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Existen tres formas diferentes para modelar el nicho ecológico: 
1) los modelos correlativos que están basados en las asociaciones 
ambientales con los registros de ocurrencia de las especies 
(Peterson et al., 2015), 2) las simulaciones basadas en procesos que 
estiman las áreas de ocupación y ambientes asociados, con base 
en supuestos sobre las dimensiones del nicho y las capacidades 
de dispersión de las especies y 3) los modelos mecanísticos que 
se basan en conocer la respuesta de las condiciones ambientales 
en términos biofísicos y fisiológicos (Kearney et al., 2010; Wang 
et al., 2018). De los primeros, se derivan dos tipos, que aunque 
han sido considerados sinónimos vale la pena destacar sus 
diferencias: los modelos de nicho ecológico (MNE) que son 
el conjunto de condiciones teóricas que ocupan las especies 
y los modelos de distribución de especies (MDE) que son la 
representación geográfica de donde ocurren los MNE (Peterson 
& Soberón, 2012). Ambos se han popularizado gracias a la gran 
cantidad de información disponible, tanto biológica como 
geográfica (Ríos-Muñoz & Espinosa-Martínez, 2019a; Ríos-
Muñoz et al., 2020), así como por la facilidad que existe para 
manejar las herramientas que contienen los algoritmos de 
modelado que son parte fundamental del proceso (Ríos-Muñoz 
& Espinosa-Martínez, 2019b).

Para entender el funcionamiento de los modelos correlativos 
es necesario conocer los fundamentos biológicos y teóricos que 
existen en el proceso de modelado, de no hacerlo se pueden 
hacer interpretaciones erróneas o ignorar las limitaciones que 
pueden tenerse, además de las que se han mencionado para los 
datos biológicos y geográficos en editoriales anteriores (Ríos-
Muñoz & Espinosa-Martínez, 2019a; Ríos-Muñoz et al., 2020). 
Sin duda, el entendimiento de los fundamentos y conceptos es 
básico para plantear preguntas correctas y sobre todo, saber 
si este tipo de herramientas son las que necesitamos utilizar 
para poder contestar las preguntas planteadas (Ríos-Muñoz & 
Espinosa-Martínez, 2019b).

En esta editorial abordaremos los fundamentos relacionados 
con el proceso de modelado de nichos ecológicos, con la finalidad 
de conocer sus principios biológicos. Además, nos enfocaremos 
en una revisión de los algoritmos que han sido utilizados, con 
el propósito de que el lector tenga una idea de las diferentes 
opciones que existen y los programas en donde pueden 
encontrarse.
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El concepto de nicho ecológico 
El término nicho en el contexto ecológico ha sido utilizado por 
diferentes autores en distintos tiempos, desde que apareciera 
por primera vez publicado por Roswell H. Johnson (1910), en 
donde se refiere a espacios ambientales ocupados por diferentes 
especies en una misma región, aunque no da una definición del 
concepto. Posteriormente y de manera formal, Joseph Grinnell 
(1917) propuso que las condiciones climáticas y el hábitat están 
relacionados con el área de distribución de una especie, de 
manera que la disponibilidad de ambos elementos proporcionan 
el nicho con los recursos necesarios para que sólo una especie 
pueda ocuparlos y en caso de que llegara a estar disponible, otra 
especie puede utilizarlos e incluso señaló que los ocupantes de 
nuevos nichos son producto de un proceso evolutivo (Grinnell, 
1924). Posteriormente, Charles Elton (1927) definiría el término 
como “el lugar de un animal en su comunidad y su relación con 
la comida y sus enemigos, y en cierta medida también a otros 
factores” (Elton, 1927: 50). En esta definición, Elton propone 
que el papel de las especies está dado por la estructura de la 
comunidad ecológica, de manera que un mismo nicho puede 
tener diferentes especies en distintas partes del mundo, debido 
a que las comunidades se estructuran de manera similar (ej. 
herbívoros, carnívoros y carroñeros) o por tener atributos 
funcionales similares.

