission rate compared to WorldClim. In this context, in addition to the evaluation statistics,
it is necessary to consider factors such as the ecology of the species and the objective of the
research for the selection of a bioclimatic product.

Keywords

Chelsa, partial ROC, performance, omission rate, WorldClim



3. Introduccion

Los modelos de distribucién de especies constituyen una herramienta efectiva para
maultiples propositos, entre ellos el desarrollo de estrategias de conservacion de la biodiversidad,
estudios ecoldgicos y el mapeo de areas de interés para la implementacion de proyectos de
restauracion (Sanchez-Cordero et al., 2005; Zhu et al., 2013; Zellmer et al., 2019; Pshegusov
et al., 2022). Estos modelos estdn basados en nichos ecolégicos, entendiendo como nicho al
conjunto de condiciones ambientales que permiten el desarrollo de una determinada especie
(Hutchinson, 1957). En este contexto, los modelos de distribucién de especies son la
representacion en el espacio geogréfico de las condiciones ambientales o espacio ambiental en
donde se desarrolla una especie (Soberoén et al., 2017).

Al momento de determinar areas de distribucion de las especies basados en nichos
ecologicos, escasos estudios demuestran el rendimiento de un producto biocliméatico con
respecto al otro (Bobrowski et al., 2017; Stewart et al., 2022). A nivel global, el uso de Chelsa
para modelado de nicho ecoldgico es bastante limitado. Algunos estudios en ecosistemas
templados demuestran que Chelsa muestra mejor rendimiento que WorldClim al determinar
areas de distribucion de especies (Bobrowski et al., 2017, 2021). Sin embargo, su uso en
ecosistemas tropicales con importantes variaciones climaticas aun es desconocido. En Ecuador,
los estudios de distribucion de especies se han limitado al uso de WorldClim (Cartaya et al.,
2016; Mejia et al., 2018).

Estos productos bioclimaticos estan elaborados con diferentes métodos. Por ejemplo,
las variables bioclimaticas de WorldClim estan generadas a partir de la interpolacion de datos
climaticos de estaciones meteorologicas, mediante algoritmos thin-plate smoothing spline
(Hijmans et al., 2005; Fick y Hijmans, 2017). Por otro lado, Chelsa esta generado a partir de la
reduccion de escala estadistica mecanica de datos de reanalisis global (Karger et al., 2017).

Tomando en cuenta las diferencias antes expuestas, su implicacion en el modelado de
distribucion de especies a nivel de Ecuador aun es desconocido. El uso de un determinado
producto bioclimatico pueden provocar variaciones en los patrones de distribucion de las
especies (Bobrowski et al., 2021). Desde esta perspectiva, la correcta seleccion de un producto
bioclimatico permite generar modelos de distribucion que se ajustan a la distribucion real de la
especie y contribuyen con informacion util para los tomadores de decisiones al momento de
determinar areas de interés potencial para la restauracion (Sanchez-Cordero et al., 2005).

En este contexto, esta investigacion tiene el proposito de evaluar el rendimiento de los

productos bioclimaticos WorldClim y Chelsa aplicados en el modelamiento de distribucién de
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especies. La modelacion se realiza en el programa R y los criterios para evaluar el rendimiento
son ROC parcial y la tasa de omision. Los resultados de esta investigacion aportaran con bases
cientificas para la correcta seleccion de un determinado producto bioclimatico al momento de
disefiar modelos de distribucidn de especies. A continuacion, se detallan los objetivos de la
presente investigacion:
Objetivo general
Evaluar el rendimiento de los productos bioclimaticos WorldClim y Chelsa aplicados
en el modelamiento de distribucion de especies prioritarias para restauracion forestal de
Ecuador.
Obijetivos especificos
e Calcular la distribucion de especies forestales prioritarias para restauracion
forestal, utilizando los productos biocliméaticos WorldClim y Chelsa.
e Comparar el rendimiento de los productos biocliméaticos WorldClim y Chelsa en
el modelamiento de la distribucién de especies prioritarias para restauracion

forestal de Ecuador.



4. Marco teorico

4.1. Modelos de distribucion de especies basados en nichos ecoldgicos
4.1.1. Teoria de nichos ecoldgicos

Multiples estudios durante la segunda mitad del siglo XX definian al nicho como el
papel que desempefia determinada especie dentro del ecosistema (Clarke, 1954; Dice, 1952;
Odum, 1953). A partir de los estudios de Hutchinson (1957), la definicion de nicho toma otro
enfoque el cual permite su descripcion ademas de su cuantificacion. En este contexto,
Hutchinson (1965) define el nicho ecolégico como un hipervolumen en un espacio
multidimensional, representado por variables ambientales que afectan a una determinada
especie. La combinacién de valores del espacio multidimensional puede ser representada por
puntos dentro del hipervolumen; a la totalidad de estos puntos se le denomina nicho
fundamental. Sin embargo, muchas veces una especie no ocupa la totalidad del nicho
fundamental (espacio ambiental iddneo), sino una parte de él, a este subconjunto de puntos se
lo denomina nicho realizado (espacio ambiental verdaderamente ocupado por la especie).
4.1.2. Modelos de distribucion de especies

Los Modelos de Distribucion de Especies (SDM, por sus siglas en inglés) son
representaciones cartograficas de la idoneidad ambiental de una especie (Mateo et al., 2011).
Estas representaciones cartograficas estdn determinadas por la combinacién de mudltiples
factores y esta denotado por el diagrama BAM. La letra B representa el ambiente bidtico que
permite o limita el desarrollo de la especie (competidores, polinizadores, dispersores de
semillas, etc.); la letra A representa una region con condiciones ambientales idéneas para el
desarrollo de una especie; la letra M representa zonas accesibles para la especie en un periodo
determinado (Soberon y Peterson, 2005). Por otra parte, es comun mezclar y confundir los
conceptos de SDM con Modelos de Nicho Ecoldgico (ENM, por sus siglas en inglés). Si bien
es cierto que los SDM suelen basarse en ENM, estos presentan ciertas diferencias (Soberén
et al., 2017) que pueden ser explicadas a través de la llamada dualidad de Hutchinson.
4.1.3. Dualidad de Hutchison

Este concepto expone la hipotesis propuesta por Hutchinson (1957) sobre la
correspondencia entre el espacio geografico y el espacio ambiental. A cada punto del espacio
geografico le corresponde un solo punto del espacio ambiental, no obstante, a cada punto del
espacio ambiental le corresponden uno 0 mas puntos en el espacio geografico. En conclusion,

los SDM son la representacion en el espacio geografico del ENM o espacio ambiental.



4.1.4. Estadisticos de evaluacion de modelos de distribucion de especies

El &rea bajo la curva (AUC, por sus siglas en inglés) de caracteristicas operativas del
receptor (ROC, por sus siglas en inglés), es un estadistico muy utilizado para evaluar el
rendimiento de los SDM (Fielding y Bell, 1997; Lobo et al., 2007). Sin embargo, el uso del
AUC-ROC presenta algunas limitaciones dado que muestra informacién acerca de la
distribucion generalista o restringida de la especie en el rango de prediccion del area de estudio,
pero no muestra informacion acerca del buen o mal rendimiento del SDM (Peterson et al.,
2008). En este contexto, algunos estudios sugieren que el ROC parcial representa un indicador
mas apropiado para medir la significancia estadistica del modelo y sustituye al area completa
bajo la curva ROC debido a las limitantes que presenta (Lobo et al., 2007; Peterson et al., 2008;
Jiménez-Valverde, 2012; Cobos et al., 2019). El estadistico ROC parcial evalta el modelo de
distribucion estableciendo un umbral de tolerancia (E) y descarta el area con valores minimos

de idoneidad de prediccion (Figura 1) (Peterson et al., 2008).
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Figura 1. Andlisis de las caracteristicas operativas del receptor tradicional (ROC) versus
caracteristicas operativas del receptor parcial (ROC parcial) en SDM y ENM (Peterson et al.,
2008)

Por otro lado, segun Cobos et al. (2019) y Osorio-Olvera et al. (2020), la evaluacion de
los modelos de distribucion debe ir méas alla y determinar queé tan bien los modelos generados

a partir de los datos de entrenamiento se ajustan a los datos de prueba, conocida también como



tasa de omision. Esta evaluacion se basa en el umbral E = 5 % (Anderson et al., 2003) que
corresponden al porcentaje de incertidumbre que presentan los datos de presencia.
4.2. Descripcion de variables bioclimaticas
4.2.1. Variables biocliméticas

En términos generales, las variables bioclimaticas son capas ambientales de tipo raster,
generadas a partir de valores mensuales de temperatura y precipitacion las cuales representan
tendencias anuales y son muy utilizadas en estudios biogeogréaficos (Fick y Hijmans, 2017).
Las variables bioclimaticas son 19, de las cuales 11 capas representan la temperatura y 8 la
precipitacion (O’Donnel y Ignizio, 2012; Fick y Hijmans, 2017) (Tabla 1). Las principales
plataformas que proveen variables biocliméticas a nivel mundial son WorldClim y Chelsa.

Tabla 1. Variables ambientales de los productos bioclimaticos Chelsa y WorldClim

Abreviatura Parédmetro

Biol Temperatura media anual

Bio2 Rango medio diurno

Bio3 Isotermalidad

Bio4 Estacionalidad de la temperatura

Bio5 Temperatura maxima del mes mas calido

Bio6 Temperatura minima del mes mas frio

Bio7 Rango anual de temperatura

Bio8 Temperatura media del trimestre mas himedo (Combina temperatura-precipitacion)
Bio9 Temperatura media del trimestre mas seco (Combina temperatura-precipitacion)
Biol0 Temperatura media del trimestre méas célido

Bioll Temperatura media del trimestre mas frio

Biol2 Precipitacion anual

Biol3 Precipitacion del mes mas himedo

Biol4 Precipitacion del mes mas seco

Biol5 Estacionalidad de las precipitaciones

Biol6 Precipitacion del trimestre mas himedo

Biol7 Precipitacion del cuarto mas seco

Biol8 Precipitacion del trimestre mas calido (Combina precipitacion-temperatura)
Biol9 Precipitacion del cuarto mas frio (Combina precipitacion-temperatura)

(Fick y Hijmans, 2017; Karger et al., 2017)

4.2.2. WorldClim

Las variables bioclimaticas de WorldClim estan generadas a partir de datos climaticos
mensuales, interpolados mediante algoritmos thin-plate smoothing spline, utilizando entre 9000
a 60 000 estaciones meteoroldgicas, incluyendo variables como elevacion, distancia de la costa

y tres covariables derivadas de satélites (temperatura maximay minima de la superficie terrestre



y cobertura de nubes). Cuentan con una resolucion espacial aproximada de 1 km? con un rango
temporal de 1970-2000 (Fick y Hijmans, 2017).
4.2.3. Chelsa

Las variables bioclimaticas de Chelsa estdn derivadas de la reduccion de escala
estadistica de datos mensuales de precipitacion y temperatura. Los valores mensuales estan
tomados a partir de datos del ERA-Interim, el cual esta basado en simulaciones de campos
atmosféricos a gran escala desarrollados por el Centro Europeo para el Pronostico del Tiempo
a Medio Plazo (ECMWF, por sus siglas en inglés), a una resolucion espacial de 1 km? (Karger
etal., 2017).
4.2.4. Diferencias entre los productos biocliméaticos WorldClim y Chelsa

La principal diferencia de los productos bioclimaticos de WorldClim y Chelsa radica en
el método utilizado para la generacion de las capas bioclimaticas. Sin embargo, consideraciones
como la resolucién temporal, resolucién espacial, entre otros (Tabla 2), también son
importantes al momento de seleccionar un determinado producto bioclimatico.

Tabla 2. Caracteristicas de los productos bioclimaticos de WorldClim y Chelsa

Descripcion WorldClim Chelsa
. Interpolacion de datos Reduccidn de escala
Metodologia S o
climaticos estadistica
. . . 1,4 1.2
Versiones disponibles 21 21
Resolucion temporal de bioclimas actuales 1970-2000 1981-2010

10 min (18 553,24 m)
5 min (9 276,62 m)
2,5 min (4 638,31 m)
0,5 min (927,66 m)
2021-2040

Resolucion espacial de variables actuales 0,5 min (927,66 m)

2011-2040
Resolucién temporal de bioclimas futuras 2041-2060 2041-2070
2061-2080 2071-2100

2081-2100

10 min (18 553,24 m)
5 min (9 276,62 m)
2,5 min (4 638,31 m)
0,5 min (927,66 m)

Resolucion espacial de bioclimas futuros 0,5 min (927,66 m)

Resolucion temporal de bioclimas LGM Hace 21 000 afios Hace 21 000 afios
10 min (18 553,24 m)
Resolucion espacial de bioclimas LGM 5 min (9 276,62 m) 0,5 min (927,66 m)

2,5 min (4 638,31 m)

La plataforma Chelsa (Karger etal.,, 2017) cuentan con variables bioclimaticas
unicamente a una resolucion espacial de 30 arco segundos (927,66 m). No obstante, la
plataforma Paleoclim (J. L. Brown et al., 2018) dispone de productos bioclimaticos derivadas

de Chelsa a diferentes resoluciones espaciales (10 min, 5 min, 2,5 my 0,5 min).


https://chelsa-climate.org/
http://www.paleoclim.org/

4.3. Descripcion botanica de especies seleccionadas
4.3.1. Alnus acuminata

Alnus acuminata Kunth., es un éarbol de la familia Betulaceae, alcanza una altura de hasta
25 m, y didmetros de hasta 70 cm; presenta un fuste recto con pequefias lenticelas y una corteza
interna susceptible a oxidacion; sus hoja son simples, alternas de forma oblonga con bordes
aserrados; las flores son pequefias y estan agrupadas en amentos de tipo pendulares o espigas
colgantes; los frutos se encuentran agrupados en infrutescencias oblongas; las semillas son

aplanados, alados y muy pequefios (Figura 2) (MAE y FAQO, 2015).

Figura 2. Alnus acuminata (MAE y FAO, 2015)

Se distribuye desde Argentina hasta México, en Ecuador se encuentra entre los 1500 a los
4000 m s.n.m (Jorgensen y Ledn-Yanez, 1999). Alnus acuminata una especie pionera, tipica de
ecosistemas montanos perturbados (Russo, 1994), por estas caracteristicas es considerada como
una especie de interés para la restauracion en ecosistemas andinos (MAE y FAO, 2015).
4.3.2. Morella pubescens

Morella pubescens Humb. & Bonpl. ex Willd., es un &rbol de la familia Myricaceae, alcanza
una altura de 5 m, y 30 cm de diametros; presenta una copa redondeada y follaje denso; sus hojas
son simples, alternas, decusadas en forma eliptica con glandulas amarillentas, su margen es aserrado
con peciolo pubescente; las flores son pequefias, agrupadas en inflorescencias de tipo axilar en
amentos; el fruto es una drupa globosa cubierto por una capa cerosa (Figura 3) (MAE y FAO,
2015).

