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RESUMEN 

La protección de la biodiversidad es fundamental para asegurar la prevalencia de especies, 

ecosistemas y los servicios que proporcionan. Las especies de coníferas dentro de la SMO y 

el noreste de México son una pieza clave en los ecosistemas montañosos de la región. Las 

ANP son fundamentales para la protección de la diversidad y los ecosistemas. No obstante, 

en México, la designación de ANP no siempre se lleva a cabo con metodologías claras y 

sistematizadas, y de igual forma, los índices de evaluación de diversidad la mayoría de las 

veces están basados en la riqueza de especies. En esta investigación se plantea el uso del 

índice de diversidad filogenética en conjunto con la riqueza de especies para la detección de 

zonas prioritarias para la conservación de las especies de coníferas de la SMO. Así como el 

modelado de distribución potencial de las especies, así como el mapeo de distribución de la 

riqueza de especies (RE) y diversidad filogenética (DF) de las coníferas dentro de la SMO.  

Los objetivos de esta investigación fueron analizar los patrones de distribución de estos 

índices de diversidad, la detección de especies y zonas prioritarias para su conservación y la 

evaluación de la representatividad de las especies de coníferas dentro de las ANP. Los mapas 

de distribución de DF y RE revelaron patrones de distribución con una mayor concentración 

de zonas altamente diversas dentro de la región montañosa de la gran sierra plegada. Así 

mismo, se pudieron identificar tres regiones dentro de la SMO que serían zonas prioritarias 

para la conservación de las coníferas. Igualmente, se evaluó la priorización de las especies 

con base en su historia evolutiva y categoría de riesgo mediante el índice EDGE y EDLE, se 

reconocieron distintas especies prioritarias de acuerdo con su categoría de riesgo a nivel 

global y nacional. Finalmente, los análisis de representatividad de las especies de coníferas 

revelaron que, dentro de las ANP del noreste de México, se encuentran porcentajes 

significativos de la superficie total de distribución de los seis tipos de ecosistemas vegetales 

que albergan estas especies. 

 

 

 

 



 

 

ABSTRACT 

The protection of biodiversity is crucial to ensure the prevalence of species, ecosystems, and 

the services they provide. Conifer species within the Sierra Madre Oriental (SMO) and 

northeastern Mexico play a key role in the mountainous ecosystems of the region. Natural 

Protected Areas (NPA) are essential for safeguarding diversity and ecosystems. However, in 

Mexico, the designation of NPA is not always carried out with clear and systematized 

methodologies, and likewise, diversity assessment indices are often based on species 

richness. This research proposes the use of the phylogenetic diversity index along with 

species richness for detecting priority conservation areas for SMO conifer species. This 

includes potential distribution modeling of species, as well as mapping the distribution of 

species richness (RE) and phylogenetic diversity (DF) of conifers within the SMO. 

The objectives of this research were to analyze the distribution patterns of these diversity 

indices, detect species and priority conservation areas, and evaluate the representativity of 

conifer species within NPA. Maps of DF and RE distribution revealed patterns with a higher 

concentration of highly diverse areas within the mountainous region of the great folded 

Sierra. Three regions within the SMO were identified as priority conservation areas for 

conifers. Additionally, prioritization of species based on their evolutionary history and risk 

category was assessed using the EDGE and EDLE indices, recognizing different priority 

species based on their global and national risk category. Finally, analyses of representativity 

of conifer species revealed that significant percentages of the total distribution area of the six 

types of vegetation ecosystems hosting these species are within the NPA of northeastern 