Treinta años más tarde George Evelyn Hutchinson (1957) 
establecería el nicho como un hipervolumen multidimensional, 
en donde cada eje que lo conforma corresponde a un estado del 
ambiente que permite a una especie existir indefinidamente. 
Sin embargo, de acuerdo con Hutchinson (1957, 1959, 1978) la 
multidimensionalidad está dada por dos tipos de variables, las 
que son independientes y las que están ligadas a la presencia de 
las especies, que actúan a diferentes escalas y que pueden estar 
ligadas de manera dinámica o no a la presencia de la especie 
(Soberón, 2007; Peterson et al., 2011).

En el caso de las variables que son independientes de 
la presencia de la especie (como podrían ser la altitud, la 
precipitación y la temperatura) han sido llamadas escenopoéticas 
(Hutchinson, 1978) y típicamente se han ligado a factores 
abióticos (Ríos-Muñoz et al., 2020) que actúan a macroescala 
(Peterson et al., 2011). Es importante mencionar que pueden 
existir factores bióticos que pueden ser independientes a la 
presencia de la especie y que, por lo tanto, también serían 
consideradas como variables escenopoéticas (Huthcinson, 1978). 
Por otro lado, las variables ligadas dinámicamente a la presencia 
de las especies, llamadas bionómicas (Hutchinson, 1978), son la 
presencia de depredadores o recursos alimenticios, las cuales 
operan a escalas locales y están relacionadas con las interacciones 

bióticas que puedan existir (Peterson et al., 2011). Ambos tipos 
de variables forman parte de la multidimensionalidad del nicho 
(Hutchinson, 1957).

Esta perspectiva de la multidimensionalidad del nicho ha 
hecho que se hable por un lado de nichos Grinellianos, como 
aquellos relacionados con aspectos ligados a la distribución 
geográfica o macreoescala y con base en variables escenopoéticas 
o fundamentales, y por otro de nichos Eltonianos, en donde 
las variables directamente relacionadas o bionómicas tienen 
influencia a escala local para que sea concretado o realizado 
(Hutchinson, 1957, 1959; Chase & Leibold, 2003; Soberon, 2007; 
Peterson et al., 2011).

Nichos y distribuciones geográficas
De acuerdo con Hutchinson (1957) existe una correspondencia 
entre el espacio ecológico y el espacio geográfico que ha 
sido llamada la dualidad de Hutchinson (Colwell & Rangel, 
2009). Esta dualidad consiste en que ambos espacios tienen 
una correspondencia en la que para cada punto en el espacio 
geográfico existe un punto en el espacio ecológico, dado por 
las variables ambientales. Sin embargo, un punto en el espacio 
ecológico puede ser encontrado en uno o más puntos del espacio 
geográfico. Esta dualidad ha permitido que se pueda partir 
desde un conocimiento geográfico de las especies (i.e. los sitios 
donde se han registrado) y junto con variables ambientales 
independientes (Ríos-Muñoz et al., 2020), pasar a un espacio 
ecológico en donde se pueda recrear una hipótesis de cómo es su 
nicho ecológico, para posteriormente ser proyectado al espacio 
geográfico y visualizarlo de forma bidimensional sobre un mapa 
(Peterson et al., 2011) (Fig. 1). Esta representación final no es más 
que una recreación del nicho ecológico hecha bajo las premisas 
de algún algoritmo de modelado y difícilmente podría ser 
interpretada como el área de distribución de la especie, ya que 
existen algunos elementos que valen la pena considerar y que se 
describirán a continuación.

Para poder ilustrar de manera sencilla los aspectos 
relacionados con la distribución de las especies y su nicho 
ecológico se ha propuesto el diagrama BAM (Soberon & Peterson, 
2005; Peterson et al., 2011). Este diagrama, nombrado así por los 
elementos que lo componen (bióticos, abióticos y movilidad) 
en un contexto geográfico, representa una síntesis basada en 
diagramas de Venn que permite identificar cómo la alteración 
en cualquiera de los elementos tiene influencia directa sobre la 
distribución de las especies (Soberón & Peterson, 2005) (Fig. 2). 
El primer componente B, representa la región en donde ocurren 
las interacciones bióticas específicas que son indispensables 
para que la especie pueda subsistir, mientras que el segundo 
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Figure 1. Process of ecological niche/species distribution modelling (ENM/SDM). The process is divided in a geographic space, where it is possible to represent the biological (A) and 

geographic (B) data, which are combined in an ecological space (theoretical), where the biological data are located in the environmental context of the geographic data (C). From this 

identification the modelling algorithms are used to recreate the ecological niche, in this example the envelope algorithm is represented (Bioclim) (D). Finally, the model created by the 

algorithm is moved to the geographic space as an ENM/SDM (E).