Figura 3. Morella pubescens (MAE y FAO, 2015)
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En Ecuador se distribuye por arriba de los 2100 m s.n.m, en bosques secundarios y zonas
perturbadas. Por sus caracteristicas ecoldgicas es una especies ideal para restauracion de zonas
erosionadas en taludes y pendientes abruptas (Parra, 2003; MAE y FAO, 2015).

4.3.3. Caesalpinia spinosa

Caesalpinia spinosa (Molina) Kuntze, es un arbol de la familia Fabaceae alcanza alturas
de 8 m y hasta 20 cm de didmetro; su fuste es retorcido y ramificado, con corteza de color
marron obscuro y fisurada en sentido longitudinal; las hojas son compuestas, alternas y
pinnadas; las flores son hermafroditas y se disponen en inflorescencias de tipo racimo; los furtos

son legumbres aplanadas y curveadas (Figura 4) (Aguirre, 2012).

Figura 4. Caesalpinia spinosa (Aguirre, 2012)

Es una especie nativa de Ecuador y se distribuye entre los 1000 a 3000 m s.n.m. en los
valles secos interandinos (Jorgensen y Ledn-Yanez, 1999). Es considerada como una especie
xerdfita, con requerimientos edafoldgicos no muy exigentes; por su resistencia y adaptabilidad
es una especie con potencial para la implementacion de actividades de restauracion de zonas
degradadas en ecosistemas secos (Aguirre, 2012).

4.3.4. Piptocoma discolor

Piptocoma discolor (Kunth) Pruski, es un arbol de la familia Asterceae, alcanza una
altura de hasta 25 m y 55 cm de DAP; su corteza es fisurada longitudinalmente; las hojas son
helicoidales membranaceas con el haz de color verde y el envés de color pardo; las flores son
hermafroditas dispuestas en inflorescencias de tipo cima, compuesta de numerosos capitulos;

los frutos son aquenios de alrededor de 2 mm de longitud (Figura 5) (Palacios, 2016).

Figura 5. Piptocoma discolor (GBIF, 2023)
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Es una especie heliofila de crecimiento rapido y se distribuye en zonas con alta
pluviosidad con requerimientos edafologicos minimos (Palacios, 2016) entre los 0 a 2000 m
s.n.m. (Jorgensen y Leon-Yanez, 1999). Por sus caracteristicas ecoldgicas es una especie
potencial para la implementacion de actividades de restauracion.

4.3.5. Vachellia macracantha

Vachellia macracantha Humb. & Bonpl. ex Willd, es un &rbol de la familia Fabaceae
de entre 0 a 2000 m s.n.m., presenta un fuste delgado muy ramificado de color marrén con
manchas blancas, todas sus ramas y ramillas presentan espinas; su copa es horizontal de tipo
aparasolada; sus hojas son compuestas, alternas y bipinnadas de 15 cm de longitud; sus flores
son de color amarillo a manera de borla dispuestas en capitulos; su fruto es una legumbre
aplanada de forma con una longitud de entre 5 a 6 cm; las semillas son numerosas de color café
obscuro (Figura 6) (Aguirre, 2012).

Figura 6. Vachellia macracantha (Aguirre, 2012)

Es una especie con amplia distribucion, desde los 0 a 2000 m s.n.m. (Jorgensen y Ledn-
Yéanez, 1999), crece en zonas bajo constante intervencion antrdpica principalmente en
ecosistemas aridos, no presenta altos requerimientos edafoldgicos, ademas es considerada una
especie pionera sin altos requerimientos edafoldgicos (Abad et al., 2023), lo cual la permite ser
una especie con potencial para procesos de restauracion de estos ecosistemas secos.
4.3.6. Vismia baccifera

Vismia baccifera es un arbusto de la familia Hypericaceae, alcanza una altura de hasta
5 m; sus hojas son simples dispuestas de manera opuestas de forma ovada a eliptica; las flores
son bisexuales y estan dispuestas en una panicula terminal; el fruto es de tipo baya (Figura 7)
(MAE y FAO, 2015).
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Figura 7. Vismia baccifera (MAE y FAQO, 2015)

En Ecuador se registra entre los 0 a 2000 m s.n.m. (Jorgensen y Leon-Yanez, 1999;
MAE y FAO, 2015), es una especie nativa, helidfila, de rpido crecimiento con potencial para
desarrollar précticas de restauracion (Enriquez, 2017).
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5. Metodologia
5.1. Area de estudio
El modelamiento de distribucion de especies para la restauracion forestal se realizd
considerando especies caracteristicas de las tres regiones de naturales de Ecuador continental
(region litoral, region andina y region amazonica). La Figura 8 muestra la ubicacion de las tres
regiones naturales de Ecuador continental, determinadas por sus condiciones topogréficas y
clima.

Colombia

® Principales ciudades

i,:; Limite nacional
Altitud (m s.n.m)

100 200 km

Figura 8. Ubicacion de las regiones geograficas en Ecuador continental

La regidn Litoral se extiende a lo largo de la vertiente occidental de la cordillera de los
Andes, desde la provincia de Esmeraldas hasta la provincia de El Oro, con elevaciones que no
superan los 800 m s.n.m (Farfan, 2018). La region Sierra estd conformada por dos cadenas
montafiosas que atraviesan Ecuador de norte a sur, desde la provincia de Carchi hasta la
provincia de Loja. Se caracteriza por sus altas cumbres, nevados, volcanes, paramos alto
andinos, valles y sistemas lacustres (Farfan, 2018). La region amazénica se localiza en la
vertiente oriental de la cordillera de los Andes, desde la provincia de Sucumbios hasta Zamora
Chinchipe y esta caracterizada por su alta biodiversidad (San Sebastian y Karin, 2004).

En los Andes los valores promedios de temperatura oscilan entre 10 °C y 16 °C. La
region amazonica y region litoral presentan temperaturas que en promedio entre 24 °C y 26 °C.

En la regiébn Amazénica, asi como las zonas hiumedas de la provincia de Esmeraldas, presentan
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alta pluviosidad, con precipitaciones entre los 3000 y 4000 mm por afio. La precipitacion en la
region litoral oscila entre los 250 mm en zonas secas hasta los 3000 mm en las estribaciones
occidentales de la cordillera de los Andes. En la region andina las precipitaciones fluctian entre
los 700 a 1500 mm (Farfan, 2018).

La Figura 9 presenta el esquema utilizado para el modelamiento, analisis estadistico y
espacial de los modelos de distribucion de especies. En general, la metodologia se divide en
dos fases: calcular la distribucion de especies forestales y comparar del rendimiento de los

productos bioclimaticos.

B
Modelos de [ E - WorldClim
- idoneidad - Chelsa Climate
- —_——— Ty
=) 2 Evaloacion del 1 .
=) - Jackkmift : - :
= QOcurrencias Wariables bioclimaticas c 2 'm. ? rendimiento de losf---= Lak:l pa.rc.m_l.
o ofTe modelos i -Tasa de omisién
- EEEE—
F====== Filtrado de datos Dehmitam.ou delarea Seleccion de variables| | [, Diferencias -
i accesible M estadisticas
‘ I T
E . l ---------------------------------- —
- Registros duplicados | (Calibracién de modelosy| | - ROC parcial | || Diferencias | _F o alu-md,-n:f de :
¢ | -Registros sincoordenadas | | proveccion de modelos [ - Tasa de omisién | espaciales ; adecpacion i
.. | - Registros fuera del rango de | finales _AICc i
diztritucion altitudinal
- Registros lacionad : EE—
egistros correlacionades | Modelos de —
espacialmente idoneidad Elaboracion de
(Mediana) mapas
Validacin de ___|Binarizacién de modelos de]
modelos con expertos idoneidad

Figura 9. Flujograma de procesos para la evaluacion de productos biocliméticos aplicados al
modelamiento de distribucion de especies prioritarias para la restauracion. A) Calculo de la
distribucion de especies. B) Comparacion del rendimiento de los productos bioclimaticos
5.2. Célculo de la distribucion de especies forestales prioritarias de restauracion forestal
5.2.1. Seleccién de las especies y determinacion de rangos de distribucién altitudinal de las
especies

Las especies fueron seleccionadas en funcion de su importancia ecolégica para la
restauracion forestal, basados en el conocimiento y recomendacion de los investigadores del
Herbario “Reinaldo Espinosa” e investigadores del Centro de Investigaciones Tropicales del
Ambiente y Biodiversidad (CITIAB) de la Universidad Nacional de Loja (UNL). Ademas, se

tomo en cuenta la disponibilidad de registros en las bases de datos nacionales y globales.
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El rango de distribucién altitudinal de cada especie seleccionada fue determinado con
base en revision bibliogréfica y validada de acuerdo con el conocimiento y recomendacion de
los investigadores del Herbario “Reinaldo Espinosa” y del CITIAB de la UNL (Tabla 3).

Tabla 3. Rangos altitudinales utilizados para la generacion de modelos

Rango altitudinal (m

Ecosistema Especie s.n.m)
min max
Bosque seco Caesalpinia spinosa 1300 2500
Vachellia macracantha 0 2500
Basque andino Morella pube_:scens 1100 3500
Alnus acuminata 1000 3500
Bosque himedo Piptoc_oma digcolor 300 2000
Vismia baccifera 200 1800

5.2.2. Elaboracion de scripts para el modelamiento de distribucion de especies

Se elaboro scripts en el lenguaje de programacion R (versién 4.3.1) de acuerdo con la
metodologia propuesta por Cobos et al. (2019), la cual se detalla a continuacion.

e Descarga de registros de presencia y variables bioclimaticas.

Los productos bioclimaticos fueron descargados de la plataforma WorldClim version
2,1 (Fick y Hijmans, 2017) y de la plataforma Chelsa version 2,1 (Karger et al., 2017) a una
resolucion espacial de ~1 km? (Anexo 1). Los registros de presencia de cada una de las especies
se obtuvieron de las bases de datos del Global Biodiversity Information Facility (GBIF) (GBIF,
2023) y la Base Nacional de Datos de Biodiversidad (BNDB) (Symbiota INABIO, 2023)
(Anexo 2).

e Filtrado de datos
Los datos sin coordenadas, coordenadas con valores de cero, coordenadas fuera del
rango altitudinal de distribucién (Tabla 3), fueron eliminados. Asimismo, registros que
mostraban autocorrelacion espacial fueron eliminados utilizando la herramienta SDMTools
(Brown, 2014) en el software ArcMap, version 1,8 (ESRI, 2019). Esta herramienta permite
eliminar registros de ocurrencia cercanos en una o varias distancias especificadas, dependiendo
la heterogeneidad climatica del area de estudio (Brown, 2014) (Anexo 2).
e Delimitacion del area accesible de la especie
Basados en el diagrama BAM (Soberon y Peterson, 2005), se generd un area que ha
sido potencialmente accesible para una especie utilizando una simulacion de eventos de

dispersion determinada por la idoneidad ambiental actual y pasada de la especie (Machado-
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Stredel et al., 2021). Para representar las condiciones ambientales actuales y pasadas de los
productos biocliméticos de WorldClim se utilizaron variables bioclimaticas del periodo 1970-
2000 y variables bioclimaticas de la ultima maxima glaciacion (LGM) (hace 21 000 afios),
respectivamente (Hijmans et al., 2005; Fick y Hijmans, 2017). Se utiliz6 el modelo LGM-
CCSM4, disponibles en la versién 1,4 y a una resolucién de 2,5' (Hijmans et al., 2005).

Para representar las condiciones ambientales actuales y pasadas de los productos
bioclimaticos de Chelsa, se utilizaron variables bioclimaticas del periodo 1981-2010 y variables
bioclimaticas LGM, respectivamente (Karger et al., 2018). Se utiliz6 modelo LGM-CCSM4,
en su version 1,2 a una resolucién de 2,5' (Karger et al., 2018), disponibles en la plataforma
PaleoClim (Brown et al., 2018). Para ambos productos biocliméaticos se eliminaron cuatro
variables (Bio: 8, 9, 18, 19) porque combinan valores de temperatura y precipitacion las cuales
generan anomalias en los productos bioclimaticos en ciertas regiones del planeta como en el
caso de Ecuador (Escobar et al., 2014; Booth, 2022) (Anexo 2).

Se utilizé el modelo CCSM4 debido a que presenta buen rendimiento en la prediccion
de condiciones climaticas de la region (Palomino et al., 2015), ademas, se encuentra disponible
para las variables LGM de ambos productos bioclimaticos (Hijmans et al., 2005; Karger et al.,
2017; J. L. Brown etal., 2018), lo cual permite homogeneizar la metodologia utilizada.
Asimismo, algunos estudios utilizan este modelo en el proceso de modelamiento de nichos
ecologicos y distribucidn de especies (Machado-Stredel et al., 2021; Calvas et al., 2024).

e Seleccion de variables

Las variables de los dos productos bioclimaticos fueron recortadas en funcién del area
accesible de cada especie y se seleccionaron a través de un analisis Jackknife y correlacion r <
0,8, es decir, se seleccionaron variables con una correlacion menor a 0,8, a través del paquete
kuenm (Cobos et al., 2021) (Anexo 3).

e Calibracion y construccion de modelos finales

El proceso de modelamiento y construccion de modelos finales (proyeccion del modelo
al espacio geografico) se realiz0 a través del pagquete kuenm (Cobos et al., 2021) el cual permite
parametrizar algunas funciones del programa MaxEnt. Los modelos finales de los dos productos
biocliméticos fueron calibrados en el area accesible de la especie, utilizando parametros
definidos por los autores (Tabla 4). Durante el proceso de calibracion, el paquete selecciond los
modelos con el menor valor de ROC parcial (significancia estadistica), menor valor de AlCc
delta (modelos menos complejos) y menor valor de tasa de omision al 5 %. Cuando la especie

presentd méas de un modelo seleccionado en el proceso de calibracion, se utilizo la mediana de
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las réplicas de los modelos seleccionados para consolidar los resultados y crear los modelos
finales (Anexo 4).

Tabla 4. Parametros utilizados en la calibracion y construccion de modelos finales

Parametro Valor
Numero de puntos background 2500, 5000 y 10 000
Parametros de regularizacion 0,1-0,25-0,5-0,75-1-2-3

Configuracion "no.t.h" excluye las clases de
tipo umbral y bisagra y combina las clases de
tipo lineal, producto y cuadrética

Tasa de Omision (OR)

Criterio de seleccion de modelos de Criterio de informacion de Akaike (AlICc

Combinaciones de clase de
caracteristica

kuenm delta)

ROC parcial
Formato de salida cloglog
Numero de réplicas 10

Utilizando los modelos de idoneidad de los dos productos bioclimaticos, se determind
un modelo binario de presencia-ausencia a través de un umbral de adecuacion que descarta el
5 % de los datos minimos de idoneidad que corresponde al valor E (Anderson et al., 2003).