Mexico. 
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I. INTRODUCCIÓN  

Dentro de la provincia fisiográfica de la Sierra Madre Oriental, la heterogeneidad geográfica 

es una característica que ha propiciado la diversificación de los ecosistemas y tipos de 

vegetación (Salinas et al., 2022). En esta cadena montañosa, las coníferas destacan como uno 

de los grupos con mayor extensión territorial, otorgándoles un papel de gran relevancia como 

componente ecológico principal. Dentro de la SMO existen aproximadamente 30 especies de 

coníferas (Gernandt y Pérez, 2014), estas especies cumplen con roles ecológicos importantes 

como evitar la erosión de los suelos, regulación de ciclos biogeoquímicos y ser fuente de 

alimento y refugio para otras especies animales y vegetales (Rzedowski y Huerta, 1994; 

Gosz, 1981). Este grupo muestra cierta preferencia por los sitios en altitudes por encima de 

los 2000 m.s.n.m. y climas templados, sin embargo, algunos de sus miembros se encuentran 

presentes en ecosistemas como bosques de galería, bosques mixtos e incluso matorrales 

xerófilos (Rzedowski y Huerta, 1994). Sin embargo, bajo el escenario actual del cambio 

climático, estas especies muestran una vulnerabilidad particular debido a sus requerimientos 

ambientales (precipitación, temperatura) y características de su hábitat (altitud, topografía). 

Así mismo, enfrentan amenazas como la sobreexplotación por el aprovechamiento, plagas e 

incendios forestales (Del Castillo et al., 2014).  

Dada la importancia ecológica del grupo y las amenazas a las que se enfrenta, es evidente la 

necesidad de establecer medidas para su protección dentro de la SMO. En México, una de 

las principales estrategias para la protección de la diversidad es la designación de espacios 

conocidos como Áreas Naturales Protegidas (ANP); estas zonas tienen como objetivo 

principal preservar los ecosistemas naturales representativos del país, asegurando su 

mantenimiento y equilibrio (CONANP, 2022). Sin embargo, la eficiencia de estos espacios 

se ha visto comprometida debido a que su selección no siempre se realiza de la forma más 

adecuada (Blackman et al., 2015; Figueroa & Sánchez-Cordero, 2008; Salcido, 1995). Se ha 

documentado ya la carencia de una metodología sistematizada (CONABIO, 2007) que ha 

derivado en una preferencia por designar espacios no utilizables para actividades económicas 

(agricultura, ganadería), que son de difícil acceso, o que se basan en la presencia de especies 

bandera o endémicas. Dichas características se toman en cuenta sin analizar la composición 

y prioridad del ecosistema como tal (Eguiarte et al., 1999). Así mismo, se debe considerar 

que este no es el único problema de las ANP, en muchas ocasiones su deficiencia se encuentra 
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ligada a diversos conflictos de interés, la falta de financiamiento de las instituciones 

responsables de su monitoreo y gestión es una ventana de oportunidad para el 

aprovechamiento ilegal de los recursos naturales. Se ha registrado que dentro de estas zonas 

siguen ocurriendo actividades extractivas y cambios de uso de suelo, lo que perjudican a la 

flora (González-Fernández et al., 2022; Sánchez-Reyes et al., 2017) y a la fauna (Escobar-

Luján et al., 2022; Sahagún-Sánchez et al., 2018).  

De manera tradicional, la evaluación de la biodiversidad de un sitio se ha realizado utilizando 

parámetros con base en la riqueza de especies (Aguilar et al., 2021). Sin embargo, este tipo 

de métricas dejan de lado rasgos intrínsecos de las especies, como sus características 

funcionales e historia evolutiva, lo que es esencial para comprender las interacciones entre 

especies y ecosistemas (Cadotte et al., 2011). En este contexto, se ha explorado la posibilidad 

de realizar análisis incorporando estas características de las especies, con el objetivo de 

establecer metas de conservación más adecuadas (Escobar et al., 2022; Srivastava et al., 

2012; Devictor et al., 2010), y que vayan de acuerdo con las problemáticas actuales 

asegurando la preservación de las especies y su función en el ecosistema.  