Figura 1. Proceso de modelado de nicho ecológico/distribución de especies (MNE/MDE). El proceso está dividido en un espacio geográfico, en el que es posible representar los datos 

biológicos (A) y los datos geográficos (B), los cuales se combinan en un espacio ecológico (teórico), en donde se ubican los datos biológicos en el contexto ambiental de los datos geográficos 

(C). A partir de esta identificación se utilizan los algoritmos de modelado para recrear el nicho ecológico, en este ejemplo la representación es de un algoritmo de envoltura (Bioclim) (D). 

Finalmente, el modelo creado por el algoritmo es trasladado en el espacio geográfico como un MNE/MDE (E).
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componente A, se refiere a las condiciones abióticas. Finalmente 
el componente M, se refiere al área que es accesible para la especie, 
dada su capacidad de movilidad, así como los medios externos 
por los que pueda desplazarse (ej. los factores antropogénicos) 
(Soberón & Peterson, 2005; Peterson et al., 2011) o por la 
restricción dada debido a su historia biogeográfica, incluyendo 
su capacidad o incapacidad de superar barreras preexistentes 
(Morrone, 2004). De esta manera,  la intersección de los 
elementos A y B representa los sitios en donde las condiciones 
bióticas y abióticas son favorables para que la especie pueda 
sobrevivir dadas las preferencias de la especie como lo señala 
Hutchinson (1957). Sin embargo, al agregar el factor M, permite 
diferenciar entre un área potencial (intersección de A y B) de 
un área ocupada (la intersección entre los tres elementos). Esto 
permite identificar que el área de distribución de las especies 
tiene una restricción espacial de las condiciones bióticas y 
abióticas que son favorables para una especie.

En el contexto de los MNE/MDE hay que considerar que 
los datos biológicos con los que contamos provienen de la 
intersección de los tres elementos. Además, la información que 
utilizamos para poder relacionarlos proviene en su gran mayoría 
del contexto abiótico, debido a que las interacciones bióticas 
son difíciles de interpretar en el contexto geográfico o son 
completamente desconocidas para algunas especies (Soberon & 
Peterson, 2005). Por esta razón, la mayoría de los algoritmos de 
modelado de nicho únicamente relacionan los datos biológicos 
con características geográficas representadas sólo por el contexto 
abiótico (MNE), por lo que los MDE son una aproximación a lo 
que de verdad representa la distribución de las especies.

Los algoritmos de modelado
A pesar de las limitaciones de los MNE/MDE, al no considerar 
el factor B, son herramientas muy útiles para aproximarse a 
la distribución de las especies, y los algoritmos de modelado 
son fundamentales para poder hacer una representación 
en el espacio ecológico que pueda ser trasladada al contexto 
geográfico (Fig. 1). A lo largo de los años, se han propuesto 
distintos algoritmos basados en métodos diferentes para 
poder hacer la representación del nicho ecológico. Por esta 
razón hemos clasificado diversos algoritmos en función de los 
métodos en los que se fundamentan; cabe señalar que no se 
trata de una clasificación basada en una revisión exhaustiva, 
sino es más bien un recuento para dar a conocer diferentes 
grupos de algoritmos, con la finalidad de que se conozcan los 
principios de su funcionamiento, tomando en cuenta el tipo de 
método que emplea cada uno para tomar decisiones informadas 
(en el Apéndice 1 se incluyen todas las ligas y referencias de los 
algoritmos de los que hacemos mención en esta parte).