Con los modelos binarios, se aplico el filtro majority a los modelos binarios de
adecuacion en el programa SAGA GIS (Conrad et al., 2015) para generalizar pixeles aislados
que dan el efecto sal pimienta en la capa raster. A partir de los modelos con el filtro majority,
se realiz6 una reclasificacion para determinar areas de adecuacion que se encuentran dentro del
rango de distribucion altitudinal de la especie, para lo cual se utilizaron los valores de los
rangos maximos y minimos de distribucion altitudinal (Tabla 3) y la capa de altitud de Ecuador
continental a una resolucion espacial de ~1km? (Fick y Hijmans, 2017). Este proceso fue
realizado utilizando la herramienta calculadora raster del programa QGIS, versién 3,22 (QGIS
Development Team, 2023) (Anexo 5).

5.3. Comparacion del rendimiento de los productos bioclimaticos aplicados en el
modelamiento de distribucion de especies
5.3.1. Determinacion del rendimiento de los modelos

Para comparar el rendimiento de los modelos para ambos productos bioclimaticos, se
utilizo la significancia estadistica (ROC parcial E =5 %) (Cobos et al., 2021; Lobo et al., 2007,
Osorio-Olvera et al., 2020; Peterson et al., 2008) y la tasa de omision al 5 % (Osorio-Olvera
et al., 2020; Cobos et al., 2021). Las estadisticas fueron calculadas a través de las funciones

kuenm_proc y kuenm_omrat del paquete kuenm (Cobos et al., 2021) utilizando parametros
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establecidos por Osorio-Olvera etal. (2020) y Cobos etal. (2021) para la evaluacion de
modelos de distribucidn de especies (Tabla 5).

Tabla 5. Valores de los parametros utilizados en la evaluacién de los modelos finales

Estadistico Parametro Valor
Interacciones 500

ROC parcial Umbral (%) 5
Datos para Bootstrap (%) 50

Tasa de omision  Umbral (%) 5

Los datos independientes para la evaluacion de los modelos se obtuvieron de la base de
datos de la plataforma BioWeb de la Pontificia Universidad Catolica de Ecuador (PUCE)
(Anexo 6).

5.3.2. Determinacion de diferencias estadisticas de los modelos

Utilizando los valores de idoneidad determinados en los registros de presencia filtrados
para cada una de las especies, se determiné diferencias estadisticamente significativas entre los
modelos de distribucién generados con los dos productos bioclimaticos. Se aplicé la prueba de
Wilcoxon mediante la funcion wilcox.test del paquete stats (R Core Team, 2023), con un nivel
de confiabilidad de 95 %.

5.3.3. Determinacion de diferencias espaciales de los modelos

Para identificar diferencias espaciales entre los modelos de distribucion generados a
partir de los dos productos bioclimaticos, se realizd una interseccion de capas utilizando los
modelos binarios con el filtro de rango de distribucion altitudinal por cada especie, este proceso
permitio determinar areas de adecuacion predichas Unicamente por WorldClim, areas predichas

unicamente por Chelsa y éareas predichas por ambos productos bioclimaticos.

19


https://bioweb.bio/portal/

6. Resultados
6.1. Modelos de distribucidn especies forestales prioritarias para restauracion forestal de
Ecuador
6.1.1. Parametros de modelos seleccionados

La Tabla 6 muestra los parametros de los sets seleccionados tales como multiplicadores
de regularizacion, set de bioclimas, clases de caracteristica y nimero de pseudo-ausencias, para
ambos productos biocliméticos. Los modelos de Vachellia macracantha en WorldClim y
Caesalpinia spinosa en Chelsa presentaron multiplicadores de regularizacion por encima de
uno, el cual determina que la prediccién del modelo se ajusta condiciones ambientales con
mayor variabilidad de precipitacion y temperatura. Por otro lado, Morella pubescens, Alnus
acuminata, Piptocoma discolor y Vismia baccifera presentaron multiplicadores de
regularizacion por debajo de uno para ambos productos bioclimaticos, el cual determina que el
modelo se ajusta a condiciones ambientales muy similares a las registradas en los puntos de
presencia de las especies.

La clase de caracteristica que determind el 75 % de los modelos generados a partir de
ambos productos bioclimatico, fue linear-cuadratico (lq). Por otra parte, el 80 % de modelos
generados a partir de los productos bioclimaticos de WorldClim mostraron buen ajuste a la
distribucion actual de las especies con 2500 puntos background de pseudo-ausencias, No
obstante, Piptocoma discolor mostré buen ajuste con 10 000 puntos background de pseudo-
ausencias. Para los modelos generados a partir de los productos bioclimaticos de Chelsa, el 50
% presentaron buen ajuste con 2500, el resto de modelos fueron determinados con 5000 y 10
000 puntos background de pseudo-ausencias (Tabla 6).

Tabla 6. Pardmetros de los sets seleccionados para construccion de los modelos finales

. Multlpllca_dor_e's de Set de Bioclimas Clase ’de_ Pseudo-ausencias
Especie regularizacion caracteristica
WorldClim Chelsa WorldClim Chelsa WorldClim Chelsa WorldClim  Chelsa
Caesalpinia 1,24,
spinosa 0,25 0,75-1-2-3 2,6,12 12,15 Ig q, qp 2500 2500
Vachellia 0,1-0,25-
macracantha  ° 0,5 6,14,15 4,15,16 Iq p 2500 2500
Morella 0,1-0,25-0,5- 3,4,10,
pubescens 0.75-1 0,1 3,4,6,7,17 15 16 Ig, lgp Ig 2500 5000
Alnus 01-050,75-1 0,1 3,4,5,7 2,410 g, lgp Iq 2500 5000
acuminata
Piptocoma 4,6, 13,
discolor 0,1 0,1 5,14, 15 15 Iq Iq 10 000 10 000
Vismia 0,1-0,25-0,5- 2,3,4,6,12, 4,15,16,
baccifera 0,75 0.1 15 17 Ip, lap. p. | lgp 2500 2500

6.1.2. Modelos de distribucion de especies
Para Caesalpinia spinosa, el modelo de distribucién generado a partir de los productos

bioclimaticos de Chelsa muestra una distribucion mas amplia en comparacion al modelo de
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WorldClim, el cual muestra una distribucién focalizada (Figura 10 A). Para ambos productos
biocliméticos, los modelos abarcan la mayoria de puntos de presencia de la especie. Ademas,
algunas areas predichas por Chelsa se ubican en zonas costeras y en el bosque seco al sur de
Ecuador en donde no se registra la especie y corresponden a zonas producto de la extrapolacion
del modelo debido a que comparten condiciones ambientales similares a las que determinan el
nicho ecoldgico de la especie (Figura 10 B).

Para Vachellia macracantha, los modelos de distribucion de los dos productos
bioclimaticos mostraron buena idoneidad en la region sur de Ecuador, en areas correspondientes
al bosque seco y en los valles interandinos, a lo largo de la region andina (Figura Cy D). No
obstante, el modelo de WorldClim también encontrd idoneidad a lo largo de las estribaciones
occidentales de la cordillera de los Andes, areas que se ajustan en gran medida a los puntos de
presencia de la especie (Figura 10 C). Por otra parte, el modelo de Chelsa presentdé una
distribucion mas focalizada a los puntos de presencia a lo largo de los valles interandinos de
Ecuador, sin embargo, la distribucion en la region litoral se limitd a zonas costeras las cuales
no se ajustan a los puntos de presencia de la especie y son producto de la extrapolacion del
modelo (Figura 10 D). A diferencia de Chelsa, WorldClim mostr6 idoneidad en zonas costeras
en donde se registra actualmente la presencia de la especie.

La distribucion de Alnus acuminata se localizé a lo largo de todo el callejon interandino,
en este contexto, el modelo de WorldClim presentd una distribucion mas limitada a las zonas
céntricas de la cordillera de los Andes (Figura 10 E). Por otra parte, el modelo de Chelsa es méas
amplio y se localiza principalmente en el flanco oeste de la cordillera de los Andes (Figura 10
F). A diferencia de WorldClim, Chelsa encontr¢ alta idoneidad al sur de Ecuador, areas en
donde actualmente no se registra la especie, pero presenta condiciones ambientales similares a
las que determinan el nicho ecoldgico de la especie.

En términos generales, la distribucion de Morella pubescens muestra patrones similares
para ambos productos bioclimaticos. Los modelos predicen idoneidad a lo largo del callejon
interandino. Sin embargo, la prediccion de WorldClim present6 una distribucion méas limitada
a los puntos de presencia de la especie (Figura 10 G). Por otra parte, la prediccion realizada por
Chelsa es mas generalizada y abarca gran parte del callejon interandino, principalmente en el
flanco occidental de la cordillera de los Andes (Figura 10 H).

Para ambos productos bioclimaticos, Piptocoma discolor muestra alta idoneidad a lo
largo de las estribaciones orientales de la cordillera de los Andes y en la region del Choco

(Figura 10 | y J). El modelo de WorldClim muestra una distribucion mas restringida a los
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patrones topogréficos y altitudinales del area de distribucion, a diferencia del modelo de Chelsa
el cual muestra una distribucion mas amplia. No obstante, WorldClim determin6 que la
idoneidad de la especie en la regidn del Choco es mas amplia a diferencia de Chelsa que limita
la distribucion de la especie al norte del Choco.

Los modelos de distribucion de los dos productos biocliméticos para Vismia baccifera
indican que es una especie con buena adecuacion en la vertiente oriental y occidental de
cordillera de los Andes (Figura 10 K y L). En la region del Choco, el modelo de WorldClim
muestra una distribucion mas amplia en comparacion al modelo de Chelsa, el cual restringe la
distribucion de la especie a areas adyacentes a los puntos de presencia. Las &reas determinadas
a lo largo de las estribaciones occidentales de la cordillera de los Andes en el modelo de
WorldClim son producto de la extrapolacion del modelo, sin embargo, presentan condiciones

ambientales similares en donde actualmente se registra la especie (Figura 10 K).
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Figura 10. Modelos de distribucion generados a partir de WorldClim y Chelsa, A) y B) Caesalpinia spinosa, C) y D) Vachellia macracantha, E) y

F) Alnus acuminata, G) y H) Morella pubescens, 1) y J) Piptocoma discolor, K) y L) Vismia baccifera
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6.2. Comparacion del rendimiento de los productos biocliméticos WorldClim y Chelsa en
el modelamiento de la distribucidn de especies prioritarias para restauracion forestal de
Ecuador

Vachellia macracantha y Morella pubescens presentaron 4851 modelos candidatos para
ambos productos bioclimaticos. Asimismo, Vismia baccifera presentd 4851 modelos
candidatos para Chelsa, sin embargo, WorldClim registr6 2058 modelos candidatos para esta
especie. Caesalpinia spinosa, Alnus acuminata y Piptocoma discolor, presentaron por debajo
de 2058 modelos candidatos para ambos productos biocliméticos (Tabla 7).

De manera general, WorldClim present6 el mayor nimero de modelos seleccionados
durante el proceso de calibracion con un total de 38 modelos. Vismia baccifera y Morella
pubescens fueron las especies con el mayor numero de modelos seleccionados para este
producto bioclimético. Por otra parte, Chelsa presentd un total de 18 modelos seleccionados,
Caesalpinia spinosa present6 el mayor nimero de modelos seleccionados para este producto
bioclimatico (Anexo 7).

Tabla 7. Numero de modelos seleccionados por especie para cada producto bioclimatico

Modelos candidatos Modelos seleccionados
Especie
WorldClim  Chelsa WorldClim Chelsa

Vachellia macracantha 4851 4851 1 3
Vismia baccifera 2058 4851 21 1
Caesalpinia spinosa 2058 784 1 10
Morella pubescens 4851 4851 10 1
Alnus acuminata 2058 784 4 1
Piptocoma discolor 2058 2058 1 2

Todos los modelos finales para ambos productos bioclimaticos presentaron buena
significancia estadistica, con un valor p < 0,01 en el estadistico ROC parcial. EI AUC parcial
de los modelos demuestra un buen rendimiento para ambos productos bioclimaticos, con
valores entre 0,49 a 0,97, valores superiores al AUC parcial de un modelo aleatorio, es decir
los modelos predichos por ambos productos bioclimaticos no generan areas aleatorias de
prediccion. Por lo tanto, la relacion AUC parcial del modelo de la especie y el modelo aleatorio
muestra valores diferentes a 1 (Tabla 8).

Los modelos de Alnus acuminata, Caesalpinia spinosa, Morella pubescens, Piptocoma
discolor y Vachellia macracantha, generados a partir de los productos bioclimaticos de
WorldClim, mostraron mayor AUC parcial en comparacion a los modelos de Chelsa. No
obstante, Vismia baccifera, mostr6 mayor AUC con Chelsa con un valor de 0,53 en

comparacion al modelo de WorldClim con un valor de 0,49.
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Tabla 8. Estadisticos para evaluar la significancia estadistica de los modelos

AUC AUC QE:E;I ';\:i?;l Relacion Relacion p valor
Especie parcial parcial FI) tori FI) tori AUC AUC Chelsa-
Chelsa  WorldClim aéﬁ orio - aleatorio Chelsa  WorldClim  WorldClim
elsa WorldClim

Alnus acuminata 0,76 0,80 0,47 0,48 1,61 1,66 0,00
Caesalpinia spinosa 0,90 0,97 0,49 0,50 1,83 1,95 0,00
Morella pubescens 0,77 0,80 0,47 0,48 1,62 1,66 0,00
Piptocoma discolor 0,72 0,74 0,46 0,46 1,56 1,60 0,00
Vachellia macracantha 0,79 0,65 0,48 0,44 1,66 1,48 0,00
Vismia baccifera 0,53 0,49 0,39 0,37 1,36 1,32 0,00

El estadistico tasa de omision al 5 % mostro que el 80 % de modelos generados a partir
de Chelsa presentan mejor ajuste a los puntos de presencia de los datos independientes
utilizados para la evaluacion. Asimismo, Chelsa mostré menores umbrales de idoneidad, por lo
tanto, los modelos abarcan zonas méas amplias de adecuacion lo que significa una menor tasa
de omisidn de los datos independientes de prueba, a diferencia de WorldClim que presenta un
umbral de idoneidad mas cercano a uno lo cual limita las areas de idoneidad y presenta una
mayor tasa de omision.