Nuevos índices para la estimación de la diversidad han sido propuestos, por ejemplo, la 

diversidad filogenética (DF) propuesta por Faith (1992), incorpora las diferencias entre 

especies a través de su historia evolutiva, la cual es calculada con un árbol filogenético. El 

uso de este índice nos permite comparar entre comunidades las diferencias de composición 

de las especies, así como inferir la diversidad funcional y diferenciación filogenética de sus 

especies (Devictor et al., 2010). Así mismo, se ha propuesto otro índice que nos permite 

calcular la singularidad evolutiva de cada especie, esto se refiere a especies o linajes que 

hayan tenido cambios característicos que resultaron en divergencias únicas que contribuyen 

de forma significativa a la diversidad filogenética de un ecosistema o región. Este índice se 

conoce como distinción evolutiva (DE) (Cadotte et al., 2010). Este mismo análisis de DE 

permite priorizar especies vitales para los ecosistemas, analizando su singularidad evolutiva 

y relacionarlo con la categoría de riesgo de las especies nacional e internacional, lo que se 

conoce como índice EDGE y EDLE (Evolutionarily Distinct and Globally Endangered y 

Evolutionarily Distinct and Locally Endangered, por sus siglas en inglés) dándole aún más 

peso a aquellas especies con alta singularidad y un estado de conservación vulnerable (Forest 

et al., 2018; Pearse et al., 2015).  
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Con la aplicación de estas métricas, podemos analizar a especies y comunidades como 

unidades con características únicas, permitiéndonos realizar análisis de distribución de 

diversidad. Esto haría posible detectar regiones que sean prioritarias para la conservación, 

dada la composición de sus comunidades y la singularidad de sus especies (Posadas et al., 

2001).  

En este trabajo se plantea realizar un análisis de distribución de diversidad de las coníferas 

con los parámetros anteriormente descritos (DT, DF, y DE). Así mismo, evaluar la 

representatividad del grupo de las coníferas dentro de las ANP y detectar posibles zonas de 

alta diversidad, mismas que puedan ser consideradas como prioritarias y que no se encuentren 

correctamente representadas dentro de estas zonas. Igualmente se pretende detectar especies 

cruciales en el ecosistema, y generar antecedentes para en un futuro, poder integrar este tipo 

de análisis en la toma de decisiones para la designación de estos espacios o la modificación 

de sus polígonos.  
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II. ANTECEDENTES 

2.1 Modelos de distribución potencial 

Los modelos de distribución potencial se refieren a análisis realizados para estimar el área 

geográfica donde habita una especie determinada (Soberón et al., 2017). Se construyen con 

base en coordenadas de presencia de especies, las cuales se relacionan con capas 

bioclimáticas (precipitación, temperatura), topográficas (elevación) y edafológicas (tipo de 

suelo, pH del suelo). Con esta información el algoritmo de modelación analiza los 

requerimientos ambientales específicos para cada especie, y se encarga de proyectar la 

distribución de las especies en aquellas áreas del área de estudio que tienen las condiciones 

adecuadas para su establecimiento (Mateo et al., 2011). Es por ello que se conoce como 

distribución potencial, porque las áreas modeladas tienen el potencial de albergar individuos 

de las especies analizadas (Soberón & Peterson, 2005). 

Por otra parte, el análisis de las variables climáticas que favorecen el establecimiento de las 

especies nos da la oportunidad de conocer aquellas variables altamente asociadas con la 

supervivencia de éstas (Manzanilla-Quiñones et al., 2019). Esta información es relevante 

cuando se tienen objetivos como la prevalencia y protección a las poblaciones.  

Sin embargo, los modelados de distribución potencial dependen en gran medida de la calidad 

de los insumos utilizados para su construcción, es decir, las capas ambientales y los registros 

de las especies. Específicamente en el caso de los registros, en muchas ocasiones se obtienen 

de bases de datos comunitarias, por lo que se asume su correcta identificación y localización 

(Rodrigues et al., 2022). Así mismo, los esfuerzos de muestreo generalmente son sesgados 

debido a la accesibilidad a las áreas naturales (Beck et al., 2014). No obstante, los modelados 

de distribución potencial son una herramienta importante para la biología de la conservación. 