Los primeros algoritmos que se propusieron fueron los de 
envoltura ambiental (environmental envelope), cuya lógica de 
funcionamiento es muy simple, ya que lo hacen a partir de la 
representación de valores máximos y mínimos de las variables 
ambientales identificadas a partir de los registros biológicos 
(Pliscoff & Fuentes-Castillo, 2011; Franklin, 2012), o se trata 
de modificaciones que permitan ajustarse mejor a los datos 
puntuales (ej. HABITAT, Walker & Cocks, 1991). Estos algoritmos 
tienen algunas limitantes, ya que al considerar los registros 
extremos se puede ampliar la hipótesis del espacio ecológico 
de la especie debido a que se trata de individuos fuera de las 
condiciones favorables al encontrarse durante su migración 
(Menchetti et al., 2019), individuos que disminuyen su actividad 
durante estaciones específicas del año como verano o invierno 
para evitar condiciones desfavorables (Nowakowska et al., 2009; 
Davis & DeNardo, 2010). También puede tratarse de individuos 
juveniles que exploran áreas geográficas alejadas donde las 
condiciones no son favorables para establecerse o de registros 
accidentales de individuos que se consideran vagabundos o 
vagantes (Cáceres Murrie et al., 2018). Además, es necesario 
considerar que el área de distribución de las especies depende del 
factor de escala al que sea analizado, por lo que aunque a escalas 
globales, continentales o regionales parecen ser continuas, a 
escalas locales no son homogéneas debido a que no todos los 
lugares a nivel local reúnen las condiciones favorables para 
que una especie pueda subsistir, a lo que se le ha denominado 
anisotropía (Rapoport & Monjeau, 2001; Soberón & Peterson, 
2011), aunque métodos como el de estimación de densidad del 
Kernel son capaces de ajustarse considerando la anisotropía 
ambiental (Blonder et al., 2014).

Otros algoritmos se basan en la similitud ambiental 
(environmental distance) de los registros biológicos. A partir de 
ésta se establecen valores que pueden ser cercanos o lejanos 
dando una idea del comportamiento de la similitud ecológica 
entre los registros de manera multidimensional en el espacio 
ecológico. En algunos casos, este grupo de algoritmos se 
modifica para transformar las distancias en probabilidades 
usando una distribución χ2, como en el caso de las distancias de 
Mahalanobis (Etherington, 2019), lo que da como resultado un 
mapa de probabilidades basado en las distancias ecológicas de 
los datos de presencia.

Se han desarrollado también algoritmos con base en 
estadística multivariada (multivariate statistics methods) como 
los análisis de componentes principales (Hirzel et al., 2002). 
Estos algoritmos utilizan los datos de presencia y seleccionan 
combinaciones ambientales de toda el área geográfica donde 
se realizará el modelo (llamados datos de entorno o background) 
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para poder representar con variables ortogonales el espacio 
ecológico; sin embargo, la explicación directa de las variables es 
complicada, ya que todas las variables tienen un aporte en cada 
uno de los componentes.

Otro grupo corresponde a los algoritmos basados en análisis 
de regresión y clasificación (regression and classification analyses). 
Los que se basan en regresión, establecen una relación lineal o 
no lineal entre las variables ambientales y los datos de presencia 
para estimar la probabilidad de su presencia (Franklin, 
2012). Por otro lado, los algoritmos de clasificación consisten 
en ordenaciones basadas en un conjunto reglas (ya sean 
descriptivas y/o discriminantes), donde se asigna una clase para 
cada combinación de las variables, a partir de la cual generan un 
modelo en el que se determina la probabilidad de la presencia 
de una especie (Becerra et al., 2016). Existen algoritmos que 
combinan estos métodos como los árboles de clasificación y 
regresión (De'ath & Fabricius, 2000).

Los métodos basados en el procesamiento de imágenes 
satelitales y aéreas (images processing methods) también se han 
utilizado en la elaboración de los MNE/MDE. El único algoritmo 
basado en este tipo de métodos es WhyWhere (Stockwell, 
2006). El método consiste en filtrar gran cantidad de variables 
ambientales para encontrar las que mejor se ajusten con los 
datos de presencia, a través de un proceso iterativo en el que las 
mejores dos variables son clasificadas y comparadas con el resto 
para obtener un modelo final.