Asimismo, los modelos de WorldClim mostraron tasas de omision altas con respecto a
Chelsa, Alnus acuminata y Piptocoma discolor presentaron valores de 0,06 y 0,11,
respectivamente (Tabla 9). Caesalpinia spinosa, Morella pubescens, Vachellia macracantha y
Vismia baccifera presentaron buen rendimiento al predecir areas de idoneidad, para ambos
productos bioclimaticos, con valores por debajo de 0,05. Los modelos de Morella pubescens
para ambos productos bioclimaticos presentaron una tasa de omision superior a 0,05.

Tabla 9. Umbrales de idoneidad y tasa de omisién al 5 %

Especie Umbral de idoneidad E = 5 % Tasa de omisién E = 5_%

Chelsa WorldClim Chelsa WorldClim
Alnus acuminata 0,61 0,60 0,00 0,06
Caesalpinia spinosa 0,70 0,71 0,00 0,03
Morella pubescens 0,58 0,64 0,09 0,06
Piptocoma discolor 0,62 0,54 0,00 0,11
Vachellia macracantha 0,41 0,64 0,05 0,05
Vismia baccifera 0,58 0,60 0,04 0,02
Promedio 0,58 0,62 0,03 0,06

Con valor p de superior a 0,05 en todas las especies, la prueba estadistica de Wilcoxon
demuestra que no existen diferencias significativas entre los valores promedios de idoneidad
registrados en los puntos de presencia para ambos productos bioclimaticos, es decir, los valores

de prediccion de los modelos son muy similares.
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Tabla 10. Diferencias estadisticas de los valores promedios de idoneidad

Valor promedio de

Especie NUmero de registros idoneidad Wilcoxon
WorldClim Chelsa WorldClim Chelsa P Valor

Alnus acuminata 76 76 0,64 0,63 0,69
Caesalpinia spinosa 26 26 0,65 0,65 0,57
Morella pubescens 108 108 0,65 0,65 0,81
Piptocoma discolor 52 52 0,63 0,70 0,08
Vachellia macracantha 45 45 0,69 0,66 0,31
Vismia baccifera 64 63 0,64 0,62 0,81

Los puntos de presencia de las especies se agrupan en zonas con valores de idoneidad
cercanos o por encima de 0,5, lo que demuestra un buen ajuste de los valores predichos por el
modelo con los puntos de presencia utilizados para su elaboracién. Por otra parte, WorldClim
presentd mayores valores de idoneidad con respecto a Chelsa, no obstante, Chelsa presento
menor amplitud de valores maximos y minimos de idoneidad (Figura 11), a excepcion de

Vachellia macracantha.
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Figura 11. Distribucién de valores de idoneidad de los dos productos bioclimaticos
WorldClim y Chelsa presentan patrones similares de distribucion para el 70 % de las
especies, no obstante, para especies de bosque seco (Figura 12 B y E) los patrones de

distribucion difieren drasticamente entre los dos productos bioclimaticos.
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Figura 12. Diferencias espaciales de los modelos A) Alnus acuminata, B) Caesalpinia spinosa,
C) Morella pubescens, D) Piptocoma discolor, E) Vachellia macracantha y D) Vismia
baccifera
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Chelsa a diferencia de WorldClim muestra mayor extrapolacion de los modelos a zonas
adyacentes a los puntos de presencia de la especie para el 85 % de las especies, zonas en donde
actualmente no se registran las especies, sin embargo, estas areas se encuentran dentro de las
areas accesibles para las especies (Figura 12 A, B, C, D). Para Vismia baccifera (Figura 12 F),
WorldClim extiende la distribucion de la especie a lo largo de las estribaciones occidentales de
la cordillera de los Andes, zonas que no se encuentran dentro del area accesible para la especie,
lo cual corresponden a zonas productos de la extrapolacion del modelo. Las areas de
interseccion de los dos productos bioclimaticos abarcan gran parte de los registros para cada
una de las especies, motivo por el cual, no se encuentran diferencias significativas en los valores

promedios de idoneidad en la prueba de Wilcoxon.
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7. Discusion
7.1. Modelos de distribucién de especies prioritarias para la restauracion

Los modelos de Vachellia macracantha y Caesalpinia spinosa para ambos productos
bioclimaticos mostraron alta idoneidad al sur de Ecuador en el bosque seco, asi como en valles
secos interandinos a lo largo de la region andina. Los modelos predichos para ambas especies
muestran gran ajuste a los puntos de presencia utilizados en la generacion de los modelos
(GBIF, 2023; Symbiota INABIO, 2023). Algunos estudios realizados en estos ecosistemas
indican que Vachellia macracantha y Caesalpinia spinosa son especies tolerantes a la sequia
con una amplia distribucion altitudinal, registrandose a partir de los 0 m s.n.m hasta altitudes
por arriba de los 2000 m s.n.m para Vachellia macracantha (Abad et al., 2023; Cumbal et al.,
2023); y, desde los 800 m s.n.m hasta los 3500 m s.n.m para Caesalpinia spinosa (Sangay -
Tucto y Duponnois, 2018). Ambas especies son utilizadas con maultiples propositos en
comunidades locales (Abad etal., 2023; Sangay - Tucto y Duponnois, 2018), asimismo,
Vachellia macracantha es una especie pionera en ecosistemas secos (Abad etal., 2023),
mientras que Caesalpinia spinosa es considerada como una especie xerofita y con gran
adaptabilidad en ecosistemas secos (Sangay - Tucto y Duponnois, 2018), caracteristicas
importantes para ser consideradas como especies prioritarias para la restauracion forestal en
ecosistemas secos (Aguirre, 2012).

Por otra parte, los modelos de adecuacion de Alnus acuminata y Morella pubescens para
ambos productos bioclimaticos, muestran alta idoneidad a lo largo de todo el callejon
interandino. De acuerdo a los registros reportados en bases de datos nacionales y globales
(GBIF, 2023; Symbiota INABIO, 2023) es una especie que limita su distribucion en bosques
de montafia. Actualmente, ocupan gran parte de su area de adecuacion, sin embargo, presentan
registros que se encuentran fuera del nicho ecoldgico de la especie. Los resultados obtenidos
coinciden con lo descrito por Russo (1994) y Parra-O (2003), quienes indican que Alnus
acuminata y Morella pubescens son especies caracteristicas de bosques de montafia por arriba
de los 1000 m s.n.m. Asimismo, las sefialan como especies pioneras de rapido crecimiento, las
cuales se desarrollan en ecosistemas perturbados. Estas caracteristicas las perfilan como
especies de interés para la restauracion en ecosistemas andinos.

Para ambos productos bioclimaticos, los modelos de distribucion de Piptocoma discolor
muestran patrones similares de distribucion en las estribaciones orientales de la cordillera de
los Andes y en la regién del Chocd. Por otra parte, Vismia baccifera encontr6 alta idoneidad a

lo largo de la region amazonicay el Choc6. De acuerdo los registros utilizados en la generacion

29



de los modelos de distribucion, Piptocoma discolor y Vismia baccifera son especies que
actualmente se distribuyen en la vertiente oriental y occidental de la cordillera de los Andes
(GBIF, 2023; Symbiota INABIO, 2023) y ocupan gran parte de su area de adecuacion de
acuerdo al nicho ecoldgico determinado por los modelos. Existen escasos estudios que indiquen
la distribucién y ecologia de estas especies, sin embargo, algunos estudios floristicos en la
Amazonia ecuatoriana reportan estas especies en las provincias de Napo, Sucumbios, Orellana
y Pastaza en altitudes entre los 600 a 700 m s.n.m (Patifio et al., 2015; J. Gonzélez et al., 2018;
J. E. Gonzélez et al., 2021). Asimismo, estas especies son consideradas como pioneras de rapido
crecimiento y por sus caracteristicas pueden ser consideradas para el desarrollo de actividades
de restauracion en ecosistemas humedos tropicales (Enriquez, 2017).

7.2. Rendimiento de los productos bioclimaticos en el modelamiento de la distribucion de
especies prioritarias para restauracion forestal

Con un p =0, el ROC parcial demuestran que ambos productos biocliméticos presentan
buena la significancia estadistica, asimismo, la tasa de omision no demuestra mejor rendimiento
de un producto bioclimatico con respecto a otro. Algunas especies muestran mejor ajuste a los
modelos de Chelsa mientras que otras presentan mejor ajuste con WorldClim. Para Piptocoma
discolor los datos de prueba no presentaron buen ajuste a los modelos generados para los dos
productos bioclimaticos.

Estos resultados difieren con los encontrados por Bobrowski et al. (2017), Colmenero,
2020, Bobrowski et al. (2021), Stewart et al. (2022) y Morales-Barbero y Vega-Alvarez (2019),
en donde demuestran que Chelsa presenta mejor rendimiento al momento de predecir areas de
distribucion de especies en la zona del Himalaya. No obstante, estos estudios se limitan al uso
del estadistico AUC de caracteristicas de receptor ROC para la evaluacion de los modelos. Sin
embargo, el uso del AUC presenta algunas limitaciones (Lobo et al., 2007). En su lugar, algunos
estudios indican que el ROC parcial representa un indicador méas apropiado para medir la
significancia estadistica del modelo y sustituye al area completa bajo la curva ROC (Cobos
et al., 2019; Jiménez-Valverde, 2012; Lobo et al., 2007).

Con valores de 0 en el estadistico ROC parcial, todos los modelos para ambos productos
bioclimaticos presentaron buena significancia estadistica, los cual coincide con algunos
estudios de modelamiento de areas de distribucion de especies con los productos bioclimaticos
de WorldClim (Osorio-Olvera et al., 2020; Cobos et al., 2021). Asimismo, considerando la tasa
de omision, los modelos finales en el presente estudio presentaron valores mayores y menores

a 0,05, lo cual difiere con lo encontrado por Osorio-Olvera et al. (2020) y Cobos et al. (2021),
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los cuales reportan tasas de omision por debajo de 0,05 en la evaluacién de los modelos finales,
utilizando lo productos bioclimaticos de WorldClim. Actualmente, no existen estudios que
evalten el rendimiento de modelos de distribucion de especies generados a partir de Chelsa,
utilizando los estadisticos ROC parcial y tasa de omision, su evaluacion se limita al uso del
estadistico AUC (Stewart et al., 2022; Meynard et al., 2023).

A pesar de que los modelos generados a partir de los productos bioclimaticos de
WorldClim y Chelsa no presenten diferencias estadisticamente significativas en los valores de
idoneidad, espacialmente se pueden distinguir ciertas diferencias en cuanto a la amplitud de la
prediccion de idoneidad. Los modelos generados a partir de los productos biocliméaticos de
WorldClim presentaron una idoneidad més focalizada a los puntos de presencia de la especie y
delimitan de mejor manera las condiciones topograficas del terreno, por otra parte, los modelos
de Chelsa, presentaron mayor amplitud en cuanto a su prediccién de idoneidad. Estos resultados
difieren con los que reporta Bobrowski et al. (2017, 2021) en donde demuestra que Chelsa
presenta modelos més focalizados a los puntos de presencia de la especie, a diferencia de
WorldClim que muestra mayor amplitud espacial de prediccidn. No obstante, ambos productos

bioclimaticos no presentaron diferencias estadisticamente significativas.
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8. Conclusiones
Los modelos de distribucion de ambos productos bioclimaticos presentaron similares
patrones de distribucidn, sin embargo, los modelos de distribucion de WorldClim delimitan
de mejor manera los patrones topograficos del area de distribucion. Por otra parte, Chelsa
presenta modelos que amplian su distribucidn a zonas adyacentes a los puntos de presencia.
Para Vachellia macracantha y Vismia baccifera, los modelos de distribucion de
WorldClim presentaron areas de extrapolacion, es decir, areas que se encuentran fuera del
area accesible de la especie, pero con similares condiciones biocliméaticas. Chelsa no
extendid el area de distribucién a zonas en donde actualmente no se registra la especie.
Los modelos generados con ambos productos biocliméticos presentaron igual significancia
estadistica, no obstante, Chelsa presento un mejor rendimiento considerando el estadistico
tasa de omision al 5 %. Por otra parte, espacialmente WorldClim presenté modelos que se
ajustan mejor a los patrones topograficos del terreno a diferencia de Chelsa que determino
modelos con mayor amplitud a los puntos de presencia, sin considerar patrones
topogréficos.
La prueba de Wilcoxon demuestra que no existen diferencias significativas en cuanto a los
valores promedios predichos por ambos productos bioclimaticos, por tanto, la seleccion de
determinado producto, no debe limitarse Unicamente a los resultados de los estadisticos de
evaluacion, también se deberia considerar factores como la ubicacion del area de estudio,
objetivo de la investigacion y ecologia de la especie.
El uso generalizado de WorldClim en estudios de modelado de distribucion de especies
puede estar ligado a la disponibilidad de los productos biocliméaticos en diferentes
resoluciones espaciales (10 min, 5 min, 2,5 min y 30 arco segundos). Los productos
bioclimaticos de Chelsa por su parte, se encuentran disponibles Unicamente a una

resolucion espacial de ~1 km? (30 arco seg) en su plataforma oficial.
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9. Recomendaciones
Para determinar el ajuste de los productos biocliméaticos de WorldClim y Chelsa a las
condiciones reales de precipitacion y temperatura en la superficie, se recomienda realizar
una convalidacion de capas utilizando datos de estaciones meteoroldgicas.
Se recomienda actualizar y mejorar la resolucion espacial y temporal de la informacion
climatica para WorldClim y Chelsa. Asimismo, se deberia realizar una actualizacion de los
registros de presencia de las especies de las plataformas BNDB y GBIF puesto que aun
presentan errores en cuanto a identificacion y georreferenciacion.
Para futuras investigaciones se deberia considerar el uso del estadistico ROC parcial en
lugar del AUC-ROC completo, puesto que algunos estudios demuestran que este no es un
estadistico apropiado para la determinacion del rendimiento de los modelos de distribucion
de especies.
Se recomienda probar otras parametrizaciones en MaxEnt, tales como el nimero de
pseudo-ausencias, clases de caracteristicas, multiplicadores de regularizacion y formatos
de salida para determinar el rendimiento de los modelos de distribucion de especies.
Se recomienda utilizar modelos de distribucion basados en de especies virtuales
(condiciones ambientales conocidas de una especie) para los tres ecosistemas y con ello

verificar el ajuste de un determinado producto bioclimatico.
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11. Anexos