Los esfuerzos de conservación requieren de un enfoque eficiente para la optimización de 

recursos. Hacer uso de los modelos de distribución potencial posibilita la selección de zonas 

con mayores probabilidades de éxito en caso de muestreos (García-Aranda et al., 2018).  

Para el grupo de las coníferas de la Sierra Madre Oriental no se cuentan con mapas oficiales 

para su distribución, por lo que resalta la importancia de evaluar y conocer las zonas que 

tienen el potencial de albergar a las especies de acuerdo con sus condiciones climáticas. 
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2.2 Sierra Madre Oriental 

En México existen 14 provincias fisiográficas, en la región noreste se encuentra la Sierra 

Madre Oriental (SMO), una zona de alta diversidad biológica que se considera como una 

provincia fisiográfica y unidad biótica por distintos autores (Suárez-Mota et al., 2017). 

Dentro de esta provincia existen distintos tipos de ecosistemas que albergan una alta 

diversidad, específicamente hablando de flora, se ha estimado la existencia de 

aproximadamente 6600 especies nativas (Villaseñor, 2016). 

Dentro de la SMO existen condiciones climáticas diversas; se presentan comunidades 

vegetales como los matorrales xerófilos, bosques mesófilos de montaña, pradera alpina, 

bosques de galería, etc., dichas comunidades se distribuyen en función de las condiciones 

ambientales y geográficas igualmente diversas (Suárez-Mota et al., 2017). 

Por otra parte, a pesar de la importancia y diversidad dentro de la SMO, existen factores que 

atentan contra la conservación y preservación de sus ecosistemas. Incendios forestales, 

cambio de uso de suelo y pérdida de la cobertura vegetal son algunas de las principales causas 

(Sahagún Sánchez, 2012; Sahagún-Sánchez et al., 2018). 

2.2.1 Importancia y vulnerabilidad de las regiones montañosas en México. 

En México, cerca del 23% del territorio se encuentra ocupado por montañas (Díaz y 

Villalobos, 2020). Estas zonas juegan un papel importante en el mantenimiento de los 

ecosistemas, en estas regiones ocurre el nacimiento de fuentes de agua y la regulación de 

ciclos biogeoquímicos y climáticos (Körner, 2004; 2007). Así mismo, son regiones en las que 

se encuentran niveles especialmente altos de biodiversidad y endemismos, donde habita al 

menos un tercio de la biodiversidad de especies terrestres en el mundo (Körner, 2007). La 

singularidad de estas características en las regiones montañosas es un derivado de los eventos 

geológicos y climáticos del pasado.  Así mismo, rasgos como los gradientes altitudinales de 

las montañas, desempeñan un papel crucial en la configuración de las comunidades vegetales 

(Pérez-Watteijne, 2009).  

El conjunto de los factores climáticos, geológicos y topográficos determinó la distribución 

actual de las especies vegetales. Específicamente, eventos climáticos como la última 

glaciación tuvieron un gran impacto en la restricción de la distribución de muchas especies, 
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especialmente aquellas con requerimientos ambientales específicos (Tonni, 1978), por 

ejemplo, Picea mexicana. No obstante, las regiones montañosas son áreas sumamente 

sensibles a fenómenos como el cambio climático. El equilibrio de sus ecosistemas es 

especialmente vulnerable a eventos como incendios forestales, deforestación y erosión de los 

suelos; mismos que ponen en alto riesgo a dichas regiones (Kohler et al., 2010; Spehn y 

Körner, 2011). 