Los algoritmos de aprendizaje automático (machine learning), 
se basan en procesos iterativos que permiten identificar las 
asociaciones de datos de presencia y datos de no presencia 
(background o pseudoausencias), los cuales son aleatorizados 
y divididos en grupos de entrenamiento y validación 
(Bhattacharya, 2013). Los procesos iterativos permiten reconocer 
patrones generados a partir de los datos de entrenamiento y 
validación hasta un umbral, en el que los resultados dejan de 

Figure 2. Schematic representation of BAM diagram. The square G represents the geographic space where the biotic factors (green circle, B), abiotic factors 

(blue circle, A) and mobility (red circle, M) occur. The intersection G0 represents the distribution area of a given species whereas G1 represents the invadable 

distributional area. Taken and modified from Soberón & Peterson (2005).

Figura 2. Representación esquemática del diagrama BAM. El cuadro G representa el espacio geográfico donde se encuentran los factores bióticos (círculo 

verde, B), factores abióticos (círculo azul, A) y movilidad (círculo rojo, M). La intersección G0 representa el área de distribución de una especie, mientras que G1 

representa el área de distribución invadible. Tomado y modificado de Soberón & Peterson (2005).
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ser significativamente diferentes, o bien cuando se alcanza un 
número finito de repeticiones (Dey, 2016). Algunos algoritmos 
han sido muy utilizados como el Algoritmo Genético de 
Producción de Conjuntos de Reglas (Genetic Algorithm for Rule-Set 
Production, GARP), que funciona a través de un algoritmo genético 
(Stockwell & Peters, 1999) o Maxent, basado en máxima entropía 
(Phillips et al., 2006). Es común que este tipo de algoritmos 
combinen algunos más simples como los de envoltura o los de 
regresión, con la finalidad de integrar diferentes métodos y 
poder generar representaciones de los nichos ecológicos más 
complejas y, en teoría, más precisas (Stockwell & Peters, 1999; 
Phillips et al., 2006).

Es necesario recordar que cada algoritmo hace una 
representación distinta del nicho de la especie y que no existen 
nichos buenos o malos, sino representaciones diferentes por lo 
que es indispensable entender cómo funcionan para tener un 
mejor criterio informado de lo que se está utilizando.
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APÉNDICE 1. CLASIFICACIÓN DE ALGORITMOS DE MNE/MDE Y LOS SOFTWARES DONDE 
ESTÁN IMPLEMENTADOS/ 
CLASSIFICATION OF MNE / MDE ALGORITHMS AND THE SOFTWARE WHERE THEY ARE 
IMPLEMENTED

Algoritmo Cita Software Cita

1. Envoltura ambiental (Environmental envelope)

BIOCLIM. Sistema de Predicción y Análisis 
Bioclimático (Bioclimate Analysis and 
Prediction System)

Nix (1986); Booth et al. 
(2014)

openModeller 1.5.0 y openModeller Desktop 1.1.0
(http://openmodeller.sourceforge.net/)

Muñoz et al. (2011) 

DIVA-GIS (https://www.diva-gis.org/)
Hijmans et al. 
(2001)

Paquete de R: dismo (https://CRAN.R-project.org/
package=dismo)

Hijmans et al. 
(2017)

ModEco (http://www.3decology.org/modeco/) Guo & Liu (2010)

ANUCLIM 6.1 (https://fennerschool.anu.edu.au/
research/products/anuclim)

Xu & Hutchinson 
(2011)

mMWeb (https://sourceforge.net/p/mmweb/code/2/
tree/trunk/) 

Qiao et al. (2012)

HABITAT Walker & Cocks (1991) NA NA

KDE. Estimación de Densidad del Kernel 
(Kernel Density Estimation)

Silverman (1986); Blonder 
et al. (2014)

Paquete de R: hypervolume (2.0.12) (https://cran.r-
project.org/web/packages/hypervolume/index.html)

Blonder (2015)