Anexo 1. Script para descarga de datos para el modelamiento

A SCRIPT 1 DESCARGAR DATOS MODELAMIENTO  #HHHHHHHHHH

# UNIVERSIDAD NACIONAL DE LOJA
# CENTRO DE INVESTIGACIONES TROPICALES DEL AMBIENTE Y BIODIVERSIDAD (CITIAB)

# PROYECTO: BIOMODELOS DE ESPECIES FORESTALES DE ECUADOR

# AUTORES: - ING. ERICK ANGAMARCA (UNL)

# - M. Sc. JUAN MAITA (UNL)

# ASESORES: - PH. D. (c) MARLON COBOS (UNIVERSIDAD DE KANSAS)
# - PH. D. TOWNSED PETERSON (UNIVERSIDAD DE KANSAS)
## TEMARIO

# INSTALAR PAQUETES

# DESCARGAR SHP

# DESCARGAR ALTITUD

# DESCARGAR BIOCLIMAS 30"’

# DESCARGAR BIOCLIMAS 2.5'

## 1. INSTALAR PAQUETES ##HHH M

install.
install.
install.
install.
install.
install.
install.
install.
install.
install.
install.
install.
install.

packages("devtools")

packages("raster", dependencies = TRUE)
packages("rmapshaper", dependencies = TRUE)
packages("sf", dependencies = TRUE)
packages("sp", dependencies = TRUE)
packages("terra", dependencies = TRUE)
packages("tidyverse", dependencies = TRUE)
packages("pacman", dependencies = TRUE)
packages("remotes", dependencies = TRUE)
packages("devtools", dependencies = TRUE)
packages("nngeo",dependencies = TRUE)
packages("vegdistmod", dependencies = T)
packages("rpaleoclim", dependencies = T)

devtools::install_github("rspatial/geodata"”, force = T, dependencies = T)
devtools::install_github("marlonecobos/kuenm", force = T, dependencies = T)
devtools::install_github("marlonecobos/ellipsenm", force = T, dependencies = T)
remotes::install_github("fmachados/grinnell”, force = T, dependencies = T)

## 2. CARGAR LIBRERIAS HHHH R R R A S S R R

#LIBRERIAS

pacman::p_load(raster, sf, ellipsenm, kuenm, tidyverse, datasets, geodata, nngeo,
terra, vegdistmod, rpaleoclim)

## 3. VARIABLES  ###HHH#HHHHHHHHHHHE

#LIMPIAR AREA DE TRABAJO
rm(list = 1s(all.names = TRUE))&cat("\014")&graphics.off()&gc()

#VARIABLE DE PAIS
country <- "EC"

## 4. DPA ECUADOR  #HH#HHHHFHHHH MR

#LINK
link_dpa_prv <- paste@("https://www.ecuadorencifras.gob.ec//documentos/web-inec",
"/Cartografia/Clasificador_Geografico/2012/SHP.zip")

#CREAR CARPETA
sapply("2_vector/INEC", function(x)if(!dir.exists(x))
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dir.create(x, recursive = T))

#DESCARGAR SHAPE

{
options(timeout = max(1000, getOption("timeout")))
if (!file.exists(file.path("2_vector/INEC", "SHP.zip"))) {
download.file(link_dpa_prv, destfile = file.path("2_vector/INEC", "SHP.zip"))
unzip(file.path("2_vector/INEC", "SHP.zip"), exdir = "2_vector/INEC")}
}

#CARGAR DPA PROVINCIAS
ecu <- st_read("2_vector/INEC/SHP/nxprovincias.shp")

#ELIMINAR GALAPAGOS
ecu <- ecu[!(ecu$DPA DESPRO == "GALAPAGOS"), ]

#DISSOLVE
ecu <- st_sf(ecu)
ecu <- ecu %>% group_by() %>% summarize()%>% mutate(ID=0)

#BUFFER
ecu_buffer2 <- st_buffer(ecu, 2000, endCapStyle="ROUND") %>% st_transform(4326)
plot(st_geometry(ecu_buffer2))

#FIX ECU

st_is_valid(ecu, reason = TRUE)

ecu_fix <- st_make_valid(ecu) %>% st_transform(4326)
st_is_valid(ecu_fix, reason = TRUE)

#FIX ECU BUFFER

st_is_valid(ecu_buffer2, reason = TRUE)
ecu_fix_buffer <- st_make_valid(ecu_buffer2)
st_is _valid(ecu_fix_buffer, reason = TRUE)

#PLOT
plot(st_geometry(ecu_fix))
plot(st_geometry(ecu_fix_buffer), add = T)

#GUARDAR CAPAS

st_write(ecu_fix, dsn = "2_vector/", layer = "ecu_diss_4326.shp",
driver = "ESRI Shapefile", delete_layer = T)

st_write(ecu_buffer2, dsn = "2_vector/", layer = "ecu_buffer2.shp",
driver = "ESRI Shapefile", delete_layer = T)

## 5. ALTITUD B S

#CREA CARPETA
sapply("3_raster/download/", function(x)if(!dir.exists(x))
dir.create(x, recursive = T))

#DESCARGAR PAIS
alt_country <- worldclim_country(var = "elev", country = country,
path = "3 _raster/download/", version = "2.1")
#SPAT A STACK
alt_country <- raster(alt_country)

#RECORTE ALTITUD
#CARGAR SHP PARA RECORTE

ecu_buffer <- st_read("2_vector/ecu_buffer2.shp")

#RECORTE
alt_crop <- mask(crop(alt_country, ecu_buffer), ecu_buffer)
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#REPROYECCION
crs(alt_crop) <- "EPSG:4326"

#PLOT RASTER
plot(alt_crop)
plot(ecu_buffer, color = "", border ="black", add = T)

#GUARDAR RASTER
writeRaster(alt_crop, filename = "3_raster/wc_alt_ec.tif",
format= "GTiff", overwrite=T)

## 6. BIOCLIMAS CURRENT ©.5 WORLDCLIM I

#NOMBRES BIOCLIMAS
names_bioclim <- c(paste@("bio_0", seq(l, 7)), pasteo("bio_ ", seq(le, 17)))

#DESCARGAR PAIS 1
bioclim_country <- worldclim_country(var = "bio", country = country,
path = "3_raster/download/")[[-c(8, 9, 18,
19)1]
plot(bioclim_country[[1]])

#ACTUALIZAR NOMBRES
names(bioclim_country) = names_bioclim

#SPAT A STACK
bioclim_country <- stack(bioclim_country)

#CARGAR SHP PARA RECORTE
ecu_buffer <- st_read("2_vector/ecu_buffer2.shp")

#RECORTE
bioclim_30s_crop <- mask(crop(bioclim_country, ecu_buffer),ecu_buffer)
names(bioclim_3@s_crop) <- names_bioclim

#PLOT
plot(bioclim_30s_crop[[1]])
plot(ecu_buffer, color = "", border ="black", add = T)

#CREAR CARPETA
sapply("3_raster/var_bio_30s_wc", function(x)if(!dir.exists(x))
dir.create(x, recursive = T))

#COPIAR NOMBRE DE BIOCLIMAS
names_30s_wc <- paste@("3_raster/var_bio_30s_wc/", names(bioclim_30s_crop),
".asc"

#GUARDAR BIOCLIMAS
wr <- lapply(l:nlayers(bioclim_30s_crop), function(x) {
writeRaster(bioclim_30s_crop[[x]], filename = names_30s_wc[x], format = "ascii",
overwrite=T)

)

## 7. BIOCLIMAS CURRENT 2.5 WORLDCLIM

#NOMBRE DE BIOCLIMAS WORLDCLIM

names_bioclim_des <- c("bio_01", paste@("bio_", seq(le, 17)),
paste@("bio_0", seq(2, 7)))

#DESCARGAR BIOCLIMAS

{
if(!file.exists(file.path("3_raster/download/wcl.4_world_cur", "biol.tif"))){
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suppressWarnings(dir.create("3_raster/download/wcl.4_world_cur", recursive = T))

bio_cur_2.5_wc <- stack(get_worldclim(period = "cur", version = "1_4",

varset = "bio", res = 2.5))
names_vars_wc <- paste@("3_raster/download/wcl.4_world_cur/",
names(bio_cur_2.5 wc), ".tif")

writeRaster(bio_cur_2.5 wc, filename = names_vars_wc, filetype = "GTiff",
overwrite=T)}
bio_cur_2.5_wc <- stack(list.files(path = "3_raster/download/wcl.4_world_cur",
pattern = ".tif$",

full.names = TRUE))[[-c(10, 11, 18, 19)]]

#CAMBIAR NOMBRES

names (bio_cur_2.5 wc)
names(bio_cur_2.5 wc) <- names_bioclim_des
plot(bio_cur_2.5 wc[[1]])

#CARGAR SHAPE PARA RECORTE
ecu_buffer <- st_read("2_vector/ecu_buffer2.shp")

#RECORTE
bio_cur_2.5 wc_crop <- mask(crop(bio_cur_2.5 wc, ecu_buffer),ecu_buffer)
plot(bio_cur_2.5 wc_crop[[1]])

#COPIAR NOMBRE DE BIOCLIMAS

suppressWarnings(dir.create("3_raster/var_cur_2.5_wc", recursive = T))

names_cur_wc <- paste@("3_raster/var_cur_2.5 wc/",
names(bio_cur_2.5_wc_crop), ".asc")

#GUARDAR BIOCLIMAS
wr <- lapply(1l:nlayers(bio_cur_2.5_wc_crop), function(x) {

writeRaster(bio_cur_2.5 wc_crop[[x]], filename = names_cur_wc[x], format

overwrite=T)

i)

"ascii",

## 8. BIOCLIMAS LGM 2.5 WORLDCLIM  #####HHHHE

#DESCARGAR BIOCLIMAS
{

if(!file.exists(file.path("3_raster/download/wcl.4_world_lgm", "cclgmbil.tif"))){
suppressiWarnings(dir.create("3_raster/download/wcl.4_world_1lgm", recursive = T))

bio_lgm_2.5_wc <- stack(get_worldclim(period = "1lgm", model = "ccsm4",
version = "1_4", varset = "bio",
res = 2.5))

names_vars_wc <- paste@("3_raster/download/wcl.4_world_lgm/",
names(bio_lgm 2.5 wc), ".tif")

writeRaster(bio_lgm_2.5_wc, filename = names_vars_wc, filetype = "GTiff",

overwrite=T)}

bio_lgm_2.5_wc <- stack(list.files(path = "3_raster/download/wcl.4_world_lgm",

pattern = ".tif$",

full.names = TRUE))[[-c(10, 11, 18, 19)]]

#CAMBIAR NOMBRES

names(bio_lgm 2.5 wc) <- c("bio_01", pasteo@("bio_", seq(1e0, 17)),
paste@("bio_0", seq(2, 7)))

plot(bio_lgm_2.5 wc[[1]])

#CARGAR SHAPE PARA RECORTE
ecu_buffer <- st_read("2_vector/ecu_buffer2.shp")

#RECORTE
bio_1gm 2.5 wc_crop <- mask(crop(bio_lgm 2.5 wc, ecu_buffer),ecu_buffer)



plot(bio_lgm_ 2.5 wc_crop[[1]])

#COPIAR NOMBRE DE BIOCLIMAS

suppressWarnings(dir.create("3_raster/var_lgm 2.5 _wc", recursive = T))

names_lgm_wc <- paste@("3_raster/var_lgm_2.5_wc/", names(bio_lgm_2.5_wc_crop),
".asc"

#GUARDAR BIOCLIMAS
wr <- lapply(1l:nlayers(bio_lgm_2.5_wc_crop), function(x) {
writeRaster(bio_lgm_2.5_wc_crop[[x]], filename = names_lgm_wc[x], format = "ascii",
overwrite=T)

b))

## 9. BIOCLIMAS CURRENT ©.5 CHELSA  ##HHHHEHHFHHH

#LINKS BIOCLIMAS

link_cc_bio <- paste@("https://os.zhdk.cloud.switch.ch/envicloud/chelsa/chelsa"”,
"_V2/GLOBAL/climatologies/1981-2010/bio/CHELSA_bio",
seq(1:19), "_1981-2010_V.2.1.tif")

#NOMBRES BIOCLIMAS CHELSA
name_cc <- substring(link_cc_bio, 95)

#CREACION DE CARPETA
sapply("3_raster/download/cc2.1_world", function(x) if (!dir.exists(x))

dir.create(x, recursive = T))

#DESCARGA DE BIOCLIMAS

{
options(timeout = max(1000, getOption("timeout")))
if(!file.exists(file.path("3_raster/download/cc2.1_world", name_cc[1]))){
download.file(link_cc_bio, destfile = file.path("3_raster/download/cc2.1_world/",
name_cc),
method = "libcurl", mode = "wb", quiet = F)}
bioclim_cc <- stack(list.files(path = "3_raster/download/cc2.1_world/",
pattern = ".tif$",
full.names = TRUE))[[-c(10, 11, 18, 19)]]
}

#CAMBIAR NOMBRES

names (bioclim_cc)

names(bioclim_cc) <- c("bio_01", paste@("bio_", seq(le, 17)),
paste@("bio_0", seq(2, 7)))

names (bioclim_cc)

plot(bioclim_cc[[4]])

#CARGAR SHAPE PARA RECORTE
ecu_buffer <- st_read("2_vector/ecu_buffer2.shp")

#RECORTE
bioclim_cc_crop <- mask(crop(bioclim_cc, ecu_buffer), ecu_buffer)

#COPIAR NOMBRE DE BIOCLIMAS
suppressWarnings(dir.create("3_raster/var_bio_30s_cc", recursive = T))
names_30s_cc <- paste@("3_raster/var_bio_30s_cc/", names(bioclim_cc_crop), ".asc"

#GUARDAR BIOCLIMAS
wr <- lapply(1l:nlayers(bioclim_cc_crop), function(x) {
writeRaster(bioclim_cc_crop[[x]], filename = names_3@s_cc[x], format = "ascii",
overwrite=T)

)

## 10. BIOCLIMAS CURRENT 2.5 CHELSA
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#CREACION DE CARPETA
sapply("3_raster/download/ccl.2_world_cur", function(x) if (!dir.exists(x))
dir.create(x, recursive = T))

#DESCARGAR BIOCLIMAS
bio_cur_2.5 cc <- paleoclim(period = "cur", resolution = "2_5m", as = "terra",
cache_path = "3_raster/download/ccl.2_world_cur/",
quiet = FALSE)
names_cc <- paste@("3_raster/download/ccl.2_world_cur/", names(bio_cur_2.5 cc),
"otif")
writeRaster(bio_cur_2.5 cc, filename = names_cc, filetype = "GTiff",
overwrite=T)
bio_cur_2.5 cc <- stack(list.files(path = "3_raster/download/ccl1.2_world_cur/",
pattern = ".tif$",
full.names = TRUE))[[-c(10, 11, 18, 19)]]

#CAMBIAR NOMBRES

names(bio_cur_2.5_cc)

names(bio_cur_2.5 cc) <- c("bio_01", pasteo("bio_", seq(10, 17)),
paste@("bio_0", seq(2, 7)))

names(bio_cur_2.5 cc)

plot(bio_cur_2.5 cc[[1]1])