2.3 Coníferas del Noreste de México y su importancia ecológica 

Dentro de la SMO y el Noreste de México se reportan aproximadamente 30 especies de 

coníferas representadas por los géneros Pinus, Juniperus, Abies, Cupressus, Taxus y 

Taxodium (Gernandt y Pérez, 2014). Dichas especies forman parte de los distintos 

ecosistemas vegetales dentro de esta región; comúnmente se establecen en regiones de clima 

frio y templado (e.g. bosques mesófilos, bosques de alta montaña). Sin embargo, también 

pueden encontrarse en zonas de clima cálido y árido (Sahagún Sánchez, 2012). La variación 

de su distribución se establece en función de sus requerimientos ambientales y los gradientes 

altitudinales, abarcando desde los 600 hasta los 3700 m.s.n.m. (Villaseñor, 2016). 

Cabe destacar que la región Noreste del país destaca por la presencia de especies endémicas 

del grupo de las coníferas (e.g. Pinus culminicola, Picea mexicana, Juniperus zanonii), 

calificándola como una de las regiones más diversidad y como posible centro de 

diversificación del grupo (Estrada et al., 2014). Así mismo, dentro de la SMO existen 

importantes extensiones de bosques de coníferas, que funcionan como un pulmón para la 

zona metropolitana de Monterrey, así como refugio para la fauna nativa (Farjon, 1996). 

Igualmente, la presencia de las especies de coníferas dentro de los ecosistemas de la SMO y 

el Noreste de México es esencial para la conservación de la dinámica de los ecosistemas. 

Estas especies cumplen funciones y servicios ecológicos como la regulación de los ciclos 

biogeoquímicos, producción de oxígeno, regulación de la temperatura e interacciones 

biológicas con especies animales y vegetales (Lutz et al., 2012).  

No obstante, ante la evidente problemática ambiental que existe en todo el mundo, el grupo 

de las coníferas enfrenta desafíos que atentan contra su supervivencia; las sequías e incendios 

forestales son las mayores amenazas. Así mismo, algunas especies como Pinus culminicola, 
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Picea mexicana y Taxus globosa son especies cuya vulnerabilidad es mayor, debido a sus 

requerimientos ambientales específicos (altitud, temperatura), así como su limitada 

distribución (Saenz-Romero et al., 2017). 

2.4 Evaluación de la diversidad 

En materia de conservación, la evaluación de la diversidad biológica es fundamental. Es 

crucial contar con conocimiento especializado que nos ayude a comprender la diversidad 

biológica, sus cambios en el tiempo, y, de forma más específica, las amenazas emergentes 

para la biodiversidad. Así mismo, es una herramienta valiosa que nos permite cuantificar la 

magnitud de los daños ocasionados por actividades antropogénicas en los ecosistemas 

(Regan et al., 2007). 

El conocimiento de la biodiversidad, su dinamismo y amenazas, es esencial para la 

planeación de estrategias de conservación que aseguren no solamente la protección de las 

especies, si no también sus interacciones biológicas y los servicios ecosistémicos 

proporcionados por las mismas.  En pocas palabras, la evaluación de la biodiversidad 

proporciona una base sólida para la toma de decisiones y la gestión de los recursos naturales 

de nuestros ecosistemas (Storch y Okie, 2019; Spehn y Körner, 2010). 

2.4.1 Riqueza de especies 

El índice de la riqueza de especies es una herramienta básica en la evaluación de la 

biodiversidad, proporciona una medida cuantitativa de número de especies en un ecosistema 

o área específica. Es así, que se piensa que mientras mayor sea el índice de riqueza de 

especies, la diversidad y la capacidad de resiliencia en un ecosistema será mayor (Storch & 

Okie, 2019). 

Sin embargo, el uso exclusivo del índice de riqueza de especies es controversial, ya que no 

toma en cuenta otras características relevantes de las especies como sus abundancias relativas 

ni las interacciones complejas que existen entre ellas (Delang & Li, 2013). El índice de 

riqueza de especies se enfoca solamente en la cantidad de especies presentes, lo que tiende a 

igualar su importancia y la relevancia de su presencia dentro del ecosistema. Esta 

homogeneización en la importancia de todas las especies de una comunidad impide la 
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priorización y la identificación de las especies más relevantes para el funcionamiento del 

ecosistema (Hellmann & Fowler, 1999).  