RES. Idoneidad Ambiental Relativa 
(Relative Environmental Suitability)

Kaschner et al. (2006)

openModeller 1.5.0 y openModeller Desktop 1.1.0
(http://openmodeller.sourceforge.net/)

Muñoz et al. (2011)

Disponible en: www.aquamaps.org
Kaschner et al. 
(2019)

2. Similitud ambiental (Environmental distance)

Distancia de Mahalanobis (Mahalanobis 
Distance)

Clark et al. (1993); 
Etherington (2019)

Paquete de R: adehabitat (https://cran.r-project.
org/web/packages/adehabitat/index.html)

Calenge (2006)

DOMAIN Carpenter et al. (1993)

Paquete de R: dismo (https://CRAN.R-project.org/
package=dismo)

Hijmans et al. 
(2017)

DIVA-GIS (https://www.diva-gis.org/)
Hijmans et al. 
(2001)

Paquete de R: adehabitat (https://cran.r-project.
org/web/packages/adehabitat/index.html)

Calenge (2006)

DOMAIN Carpenter et al. (1993) ModEco (http://www.3decology.org/modeco/) Guo & Liu (2010)
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Algoritmo Cita Software Cita

ENVDIST. Distancia ambiental 
(Environmental Distance)

Carpenter et al. (1993)

openModeller 1.5.0 y openModeller Desktop 1.1.0
(http://openmodeller.sourceforge.net/)

Muñoz et al. (2011)

mMWeb (https://sourceforge.net/p/mmweb/code/2/
tree/trunk/)

Qiao et al. (2012)

NPPEN. Nicho Ecológico No Paramétrico 
Probabilístico (Non Parametric 
Probabilistic Ecological Niche)

Beaugrand et al. (2011) Paquete de R: (https://github.com/jiho/nppen)
Jean-Olivier 
(2020)

3. Basados en estadística multivariada (Multivariate statistics methods)

CSM. Modelo de Espacio Climático (Climate 
Space Model)

Robertson et al. (2001)
openModeller 1.5.0 y openModeller Desktop 1.1.0
(http://openmodeller.sourceforge.net/)

Muñoz et al. (2011)

ENFA. Análisis Factorial del Nicho 
Ecológico/ Análisis de Factores del 
Nicho Ecológico (Ecological Niche Factor 
Analysis)

Hirzel et al. (2002)

Biomapper (https://www2.unil.ch/biomapper/) Hirzel (2004)

openModeller 1.5.0 y openModeller Desktop 1.1.0
(http://openmodeller.sourceforge.net/)

Muñoz et al. (2011)

Paquete de R: adehabitat (https://cran.r-project.
org/web/packages/adehabitat/index.html)

Calenge (2006)

mMWeb (https://sourceforge.net/p/mmweb/code/2/
tree/trunk/) 

Qiao et al. (2012)

FDA. Análisis Flexible de Discriminantes 
(Flexible discriminant analysis)

Hastie et al. (1994)

Paquete de R: mda (0.5-2) (https://cran.r-project.
org/web/packages/mda/index.html)

Hastie & 
Tibshirani (2020)

Paquete de R: biomod2  (https://cran.r-project.org/
web/packages/biomod2/index.html)

Thuiller et al. 
(2020)

FloraMap v 2. Jones et al. (2002) FloraMap Jones et al. (2002)

MARS. Regresión Multivariada Adaptativa 
por Splines (Multivariate Adaptive 
Regression Splines)

Friedman (1991)

Paquete de R: biomod2 (https://cran.r-project.org/
web/packages/biomod2/index.html)

Thuiller et al. 
(2020)

Paquete de R: mda (0.5-2) (https://cran.r-project.
org/web/packages/mda/index.html)

Hastie & 
Tibshirani (2020)

mMWeb (https://sourceforge.net/p/mmweb/code/2/
tree/trunk/)

Qiao et al. (2012)
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Algoritmo Cita Software Cita

4. Análisis de regresión y clasificación (Regression and classification analyses)

CART. Árboles de Clasificación y Regresión 
(Classification and Regression Trees).