#CARGAR SHAPE PARA RECORTE
ecu_buffer <- st_read("2_vector/ecu_buffer2.shp")

#RECORTE
bio_cur_2.5_cc_crop <- mask(crop(bio_cur_2.5_cc, ecu_buffer), ecu_buffer)

#COPIAR NOMBRE DE BIOCLIMAS

suppressWarnings(dir.create("3_raster/var_cur_2.5_cc", recursive = T))

names_cur_cc <- paste@("3_raster/var_cur_2.5 cc/", names(bio_cur_2.5_cc_crop),
".asc"

#GUARDAR BIOCLIMAS
wr <- lapply(1l:nlayers(bio_cur_2.5 cc_crop), function(x) {
writeRaster(bio_cur_2.5_cc_crop[[x]], filename = names_cur_cc[x], format = "ascii",
overwrite=T)

9]
## 11. BIOCLIMAS LGM 2.5 LGM CHELSA  ##t#HHHHHH

#CREACION DE CARPETA
sapply("3_raster/download/ccl.2_world_lgm", function(x) if (!dir.exists(x))
dir.create(x, recursive = T))

#DESCARGAR BIOCLIMAS
bio_lgm_2.5_cc <- paleoclim(period = "lgm", resolution = "2_5m", as = "terra",
cache_path = "3_raster/download/ccl.2_world_lgm/",
quiet = FALSE)
names_cc <- paste@("3_raster/download/ccl.2_world_lgm/", names(bio_lgm 2.5 cc),
"Lotif")
writeRaster(bio_lgm 2.5 cc, filename = names_cc, filetype = "GTiff",
overwrite=T)
bio_1gm_2.5_cc <- stack(list.files(path = "3_raster/download/cc1.2_world_lgm/",
pattern = ".tif$",
full.names = TRUE))[[-c(1le, 11, 18, 19)]]

#CAMBIAR NOMBRES

names(bio_lgm 2.5 cc)

names(bio_lgm 2.5 cc) <- c("bio_01", pasteo@("bio_", seq(10, 17)),
paste@("bio_0", seq(2, 7)))
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plot(bio_lgm_2.5_cc[[1]])

#CARGAR SHAPE PARA RECORTE
ecu_buffer <- st_read("2_vector/ecu_buffer2.shp")

#RECORTE
bio_lgm_2.5_cc_crop <- mask(crop(bio_lgm_2.5_cc, ecu_buffer),ecu_buffer)

#COPIAR NOMBRE DE BIOCLIMAS

suppressWarnings(dir.create("3_raster/var_lgm_2.5_cc", recursive = T))

names_lgm_cc <- paste@("3_raster/var_lgm 2.5 cc/", names(bio_lgm_2.5_cc_crop),
".asc"

#GUARDAR BIOCLIMAS
wr <- lapply(l:nlayers(bio_lgm_2.5_cc_crop), function(x) {
writeRaster(bio_lgm_2.5_cc_crop[[x]], filename = names_lgm_cc[x], format = "ascii",
overwrite=T)

b
Anexo 2. Script para el filtrado de datos, delimitacion del area M y seleccidn de variables

HFFHHEEE Y SCRIPT 2 MODELAMIENTO  ##H####HHHHHHH A

# UNIVERSIDAD NACIONAL DE LOJA
# CENTRO DE INVESTIGACIONES TROPICALES DEL AMBIENTE Y BIODIVERSIDAD (CITIAB)

# PROYECTO: BIOMODELOS DE ESPECIES FORESTALES DE ECUADOR

# AUTORES: - ING. ERICK ANGAMARCA (UNL)

# - M. Sc. JUAN MAITA (UNL)

# ASESORES: - PH. D. (c) MARLON COBOS (UNIVERSIDAD DE KANSAS)
# - PH. D. TOWNSED PETERSON (UNIVERSIDAD DE KANSAS)
## TEMARIO

# DESCARGA DE DATOS DE GBIF

# FILTRADO DE DATOS

# AREAS DE CALIBRACION

# RECORTE DE BIOCLIMAS

# ANALISIS JACKKNIFE

# ANALISIS DE CORRELACION

## 1. LIBRERIAS  ##HHH#HHHHE R

pacman::p_load(raster, sf, ellipsenm, kuenm, tidyverse, datasets, sp, geodata,
data.table, terra, grinnell)

## 2. VARIABLES R

#LIMPIAR AREA DE TRABAJO
rm(list = 1s(all.names = TRUE))&cat("\014")&graphics.off()&gc()

#VARIABLES EDITABLES

genus <- "Vismia" # GENERO

species <- "baccifera" # ESPECIE

pro_bio <- "_wc" # CC = CHELSA WC = WORLDCLIM
umbral_min <- 200 # RANGO ALTITUDINAL MINIMO
umbral_max <- 1800 # RANGO ALTITUDINAL MAXIMO

#NO EDITAR

nm_sp <- paste@(substring(genus, 1, 3), "_", substring(species, 1, 3)) #ABREV
name_sp <- paste@(genus, " ", species) #NOMBRE CIENTIFICO

dis_het <- "_5_1km" #DISTANCIA HETEROGENEIDAD CLIMATICA

mxpath <- "C:/maxent" #UBICACION MAXENT



## 3. DESCARGA DE DATOS DE GBIF ##HHHHHHHHHHHH AR

#CARGAR DATOS NECESARIOS PARA DESCARGA
ecu_buffer <- st_read("2_vector/ecu_buffer2.shp")
plot(st_geometry(ecu_buffer))

##DESCARGA

occ <- sp_occurrence(genus = genus, species = species, ext = ecu_buffer, geo = T,
download = TRUE, fixnames = F, args =
c("occurrenceStatus=PRESENT"))

#GUARDAR CSV
sapply("4_data_csv/paso_1", function(x) if (!dir.exists(x))

dir.create(x, recursive = T))

write.csv(occ, paste@("4_data_csv/paso_1/", nm_sp, "_gbif", ".csv"),
row.names = F)

## 4. REUBICACION DE DATOS ##t#H######H##HHHHHHHHHHHHRHHHH

#BNDB
#file.copy(from = paste@(nm_sp, "_bndb", ".csv"),
# to = paste@("4_data_csv/paso_1/", nm_sp, "_bndb", ".csv"))

#file.remove(paste@(nm_sp, "_bndb", ".csv"))
## 5. UNION DE BASES DE DATOS #HHH#H##H#H##H#HHHHHHAAHH R H A

#CARGAR DATOS
dfl <- read.csv(paste@("4_data_csv/paso_1/", nm_sp, "_gbif", ".csv"))
df2 <- read.csv(pasteo@("4_data_csv/paso_1/", nm_sp, " _bndb", ".csv"))

#RENOMBRAR COLUMNAS DE DATA FRAME 1
dfl <- setnames(dfl, old = c("scientificName", 'decimallLongitude’,
'decimallLatitude'), new = c('species', 'longitude’,
'latitude'))
c("scientificName", 'decimallLongitude’,
'decimalLatitude'), new = c('species', 'longitude’,
'latitude'))

df2 <- setnames(df2, old

dfl <- dfl[ , c('species','longitude','latitude’)]
df2 <- df2[ , c('species', 'longitude', 'latitude')]

#UNIR DATASETS
df_merge <- rbind(df1l, df2)

#NOMBRE ESPECIE
df_merge$species <- name_sp

#PLOT
plot(st_geometry(ecu_buffer))
points(df_merge[, 2:3])

#GUARDAR CSV
sapply("4_data_csv/paso_2", function(x)if(!dir.exists(x))
dir.create(x, recursive = T))
write.csv(df_merge, paste@("4_data_csv/paso_2/", nm_sp,
row.names = F)

_merge", ".csv"),

## 6. FILTRADO DE DATOS

#CARGAR DATOS
occ <- read.csv(paste@("4_data_csv/paso_2/", nm_sp, "_merge", ".csv"),



header = TRUE, sep = ",", dec = ".")

#EXCLUIR DATOS SIN COORDENADAS
occ_1 <- occ[!is.na(occ$longitude) & !is.na(occ$latitude), ]

#EXCLUIR DUPLICADOS

occ_1%$code <- paste(occ_1$species, occ_l$longitude,
occ_1%$latitude, sep = "_")

occ_2 <- occ_1[!duplicated(occ_1$code), 1:4]

#EXCLUIR VALORES DE CERO
occ_3 <- occ_2[occ_2%$longitude != 0 & occ_2%$latitude != 0, 1:3]

#CREAR CARPETA
sapply("4_data_csv/paso_3", function(x)if(!dir.exists(x))
dir.create(x, recursive = T))

#GUARDAR CSV
write.csv(occ_3, paste@("4_data_csv/paso_3/", nm_sp, "_filt",
row.names = FALSE)

".csv"),

## 7. ANALISIS DE DATOS ATIPICOS  #HHHHHHHHH MM

#CARGAR DATOS

occ_filt <- read.csv(paste@("4_data_csv/paso_3/", nm_sp, "_filt", ".csv"),
header = TRUE, sep = ",", dec = ".")

ecu_buffer <- st_read("2_vector/ecu_buffer2.shp")

#PUNTOS SHP
spatial_pts <- st_as_sf(occ_filt, coords = c("longitude","latitude"),
crs = st_crs(4326))

#RECORTE AREA ESTUDIO

#sf::sf_use_s2(FALSE) #apague el procesamiento s2 para usar version 1.0 de sf
spatial_pts <- suppressWarnings(st_intersection(spatial_pts, ecu_buffer))
spatial_pts$rmpshpr <- NULL

plot(st_geometry(ecu_buffer))

plot(spatial_pts[1], add = T)

#CREAR CARPETA
sapply("2_vector/registros_sp", function(x)if(!dir.exists(x))
dir.create(x, recursive = T))

#GUARDAR REGISTROS
st_write(spatial_pts, paste@("2_vector/registros_sp/", nm_sp, "_filt.shp"),
driver = "ESRI Shapefile", delete_layer = T)

#CARGAR PUNTOS SHP
spatial_pts_filt <- st_read(paste@("2_vector/registros_sp/", nm_sp, "_filt.shp"))
alt <- rast("3_raster/wc_alt_ec.tif")

#EXTRACCION ALTITUD
data <- data.frame(spatial_ pts_filt$species, st_coordinates(spatial_ pts_filt),
terra::extract(alt, spatial pts_filt, ID = F))

#ACTUALIZAR NOMBRES COLUMNAS
names(data) <- c("species", "longitude", "latitude", "alt")

names (data)

#ELIMINAR PUNTOS NA
data <- na.omit(data)

#PLOT

48



plot(alt)
points(data[, 2:3])

#VISUALIZAR DATOS
data %>% arrange(desc(alt)) %>% head(30)
data %>% arrange(desc(alt)) %>% tail(30)

#ELIMINAR DATOS ATIPICOS
data_umb_min <- data[data$alt > umbral_min, ]
data_umb_max <- data_umb_min[data_umb_min$alt < umbral_max, ]

png(paste@("4_data_csv/", name_sp, "_boxplot_alt.png"), width = 720, height = 400,
units = "px")

boxplot(datag$alt, horizontal=T)

stripchart(datag$alt, method = "jitter", pch = 1, add = TRUE, col = "blue")

stripchart(data_umb_max$alt, method = "jitter", pch = 20, add = TRUE, col = "red")

dev.off()

#CREAR CARPETA
sapply("4_data_csv/paso_4", function(x)if(!dir.exists(x))
dir.create(x, recursive = T))

#GUARDAR CSV
write.csv(data_umb_max, paste@("4_data_csv/paso_4/", nm_sp, "_alt", ".csv
row.names = F)

## 8. DATOS HETEROGENEIDAD ARCMAP A

# NOTA: REVISAR SISTEMAS DE PROYECCION DE LOS ARCHIVOS QUE SE VAN A UTILIZAR
# EN EL ANALISIS

# CARGAR DATOS PARA CAMBIAR CSV A SHP
data_alt_csv <- read.csv(paste@("4_data_csv/paso_4/", nm_sp, "_alt", ".csv"),
header = TRUE, sep = ",", dec = ".")

#PUNTOS SHP
data_alt_sf <- st_as_sf(data_alt_csv, coords = c("longitude", "latitude"),
crs = st_crs(4326), remove = F)

#GUARDAR REGISTROS SHP
st_write(data_alt_sf, paste@("2_vector/registros_sp/", nm_sp, "_alt", ".shp"),
driver = "ESRI Shapefile", delete_layer = T)

#CREAR CARPETAS DE TRABAJO
sapply(paste@("5_heterogeneidad/paso_1", pro_bio), function(x)if(!dir.exists(x))
dir.create(x, recursive = T))
sapply(paste@("5_heterogeneidad/paso_2", pro_bio), function(x)if(!dir.exists(x))
dir.create(x, recursive = T))
sapply(paste@("5_heterogeneidad/", nm_sp, dis_het, pro_bio), function(x)if
(!dir.exists(x)) dir.create(x, recursive = T))

## 9. CALCULO DE HETEROGENEIDAD CLIMATICA #H#########HHHHHHHHHHHH
## REALIZAR EN ARCMAP Y SDMTOOLBOX
## 10. AREAS DE CALIBRACION  ##HH##HHHHHHHHHHHHH

#CARPETAS DE TRABAJO

sapply("4_data_csv/paso_5", function(x)if(!dir.exists(x))
dir.create(x, recursive = T))

sapply(paste@("6_calibracion/", nm_sp, dis_het), function(x)if(!dir.exists(x))
dir.create(x, recursive = T))
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directory <- paste@("6_calibracion/", nm_sp, dis_het, "/m_grinnell"”, pro_bio)

#COPIAR OCCURENCIAS FILTRADAS
occ_het <- read.csv(paste@("5_heterogeneidad/", nm_sp, dis_het, pro_bio, "/",
nm_sp, dis_het, pro_bio, "_rarefied_points.csv"),
header = T)
occ_het$alt <- NULL

#GUARDAR CSV
write.csv(occ_het, paste@("4_data_csv/paso_5/", nm_sp, dis_het, pro_bio,
"_rarefied_points.csv"), row.names = F)

#CARGAR DATOS
bioclim_current <- stack(list.files(path = paste@("3_raster/var_cur_2.5",
pro_bio), pattern = ".asc$",
full.names = T))
bioclim_lgm <- stack(list.files(path = paste@("3_raster/var_lgm_2.5", pro_bio),
pattern = ".asc$", full.names = T))

occ_het <- read.csv(pasteo("4_data_csv/paso_5/", nm_sp, dis_het, pro_bio,
" _rarefied_points.csv"), header = T)