Debido a lo anterior, se ha sugerido que es necesario el combinar el uso del índice de riqueza 

de especies con otros enfoques, esto con el objetivo de generar evaluaciones más completas 

de la biodiversidad, reduciendo así las limitaciones del índice de riqueza de especies y 

comprendiendo mejor la complejidad de los ecosistemas (Cadotte et al., 2010). 

2.4.2 Diversidad filogenética  

En la búsqueda de la integración de nuevas características intrínsecas de las especies, se ha 

formulado la propuesta de la inclusión de su historia evolutiva. Faith (1992) ha planteado una 

métrica conocida como diversidad filogenética (DF), la cual, cuantifica la variabilidad 

evolutiva de un grupo de especies en particular. Este índice considera las relaciones 

filogenéticas entre las especies, evaluando que tan diferentes son entre sí evolutivamente. 

Los valores obtenidos en el análisis nos sirven para conocer la variabilidad filogenética entre 

los organismos de una comunidad, en este análisis, altos valores de DF indican mayor 

diferenciación evolutiva de las especies que la componen (Figura 1), dicho valor se asocia 

con una mayor diversidad de funciones y características dentro de la comunidad evaluada, 

de esta forma, los ecosistemas con mayor diferenciación evolutiva y mayor diversidad de 

características tendrán más posibilidades de adaptación y resiliencia bajo los escenarios 

actuales de pérdida de biodiversidad. (Srivastava et al., 2012). 

La aplicación de estos índices es de especial relevancia en el análisis de múltiples 

comunidades, donde se busca conocer aquellas que contengan una mayor diversidad 

filogenética, las cuales se podrían incluir como regiones prioritarias para la conservación de 

los ecosistemas (Cadotte et al., 2010; Alzate et al., 2018). 
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Figura 1. Representación de la composición de comunidades con baja y alta diversidad filogenética, obtenido 

de Srivastava y colaboradores (2012). 

2.4.3 Distinción evolutiva, especies clave para los ecosistemas 

La definición de una especie clave es distinta dependiendo de los autores, sin embargo, la 

mayoría está de acuerdo en que las especies clave contribuyen a mantener el equilibrio en los 

ecosistemas (Treviño, 2021). De acuerdo con esta característica, es necesario que se 

reconozcan y definan aquellas especies cuya presencia aporta algo significativo al 

ecosistema, de esta idea surge la incorporación de un índice conocido como distinción 

evolutiva. 

El índice de distinción evolutiva (DE) desarrollado por Isaac y colaboradores (2007), es una 

herramienta que permite evaluar la singularidad filogenética de las especies dentro de un 

árbol filogenético. En otras palabras, el índice cuantifica la diferenciación evolutiva entre las 

especies, lo que permite identificar aquellas con historias evolutivas singulares. Se asume 

que las especies con altos valores de DE ocupan nichos ecológicos específicos dentro de las 

comunidades que habitan. Esto las posiciona como especies prioritarias para su protección y 

conservación, ya que generalmente carecen de especies filogenéticamente cercanas que 

pueden sustituir sus funciones ecológicas (Forest et al., 2018). La pérdida de especies con 

alta DE podría tener consecuencias significativas para la funcionalidad de los ecosistemas, 

como la desaparición de funciones e interacciones ecológicas especificas (Cadotte y Davis, 

2010). 

Se han realizado otras adaptaciones al índice de DE, con el objetivo de resaltar aún más la 

relevancia de ciertas especies en los ecosistemas. Es así como han surgido índices como 

EDGE (Evolutionarily Distinct and Globally Endangered) y EDLE (Evolutionarily Distinct 
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and Locally Endangered). Estas nuevas métricas, además de calcular la singularidad de la 

historia evolutiva de las especies, han incorporado su estatus de conservación a nivel 

internacional y nacional. Este nuevo enfoque permite la identificación de especies con 

historias evolutivas particulares y que se encuentren bajo algún riesgo, permitiendo su 

priorización y facilitando la planificación de acciones de conservación específicas para su 

protección (Forest et al., 2018; Pearse et al., 2015). 