De’ath & Fabricius (2000)

CART (Incluido en software comercial de estadística 
(ej. JMP)).

NA

Paquete de R: sdm (https://cran.r-project.org/web/
packages/sdm/index.html) 

Naimi & Araujo 
(2016)

CTA. Análisis de Árboles de Clasificación 
(Classification Tree Analysis).

Breiman et al. (1984)

Paquete de R: biomod2 (https://cran.r-project.org/
web/packages/biomod2/index.html)

Thuiller et al. 
(2020)

mMWeb (https://sourceforge.net/p/mmweb/code/2/
tree/trunk/)

Qiao et al. (2012)

GAM. Modelos Aditivos Generalizados 
(Generalized Additive Model).

Hastie & Tibshirani (1990); 
Guisan et al. (2002)

Paquete de R: mgcv (https://cran.r-project.org/web/
packages/mgcv/index.html)

Wood (2017)

Paquete de R: biomod2 (https://cran.r-project.org/
web/packages/biomod2/index.html)

Thuiller et al. 
(2020)

Paquete de R: dismo (https://CRAN.R-project.org/
package=dismo)

Hijmans et al. 
(2017)

S-PLUS 8 (https://s-plus.software.informer.
com/8.0/)

Insightful 
Corporation (2007)

mMWeb (https://sourceforge.net/p/mmweb/code/2/
tree/trunk/)

Qiao et al. (2012)

GDM. Modelos de Disimilitud Generalizados 
(Generalized Dissimilarity Modelling).

Ferrier et al. (2007)
Paquete de R: gdm (1.4.2) (https://cran.r-project.
org/web/packages/gdm/index.html)

Fitzpatrick et al. 
(2020)

GLM. Modelos Lineales Generalizados 
(Generalized Linear Models).

Nelder & Wedderburn 
(1972); Guisan et al. (2002)

Paquete de R: biomod2 (https://cran.r-project.org/
web/packages/biomod2/index.html)

Thuiller et al. 
(2020)

Paquete de R: hier.part (https://cran.r-project.org/
web/packages/hier.part/index.html)

Nally & Walsh 
(2004)

Paquete de R: dismo (https://CRAN.R-project.org/
package=dismo)

Hijmans et al. 
(2017)

mMWeb (https://sourceforge.net/p/mmweb/code/2/
tree/trunk/)

Qiao et al. (2012)

ModEco (http://www.3decology.org/modeco/) Guo & Liu (2010)

S-PLUS (https://s-plus.software.informer.com/8.0/)
Insightful 
Corporation (2007)
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Algoritmo Cita Software Cita

MA. Algoritmo de Marble (Marble 
Algorithm).

Qiao et al. (2015)
mMWeb (https://sourceforge.net/p/mmweb/code/2/
tree/trunk/)

Qiao et al. (2012)

SGDM. Modelos de Disimilitud Generalizada 
Dispersa (Sparse Generalized Dissimilarity 
Modelling).

Leitão et al. (2015)
Paquete de R: sgdm (https://github.com/
sparsegdm/sgdm_package)

Leitão et al. (2017)

5. Métodos de procesamiento de imágenes (Images processing methods)

WW. Por qué-Dónde (WhyWhere). Stockwell (2006)
Paquete de R: WhyWhere (https://github.com/
davids99us/whywhere)

Stockwell (2015)

6. Aprendizaje automático (Machine learning)

ANN. Red Neuronal Artificial (Artificial 
Neural Network).

Zupan (1994)

OpenModeller 1.5.0 (http://openmodeller.
sourceforge.net/)

Muñoz et al. (2011)

Stuttgart Neural Network Simulator 4.1 (http://www.
ra.cs.uni-tuebingen.de/SNNS/welcome.html)

Pearson et al. 
(2002)

Paquete de R: biomod2 (https://cran.r-project.org/
web/packages/biomod2/index.html)

Thuiller et al. 
(2002)

mMWeb (https://sourceforge.net/p/mmweb/code/2/
tree/trunk/)

Qiao et al. (2012)

ModEco (http://www.3decology.org/modeco/) Guo & Liu (2010)