#REVISAR EXTENT

extent(bioclim_current)

extent(bioclim_lgm)
bioclim_current@extent==bioclim_lgm@extent
extent(bioclim_current) <- extent(bioclim_lgm)
bioclim_current@extent==bioclim_lgm@extent

#SIMULACION

help("M_simulationR")

M_simulationR(occ_het, current_variables = bioclim_current, project =T,
projection_variables = bioclim_lgm, dispersal_kernel = "normal",
kernel_spread = 2, max_dispersers = 2, replicates = 10,
dispersal_events =10, simulation_period = 70, stable_lgm = 25,
transition_to_lgm = 10, 1lgm_to_current = 10, stable_current = 25,
scenario_span = 1, output_directory = directory, scale =T,
center = T)

## 11. RECORTE BIOCLIMAS SEGUN M #HHEHHHEHEHHEHHE

#CARGAR DATOS
bioclim_30s <- stack(list.files(paste@("3_raster/var_bio_30s", pro_bio),
pattern = ".asc$", full.names = T))
M_grinnell <- st_read(paste@("6_calibracion/", nm_sp, dis_het, "/m_grinnell",
pro_bio, "/", "accessible_area_M.shp"))

#RECORTE
bioclim_mask <- mask(crop(bioclim_3@s, M_grinnell), M_grinnell)

#PLOT
plot(bioclim_mask[[1]])
plot(st_geometry(M_grinnell), add = T)

#CREAR CARPETA
suppressWarnings(dir.create(paste@("6_calibracion/", nm_sp, dis_het, "/mask_var",
pro_bio), recursive = T))

#COPIAR NOMBRE DE BIOCLIMAS
names_30s <- paste@(paste@("6_calibracion/", nm_sp, dis_het, "/mask_var",
pro_bio, "/"), names(bioclim_mask), ".asc"

#GUARDAR BIOCLIMAS
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wr <- lapply(1l:nlayers(bioclim_mask), function(x) {
writeRaster(bioclim_mask[[x]], filename = names_30s[x], format = "ascii",
overwrite=T)

b))
## 12. SELECCION DE BIOCLIMAS R

#CARGAR DATOS
occ_het <- read.csv(paste@("5_heterogeneidad/", nm_sp, dis_het, pro_bio, "/",
nm_sp, dis_het, pro_bio, "_rarefied_points.csv"),
header = T)

bioclim_mask <- stack(list.files(paste@("6_calibracion/", nm_sp, dis_het,
"/mask_var", pro_bio), pattern = ".asc$",
full.names = TRUE))

#ANALISIS JACKKNIFE

bioclim_cont <- explore_var_contrib(occ = occ_het, M_variables = bioclim_mask,
maxent.path = mxpath, plot = F,
max.memory = 1200)

#GUARDAR PLOT
png(paste@("6_calibracion/", nm_sp, dis_het, "/Jackknife_", nm_sp,pro_bio,
".png"), width = 560, height = 560, units = "px")
plot <- plot_contribution(bioclim_cont, col.cont = "gray25", col.imp = "gray25",
col.with = "blue3", col.without = "cyan3",
col.all = "black")
dev.off()

#ANALISIS CORRELACION
png(paste@("6_calibracion/", nm_sp, dis_het, "/correlation","_", nm_sp, pro_bio,
".png"), width = 510, height = 510, units = "px")
cor <- variable_correlation(bioclim_mask, correlation_limit = ©.8, corrplot =T,
magnify_to = 4, save = F)
dev.off()

#TABLA DE BIOCLIMAS SELECCIONADAS
vars_select <- data.frame("name_bioclim" = c("bio_02", "bio_03", "bio_e04",
"bio_06", "bio_12", "bio_15"),
"order_bioclim" = c(2, 3, 4, 6, 12-2, 15-2))

#GUARDAR CSV

write.csv(vars_select, paste@("6_calibracion/", nm_sp, dis_het, "/var_select",
pro_bio, ".csv"), row.names = F)

Anexo 3. Analisis Jackknife y de correlacion por especie
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Anexo 4. Script para la evaluacion y construccién de modelos finales

# UNIVERSIDAD NACIONAL DE LOJA

SCRIPT 3 MODELAMIENTO

# CENTRO DE INVESTIGACIONES TROPICALES DEL AMBIENTE Y BIODIVERSIDAD (CITIAB)

# PROYECTO: BIOMODELOS DE ESPECIES FORESTALES DE ECUADOR
# AUTORES: - ING. ERICK ANGAMARCA (UNL)

# - M. Sc. JUAN MAITA (UNL)

# ASESORES: - PH. D. (c) MARLON COBOS (UNIVERSIDAD DE KANSAS)
# - PH. D. TOWNSED PETERSON (UNIVERSIDAD DE KANSAS)
## TEMARIO

# CALIBRACION MODELOS

# PROYECCION MODELO

# ESTADISTICAS MODELO

# BINARIZACION MODELO
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# 1. LIBRERIAS  #HHHHHHHHHEHHHHEHHHHE R

#CARGAR LIBRERIAS
pacman::p_load(raster, kuenm, sf, terra)

# 2. VARIABLES M

#LIMPIAR ESPACIO DE TRABAJO
rm(list = 1s(all.names = TRUE))&cat("\014")&gc()

#VARIABLES EDITABLES

genus <- "Vismia" # GENERO

species <- "baccifera" # ESPECIE

pro_bio <- "_wc" # CC = CHELSA WC = WORLDCLIM

#NO EDITAR

nm_sp <- paste@(substring(genus, 1, 3),
name_sp <- paste@(genus, " ", species)
dis_het <- "_5_1km"

mxpath <- "C:/maxent"

back.number <- 2500

back.thresh <- "_2-5k_5"

regm <- c(0.1, 0.25, 0.5, 0.75, 1, 2, 3)
fclas <- "no.t.h"

"_", substring(species, 1, 3))

# 3. DATOS PARA CALIBRACION R

#CREAR CARPETAS

suppressWarnings(dir.create(paste@("7_modelos", pro_bio,"/", nm_sp, back.thresh,
"/m_variables"), recursive = T))

suppressWarnings(dir.create(paste@("7_modelos", pro_bio,"/", nm_sp, back.thresh,
"/g_variables"), recursive = T))

#COPIAR OCCURRENCIAS
file.copy(from = paste@("4_data_csv/paso_5/", nm_sp, dis_het, pro_bio,
"_rarefied_points.csv"),
to = paste@("7_modelos", pro_bio, "/", nm_sp, back.thresh, "/",
nm_sp, ".csv"))

#COPIAR BIOCLIMAS SELECCIONADAS
table_select <- read.csv(paste@("6_calibracion/", nm_sp, dis_het, "/var_select",
pro_bio, ".csv"))
table_select <- as.numeric(table_select$order_bioclim)
bioclim_select <- stack(list.files(path = paste@("6_calibracion/", nm_sp,
dis_het, "/mask_var", pro_bio),
pattern = ".asc$",
full.names = T))[[c(table_select)]]
names (bioclim_select)
names_m_30s <- paste@("7_modelos", pro_bio, "/", nm_sp, back.thresh, "/m_variables/",
names(bioclim_select), ".asc"
wr <- lapply(l:nlayers(bioclim_select), function(x) {
writeRaster(bioclim_select[[x]], filename = names_m_30s[x], format = "ascii",
overwrite=T)

)

#CARGAR DATOS
occurrences <- read.csv(paste@("7_modelos", pro_bio, "/", nm_sp, back.thresh,
"/", nm_sp, ".csv"))
bioclim_select <- stack(list.files(paste@("7_modelos", pro_bio, "/",
nm_sp, back.thresh,
"/m_variables"),
pattern = ".asc$", full.names = TRUE))
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#DATOS PRUEBA Y ENTRENAMIENTO

help(prepare_swd)

prepare_swd(occ = occurrences, species = "species", longitude = "longitude",
latitude = "latitude", data.split.method = "random",
train.proportion = 0.7, raster.layers = bioclim_select,
sample.size = back.number, var.sets = "all comb", min.number = 3,
save = TRUE, name.occ = paste@("7_modelos", pro_bio, "/", nm_sp,

back.thresh, "/occ"),
back.folder = paste@("7_modelos", pro_bio, "/", nm_sp, back.thresh,
"/Background"), set.seed = 1)

# 4. CALIBRACION DE MODELOS  ###HHHHEHHHHHHHH
#VARIABLES PARA CALIBRACION

0j <- paste@("7_modelos", pro_bio, "/", nm_sp, back.thresh, "/occ_joint.csv")

otr <- paste@("7_modelos", pro_bio, "/", nm_sp, back.thresh, "/occ_train.csv")

ote <- pasteo("7_modelos", pro_bio, "/", nm_sp, back.thresh, "/occ_test.csv")

back <- paste@("7_modelos", pro_bio, "/", nm_sp, back.thresh, "/Background")

bcal <- paste@("7_modelos", pro_bio, "/", nm_sp, back.thresh, "/batch_cal")

candir <- pasteo@("7_modelos", pro_bio, "/", nm_sp, back.thresh, "/Candidate_models")
cresdir <- paste@("7_modelos", pro_bio, "/", nm_sp, back.thresh, "/Calibration_results")
gvar <- paste@("7_modelos", pro_bio, "/", nm_sp, back.thresh, "/g_variables")

prjdir <- pastee("7_modelos", pro_bio, "/", nm_sp, back.thresh, "/Final_models/")

bproj <- pasted@("7_modelos", pro_bio, "/", nm_sp, back.thresh, "/batch_mod")

#CALIBRACION
help(kuenm_cal_swd)
kuenm_cal_swd(occ.joint = oj, occ.tra = otr, occ.test = ote, back.dir = back,
batch = bcal, out.dir.models = candir, reg.mult = regm,
f.clas = fclas, max.memory = 1024, args = NULL,
maxent.path = mxpath, selection = "OR_AICc",
threshold = 5, rand.percent = 50, iterations = 500,
kept = TRUE, out.dir.eval = cresdir)

# 5. RECORTE BIOS SELECCIONADOS PARA LA PROYECCION DEL MODELO FINAL ##it#t#t#######

#CREACION DE TABLA Y VARIABLE NECESARIA
set <- "set_35"
table_set_select <- data.frame("name_bioclim" = c("bio_04", "bio_06",
"bio_12", "bio_15"),
"order_bioclim" = c(4, 6, 12-2, 15-2))
write.csv(table_set_select, paste@("7_modelos", pro_bio, "/", nm_sp, back.thresh,
"/var_set_select.csv"), row.names = F)

#CARGAR DATOS
table_set_select <- read.csv(paste@("7_modelos", pro_bio, "/", nm_sp, back.thresh,
"/var_set_select.csv"))

table_set_select <- as.numeric(table_set_select$order_bioclim)

bioclim_set_select <- stack(list.files(path = paste@("3_raster/var_bio_30s",
pro_bio) , pattern = ".asc$",

full.names = T))[[c(table_set_select)]]
bioclim_set_select

#RECORTE
ecu_buffer <- st_read("2_vector/ecu_buffer2.shp")
bioclim_mask_proj <- mask(crop(bioclim_set_select,ecu_buffer), ecu_buffer)

#PLOT
plot(st_geometry(ecu_buffer))
plot(bioclim_mask_proj[[2]], add = TRUE)

#CREAR CARPETA



suppressWarnings(dir.create(paste@("7_modelos", pro_bio, "/", nm_sp, back.thresh,
"/g_variables/", set, "/Ecuador_current"),
recursive = T))

#COPIAR NOMBRES DE BIOCLIMAS
names_g_30s <- pasted@("7_modelos", pro_bio, "/", nm_sp, back.thresh, "/g_variables/",
set, "/Ecuador_current/", names(bioclim_mask_proj), ".asc"

#GUARDAR BIOCLIMAS
wr <- lapply(1l:nlayers(bioclim_mask_proj), function(x) {
writeRaster(bioclim_mask_proj[[x]], filename = names_g_30s[x], format = "ascii",
overwrite=T)

b))

# 6. PROYECCION DEL MODELO HHH R R R R
help("kuenm_mod_swd")
kuenm_mod_swd(occ.joint = oj, back.dir = back, out.eval = cresdir,

batch = bproj, rep.n = 10, rep.type = "Bootstrap",

Jackknife = T, max.memory = 1024, out.format = "cloglog",

project = T, G.var.dir = gvar,

ext.type = "ext", write.mess = F, write.clamp = F,

maxent.path = mxpath, args = NULL,

out.dir = prjdir, wait = T, run = TRUE)

# 7. ESTADISTICAS DEL MODELO B R R S R e
help(kuenm_modstats_swd)
kuenm_modstats_swd(sp.name = name_sp,
fmod.dir = paste@("7_modelos", pro_bio, "/", nm_sp,
back.thresh, "/Final_models"),
format = "asc", statistics = c("med", "mean", "range"),
proj.scenarios = "Ecuador_current", ext.type = "E",
out.dir = paste@("7_modelos", pro_bio, "/", nm_sp,
back.thresh, "/Final_Model_Stats"))

# 8. BINARIZACION DEL MODELO  ###HHHHHH#HHHHHHE

#CARGAR DATOS
model <- rast(paste@("7_modelos", pro_bio, "/", nm_sp, back.thresh,
"/Final_Model_Stats/Statistics_E/Ecuador_current_med.tif"))

#PLOT
plot(model)

#DETERMINACION DEL UMBRAL
fols <- dir(paste@("7_modelos", pro_bio, "/", nm_sp, back.thresh, "/Final_models"),
full.names = T)
lcsv <- lapply(fols, function(x) {
vec <- list.files(x, pattern = "\\d_samplePredictions.csv$", full.names = T)
print(vec)
sapply(vec, function(y) {
read.csv(y)[, "Cloglog.prediction"]
B
B
preds <- do.call(cbind, lcsv)
median_pred <- apply(preds, 1, median)
val <- ceiling(length(median_pred) * ©.05) + 1
values <- sort(median_pred)
thres <- values[val]
print(thres)
threshold <- data.frame("threshold" = thres)
write.csv(threshold, paste@("7_modelos", pro_bio, "/", nm_sp, back.thresh,
"/threshold", pro_bio, ".csv"), row.names = F)



#PLOT
model_bin <- model >= thres
plot(model_bin)

#PROYECCION
crs(model_bin) <- "EPSG:4326"

#GUARDAR RASTER

writeRaster(model_bin, paste@("7_modelos", pro_bio, "/", nm_sp, back.thresh,
"/Binariol.tif"), filetype = "GTiff", overwrite=T)