2.5 Áreas Naturales Protegidas 

En México, una de las principales estrategias para la protección de la biodiversidad es la 

designación de espacios conocidos como Áreas Naturales Protegidas (ANP) (Salcido, 1995), 

históricamente la época de mayor auge en el nombramiento de estos espacios ocurrió durante 

el siglo XX en el mandato del presidente Lázaro Cárdenas, periodo durante el cual se 

decretaron la mayor parte de las ANP de jurisdicción federal que actualmente existen en 

México (Ocampo et al., 2014). 

No obstante, la manera tradicional de selección de ANP ha carecido de una metodología 

sistematizada. Generalmente, características como paisaje, presencia de especies endémicas 

y la preservación de servicios ecosistémicos han sido seleccionadas para designar ANP. Sin 

embargo, otros factores de peso pueden ser la imposibilidad para realizar actividades 

económicas (agricultura, ganadería) y la falta de accesibilidad al sitio (CONABIO, 2007). 

Esto ha provocado la generación de vacíos y omisiones, lo que quiere decir que no todos los 

tipos de vegetación y ecosistemas se encuentran representados dentro de las ANP (Cantú et 

al., 2013) 

Actualmente, en México existen 580 ANP (CONANP, 2022), las cuales se encuentran 

divididas dependiendo de su administración (federal, estatal, administración privada), e 

igualmente de acuerdo con su extensión territorial (monumento natural, reserva de la 

biósfera, etc.) (Jiménez et al., 2014). Dentro del noreste de la SMO se han designado 48 ANP, 

siendo algunas de las de mayor extensión el Parque Nacional Cumbres de Monterrey, la 

Cuenca Alimentadora del Distrito Nacional de Riego 026 Bajo Río San Juan y Reserva de la 

Biósfera el Cielo (UNEP-WCMC y IUCN, 2023). Algunas de estas ANP son cruciales para 

la protección del grupo de las coníferas, especialmente para especies endémicas como Picea 

mexicana, Pinus culminicola y Juniperus zanonii (Favela, 1999; Gónzalez et al., 2004) 
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2.5.1 Efectividad de las Áreas Naturales Protegidas 

A pesar de la importancia con la que cuentan las ANP en materia de conservación a la 

biodiversidad, la designación o nombramiento de estos espacios no garantiza la protección 

de las especies (Blackman et al., 2015). Diversos autores han reportado que aún dentro de las 

ANP situaciones como el cambio de uso de suelo, y pérdida de la cobertura vegetal debido a 

aprovechamiento maderable siguen siendo comunes (Gastón et al., 2008; Sahagún-Sánchez 

et al., 2018).  

Así mismo, algunas de las ANP que cuentan con asentamientos humanos dentro de sus 

fronteras presentan conflictos con los pobladores, los cuales llevan a cabo actividades 

económicas que impactan directamente a la diversidad (e.g. ganadería, agricultura), 

mermando aún más la efectividad de las acciones de conservación (Figueroa & Sánchez, 

2008; Murillo et al., 2011; Reyes et al., 2021). 

Otro problema frecuente para las ANP es la subrepresentación o falta de inclusión de grupos 

taxonómicos o tipos de ecosistemas vegetales específicos (Salinas-Rodríguez et al., 2018). 

El último análisis realizado de vacíos y omisiones en la conservación reportaba que ninguna 

ANP protegía el 10% de la extensión del matorral de coníferas, porcentaje que se considera 

el mínimo necesario para la conservación de un ecosistema (CONABIO, 2007). 