Paquete de R: nnet (https://CRAN.R-project.org/
package=nnet/)

Venables & Ripley 
(2002)

GARP. Algoritmo Genético de Producción 
de Conjunto de Reglas (Genetic Algorithm 
for Rule-set Production)

Stockwell (1999); 
Stockwell & Peters (1999)

openModeller 1.5.0 y openModeller Desktop 1.1.0 
(http://openmodeller.sourceforge.net/)

Muñoz et al. (2011)

mMWeb (https://sourceforge.net/p/mmweb/code/2/
tree/trunk/)

Qiao et al. (2012)

DesktopGARP (https://desktop-garp.software.
informer.com/1.1/)

Scachetti-Pereira 
(2003)

GBM. Modelo de Incremento Generalizado 
(Generalized Boosted Models).

Friedman et al. (2000)

Paquete de R: dismo (https://CRAN.R-project.org/
package=dismo)

Hijmans et al. 
(2017)

Paquete de R: gbm (https://cran.r-project.org/web/
packages/gbm/index.html)

Ridgeway (2010)

Paquete de R: biomod2 (https://cran.r-project.org/
web/packages/biomod2/index.html)

Thuiller (2020)
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Algoritmo Cita Software Cita

GBM. Modelo de Incremento Generalizado 
(Generalized Boosted Models).

Friedman et al. (2000)
mMWeb (https://sourceforge.net/p/mmweb/code/2/
tree/trunk/)

Qiao et al. (2012)

LOBAG. Envoltura de Sesgo Bajo (Low-Bias 
Bagging).

Drake (2014)
Paquete de R: kernlab (https://cran.r-project.org/
web/packages/kernlab/index.html)

Karatzoglou et al. 
(2004)

LOBAG-OC. Envoltura de Sesgo Bajo de 
Una Clase (Low-Bias Bagging-One-Class).

Drake (2014)
Paquete de R: kernlab (https://cran.r-project.org/
web/packages/kernlab/index.html)

Karatzoglou et al. 
(2004)

Maxent. Modelo de Máxima Entropía 
(Maximum Entropy Modeling).

Phillips et al. (2006, 2017b)

Paquete de R: dismo (https://CRAN.R-project.org/
package=dismo)

Hijmans et al. 
(2017)

Maxent 3.4.4 (https://biodiversityinformatics.amnh.
org/open_source/maxent/)

Phillips et al. 
(2017a)

mMWeb (https://sourceforge.net/p/mmweb/code/2/
tree/trunk/)

Qiao et al. (2012)

ModEco (http://www.3decology.org/modeco/) Guo & Liu (2010)

Paquete de R: biomod2  (https://cran.r-project.org/
web/packages/biomod2/index.html/)

Thuiller et al. 
(2020)

RF. Bosques Aleatorios (Random Forest). Breiman (2001)

Paquete de R: biomod2  (https://cran.r-project.org/
web/packages/biomod2/index.html)

Thuiller et al. 
(2020)

Paquete de R: randomForest (https://cran.r-project.
org/web/packages/randomForest/)

Liaw & Wiener 
(2002)

Paquete de R: dismo (https://CRAN.R-project.org/
package=dismo)

Hijmans et al. 
(2017)

mMWeb (https://sourceforge.net/p/mmweb/code/2/
tree/trunk/)

Qiao et al. (2012)

SVM. Máquinas de Vectores de Soporte 
(Support Vector Machine).

Vapnik (1995); Guo et al. 
(2005)

openModeller 1.5.0 y openModeller Desktop  1.1.0 
(http://openmodeller.sourceforge.net/)

Muñoz et al. (2011)

mMWeb (https://sourceforge.net/p/mmweb/code/2/
tree/trunk/)

Qiao et al. (2012)

Paquete de R: kernlab (https://cran.r-project.org/
web/packages/kernlab/index.html)

Karatzoglou et al. 
(2004)

Paquete de R: e1071 (https://CRAN.R-project.org/
package=e1071)

Meyer et al. (2020)

ModEco (http://www.3decology.org/modeco/) Guo & Liu (2010)
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