Anexo 5. Formulas utilizadas para la reclasificacion altitudinal de modelos binarios

e Alnus acuminata

((( "Binario_maj@1" != 1 ) AND ( "alt_ec@l" < 1000) ) * "Binario_maj@1" + ( ("Binario_maj@l1"=
1 ) AND ( "alt_ec@l"< 1000 ) ) * @ + ( ( "alt_ec@l">= 1000 ) ) * "Binario_maj@i") +
(¢ ( "Binario_maj@1" != 1 ) AND ("alt_ec@1" > 3500 ) ) * "Binario_maj@1"+ ( ("Binario_maj@1"=

1 ) AND ("alt_ec@1" > 3500 ) ) * @ + ( ( "alt_ec@l"<= 3500 ) ) * "Binario_maj@1")

e Caesalpinia spinosa

((( "Binario_maj@1" != 1 ) AND ( "alt_ec@l" < 1300) ) * "Binario_maj@1" + ( ("Binario_maj@l1"=
1 ) AND ( "alt_ec@1'"< 1300 ) ) * © + ( ( "alt_ec@1">= 1300 ) ) * "Binario_maj@1") +
((C ( "Binario_maj@1" !'= 1 ) AND ("alt_ec@l" > 2500 ) ) * "Binario_maj@1"+ ( ("Binario_maj@l1"=

1 ) AND ("alt_ec@1" > 2500 ) ) * @ + ( ( "alt_ec@l"<= 2500 ) ) * "Binario_maj@1")

e Jachellia macracantha
(( "Binario_maj@1" != 1 ) AND ( "alt_ec@1" > @ ) ) * "Binario_maj@1" + ( ("Binario_maj@1" =
1) AND ( "alt_ec@l" > @ ) ) * @ + ( ( "alt_ec@l" <= 2500 ) ) * "Binario_maj@1"

e Morella pubescens

((( "Binario_maj@1" != 1 ) AND ( "alt_ec@1" < 1100) ) * "Binario_maj@1" + ( ("Binario_maj@1"=
1 ) AND ( "alt_ec@l"< 1100 ) ) * @ + ( ( "alt_ec@l">= 1100 ) ) * "Binario_maj@1") +
(¢ ( "Binario_maj@1" != 1 ) AND ("alt_ec@1" > 3500 ) ) * "Binario_maj@1"+ ( ("Binario_maj@1"=

1 ) AND ("alt_ec@1" > 3500 ) ) * @ + ( ( "alt_ec@l"<= 3500 ) ) * "Binario_maj@i")
e  Piptocoma discolor

((( "Binario_maj@i1" != 1 ) AND ( "alt_ec@l" < 300) ) * "Binario_maj@1" + ( ("Binario_maj@l1"=
1 ) AND ( "alt_ec@l"< 300 ) ) * © + ( ( "alt_ec@l">= 300 ) ) * "Binario_maj@i1") +
(C ( "Binario_maj@1" !'= 1 ) AND ("alt_ec@l" > 2000 ) ) * "Binario_maj@l1"+ ( ("Binario_maj@l"=

1 ) AND ("alt_ec@1l" > 2000 ) ) * @ + ( ( "alt_ec@l"<= 2000 ) ) * "Binario_maj@1")
e  Vismia baccifera

((( "Binario_maj@i1" != 1 ) AND ( "alt_ec@l" < 200) ) * "Binario_maj@1" + ( ("Binario_maj@l1"=
1 ) AND ( "alt_ec@l"< 200 ) ) * @ + ( ( "alt_ec@1">= 200 ) ) * "Binario_maj@i") +
(C ( "Binario_maj@1" !'= 1 ) AND ("alt_ec@l" > 1800 ) ) * "Binario_maj@l1"+ ( ("Binario_maj@1"=

1 ) AND ("alt_ec@1l" > 1800 ) ) * @ + ( ( "alt_ec@l"<= 1800 ) ) * "Binario_maj@1")
Anexo 6. Script para determinar el rendimiento de los modelos
HHHHHH A SCRIPT 3 EVALUACION HHHHFH

# UNIVERSIDAD NACIONAL DE LOJA
# CENTRO DE INVESTIGACIONES TROPICALES DEL AMBIENTE Y BIODIVERSIDAD (CITIAB)

# PROYECTO: BIOMODELOS DE ESPECIES FORESTALES DE ECUADOR

# AUTORES: - ING. ERICK ANGAMARCA (UNL)

# - M. Sc. JUAN MAITA (UNL)

# ASESORES: - PH. D. (c) MARLON COBOS (UNIVERSIDAD DE KANSAS)
# - PH. D. TOWNSED PETERSON (UNIVERSIDAD DE KANSAS)
## TEMARIO

# FILTRADO DE DATOS
# PREPARACION DE DATOS
# EVALUACION

58



## 1. LIBRERIAS HHHFH R R R
pacman::p_load(raster, sf, kuenm, tidyverse, datasets, sp, data.table, terra)
## 2. VARIABLES B S s s

#LIMPIAR AREA DE TRABAJO
rm(list = 1s(all.names = TRUE))&cat("\014")&graphics.off()&gc()

#CARGAR DATOS ESPECIES
sp_info <- read.csv("spcies_alt.csv", header = T)
print(sp_info)

#VARIABLES EDITABLES

genus <- "Vismia" # GENERO

species <- "baccifera" # ESPECIE

pro_bio <- "_cc" # CC = CHELSA CLIMATE WC = WORLDCLIM
umbral_min <- 200 # RANGO ALTITUDINAL MINIMO

umbral_max <- 1800 # RANGO ALTITUDINAL MAXIMO

back.thresh <- "_2-5k_5" #BACKGROUND Y UMBRAL DE MODELOS ELEGIDOS

#NO EDITAR
nm_sp <- paste@(substring(genus, 1, 3), "_", substring(species, 1, 3)) #ABREV
name_sp <- paste@(genus, " ", species) #NOMBRE CIENTIFICO

## 3. SELECCION COLUMNAS ##H####H#HHHHHH AR

#CARGAR DATOS
ecu_buffer <- st_read("2_vector/ecu_buffer2.shp")
occ_puce <- read.csv(paste@("4_data_csv/paso_1/", nm_sp, " _puce"”, ".csv"))

#SLECCIONAR DATOS

occ_puce <- occ_puce[ , c('genero', 'especie', 'longitude','latitude')]
occ_puce <- unite(occ_puce, species, c(1:2), sep =" ", remove = TRUE)
occ_puce$species <- name_sp

#PLOT
plot(st_geometry(ecu_buffer))
points(occ_puce[, 2:3])

#GUARDAR CSV
sapply("4_data_csv/paso_2", function(x)if(!dir.exists(x))
dir.create(x, recursive = T))
write.csv(occ_puce, paste@("4_data_csv/paso_2/", nm_sp, "_ind", ".csv"),
row.names = F)

## 4. FILTRADO DE DATOS  ##Hf#HH#HH
#CARGAR DATOS

occ <- read.csv(paste@("4_data_csv/paso_2/", nm_sp,
header = TRUE, sep = ",", dec = ".")

_ind", ".csv"),

#EXCLUIR DATOS SIN COORDENADAS
occ_1 <- occ[!is.na(occ$longitude) & !is.na(occ$latitude), ]

#EXCLUIR DUPLICADOS

occ_1%$code <- paste(occ_1$species, occ_1$longitude,
occ_1%$latitude, sep = "_")

occ_2 <- occ_1[!duplicated(occ_1$code), 1:4]

#EXCLUIR VALORES DE CERO
occ_3 <- occ_2[occ_2%$longitude != 0 & occ_2$latitude != 0, 1:3]
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#CREAR CARPETA
sapply("4_data_csv/paso_3", function(x)if(!dir.exists(x))
dir.create(x, recursive = T))

#GUARDAR CSV
write.csv(occ_3, paste@("4_data_csv/paso_3/", nm_sp, "_ind", ".csv"),
row.names = FALSE)

## 5. ANALISIS DE DATOS ATIPICOS HHHH AR AR R

#CARGAR DATOS

occ_filt <- read.csv(paste@("4_data_csv/paso_3/", nm_sp, "_ind", ".csv"),
header = TRUE, sep = ",", dec = ".")

ecu_buffer <- st_read("2_vector/ecu_buffer2.shp")

#PUNTOS SHP
spatial_pts <- st_as_sf(occ_filt, coords = c("longitude","latitude"),
crs = st_crs(4326))

#RECORTE AREA ESTUDIO

#sf::sf_use_s2(FALSE) #apague el procesamiento s2 para usar version 1.0 de sf
spatial_pts <- suppressWarnings(st_intersection(spatial_pts, ecu_buffer))
spatial_pts$rmpshpr <- NULL

plot(st_geometry(ecu_buffer))

plot(spatial_pts[1], add = T)

#CREAR CARPETA
sapply("2_vector/registros_sp", function(x)if(!dir.exists(x))
dir.create(x, recursive = T))

#GUARDAR REGISTROS
st_write(spatial_pts, paste@("2_vector/registros_sp/", nm_sp, "_filt.shp"),
driver = "ESRI Shapefile", delete_layer = T)

#CARGAR PUNTOS SHP
spatial_pts_filt <- st_read(paste@("2_vector/registros_sp/", nm_sp, " filt.shp"))
alt <- rast("3_raster/wc_alt_ec.tif")

#EXTRACCION ALTITUD
data <- data.frame(spatial_pts_filt$species, st_coordinates(spatial_pts_filt),
terra::extract(alt, spatial_pts_filt, ID = F))

#ACTUALIZAR NOMBRES COLUMNAS
names(data) <- c("species", "longitude", "latitude", "alt")
names (data)

#ELIMINAR PUNTOS NA
data <- na.omit(data)

#PLOT
plot(alt)
points(data[, 2:3])

#VISUALIZAR DATOS
data %>% arrange(desc(alt)) %>% head(30)
data %>% arrange(desc(alt)) %>% tail(30)

#ELIMINAR DATOS ATIPICOS

data_umb_min <- data[data$alt > umbral_min, ]

data_umb_max <- data_umb_min[data_umb_min$alt < umbral_max, ]
data_umb_max$alt <- NULL



#CREAR CARPETA
sapply("4_data_csv/paso_4", function(x)if(!dir.exists(x))
dir.create(x, recursive = T))

#GUARDAR CSV
write.csv(data_umb_max, paste@("4_data_csv/paso_4/", nm_sp, "_ind", ".csv"),
row.names = F)

## 6. PREPARACION DE DATOS INDEPENDIENTES R

#CARGAR DATOS
m_variables <- stack(list.files(paste@("7_modelos", pro_bio, "/", nm_sp, back.thresh,
"/m_variables"), pattern = ".asc$",
full.names = T))
occ_ind <- read.csv(paste@("4_data_csv/paso_4/", nm_sp,
header = TRUE, sep = ",", dec = ".")

_ind", ".csv"),

occ.ind <- prep_independent_swd(
occ = occ_ind,
species = "species”,
longitude = "longitude",
latitude = "latitude",
raster.layers = m_variables,
save = F)

occ.ind

#ELIMINAR PUNTOS NA

occ.ind <- na.omit(occ.ind)

write.csv(occ.ind, paste@("7_modelos", pro_bio, "/", nm_sp, back.thresh, "/occ_ind.csv"),
row.names = F)

## 7. EVALUACION  ##HHHHHHE R

#EVALUACION DEL MODELO FINAL
occ.test <- read.csv(paste@("7_modelos", pro_bio, "/", nm_sp, back.thresh,
"/occ_ind.csv"))[,2:3]
occ.tra <- read.csv(paste@("7_modelos", pro_bio, "/", nm_sp, back.thresh,
"/occ_train.csv"))[,2:3]
model <- raster::raster(paste@("7_modelos", pro_bio, "/", nm_sp, back.thresh,
"/Final_Model_Stats/Statistics_E/Ecuador_current_med.tif"))

#PLOT
plot(model)
points(occ.test[, 1:2])

#ROC PARCIAL
partial_roc <- kuenm_proc(occ.test, model, threshold = 5, rand.percent = 50,
iterations = 500)

pROC_df_results <- data.frame(partial_roc["pROC_results"])

names (pROC_df_results) <- names(partial_roc$pROC_results)
write.csv(pROC_df_results, paste@("8_estadisticas/performance/", nm_sp, "/",

"pROC_total", pro_bio, ".csv"),
row.names = FALSE)

#TASA DE OMISION

omrs <- kuenm_omrat(model, threshold = 5, occ.tra, occ.test)

omrs_df <- data.frame(omrs)

names (omrs_df) <- names(omrs)

write.csv(omrs_df, paste@("8_ estadisticas/performance/", nm_sp, "/",
"OR_5_percent", pro_bio, ".csv"), row.names = FALSE)

Anexo 7. Numero de modelos analizados durante el proceso de calibracion
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Especie Todos los modelos can- Modelos estadistica- Modelos que cumplen Modelos que cumplen Modelos estadistica- Modelos estadistica- Modelos que cumplen to-
didatos mente significativos la tasa de omisién el criterio AICc mente significativos y mente significativos y dos los criterios
que cumplen la tasa de que cumplen el criterio
omision AlCc
WorldClim Chelsa WorldClim Chelsa WorldClim Chelsa WorldClim Chelsa WorldClim Chelsa WorldClim Chelsa WorldClim Chelsa

V. macracantha 4851 4851 4851 4850 22 182 6 4 22 181 6 4 1 3
V. baccifera 2058 4851 2038 4851 1444 28 26 1 1424 28 26 1 21 1
C. spinosa 2058 784 2058 784 899 73 2 17 899 73 2 17 1 10
M. pubescens 4851 4851 4851 4851 3206 3871 11 4 3206 3871 11 4 10 1
A. acuminata 2058 784 2058 784 790 162 4 2 790 162 4 2 4 1
P. discolor 2058 2058 2044 2058 127 1504 6 2 113 1504 6 2 1 2

Anexo 8. Certificado de traduccion del resumen
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Lic. Larry Palacio

Con cédula de identidad 1103982987, certificado como traductor e intérprete en

la Senescyt con registro MDT-3104-CCL-279678,

CERTIFICO:

Que tengo el conocimiento y dominio de los idiomas espariol e inglés y que la
_ traduccion del resumen de la tesis, “EVALUACION DE PRODUCTOS
BIOCLIMATICOS APLICADOS EN EL MODELAMIENTO DE DISTRIBUCION
DE ESPECIES FORESTALES PRIORITARIAS PARA RESTAURACION
FORESTAL DE ECUADOR’”, cuya autoria del estudiante Erick Dario Angamarca
Angamarca con cédula 1104980311, es verdadero y correcto a mi mejor saber y

entender.

Se autoriza al interesado hacer uso de la misma para los tramites que crea
convenientes.

Emitida en Loja, el primero de agosto de 2024.

)
I
)

Atentamente,

Y414
A
‘bic/Larry Palacio

Licenciado en Ciencias de la Educaciéon mencién Idioma Inglés
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