2.5.2 Representatividad dentro de las ANP 

Las ANP tienen como objetivo principal preservar la integridad biológica de los diversos 

ecosistemas presentes en el país. Para lograr este propósito, es fundamental que todos los 

ecosistemas y tipos de vegetación estén adecuadamente representadas dentro de los 

polígonos designados como ANP (CONABIO, 2007). El término 'representatividad' no solo 

se limita a la inclusión de todos los tipos de vegetación, sino que también implica la 

protección de un porcentaje específico de la extensión de estos ecosistemas para garantizar 

su integridad (Cantú, et al., 2011). 

Se han establecido criterios para la evaluación de la representatividad de los ecosistemas; de 

forma general, se considera optimo un porcentaje de protección entre el 12 y 17% de la 

superficie total de los distintos tipos de vegetación (Neri et al., 2022). 
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En investigaciones anteriores se ha documentado como la red de ANP de algunos estados de 

la republica no cumplen con el criterio de evolución descrito anteriormente. Respecto al 

grupo de las coníferas esto ha afectado ecosistemas como el bosque de oyamel, bosque de 

pino y bosque mesófilo de montaña (Neri et al., 2022; Cantú et al., 2011; Cantú et al., 2013). 
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III. JUSTIFICACIÓN 

Las coníferas son un grupo vegetal representativo dentro del Noreste de México y la Sierra 

Madre Oriental. Esta cordillera alberga especies endémicas además de extensiones 

considerables cubiertas por estas especies. Dentro de las comunidades, las coníferas llevan a 

cabo servicios ecosistémicos como la regulación de la temperatura, ciclos biogeoquímicos, e 

interacciones biológicas con otras especies.  

Sin embargo, frente a los escenarios actuales de cambio climático y cambio de uso de suelo, 

el grupo de las coníferas es altamente vulnerable. Siendo incendios forestales y 

aprovechamiento económico son algunas de las problemáticas a las que se enfrenta.  

Igualmente, algunas de las especies presentes en el Noreste de México cuentan con 

requerimientos ambientales específicos, lo que las vuelve especialmente sensibles a los 

cambios ambientales.  

Incluir índices como la diversidad filogenética y distinción evolutiva, nos abre la puerta a un 

entendimiento más completo de la distribución de la diversidad. Permitiéndonos generar 

estrategias que garanticen la conservación de su diversidad y el aseguramiento de sus 

funciones para mantener el equilibrio de los ecosistemas.  En este trabajo se plantea realizar 

un análisis de la distribución de la diversidad filogenética y riqueza de especies, además de 

evaluar la representatividad de estas especies dentro de las zonas designadas para la 

conservación de la biodiversidad (ANP). Así mismo, los resultados generados servirán para 

enriquecer y mejorar acciones futuras para la protección de estas especies. Igualmente, se 

plantea la evaluación de la distinción evolutiva de las especies, lo que permitirá determinar 

aquellas especies que requieran acciones de conservación específicas para garantizar su 

protección. 
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IV. HIPÓTESIS  

Existe una discrepancia entre los polígonos establecidos para las Áreas Naturales Protegidas 

y las zonas de mayor riqueza de especies y diversidad filogenética de las coníferas de la 

Sierra Madre Oriental.  
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V. OBJETIVOS 

5.1 Objetivo general 

5.1.1 Analizar la distribución de la riqueza de especies y diversidad filogenética de las 

coníferas de la SMO. 

5.2 Objetivos específicos 

5.2.1 Modelar la distribución potencial actual de las especies de coníferas de la Sierra 

Madre Oriental. 

5.2.2 Comparar la distribución espacial de la riqueza de especies y diversidad 

filogenética de las especies de coníferas de la SMO. 

5.2.3 Determinar zonas de alto valor de riqueza de especies y diversidad filogenética de 

las coníferas de la SMO.  

5.2.4 Evaluación de la representatividad de las especies de coníferas de la SMO dentro 

de las ANP del Noreste de México. 

5.2.5 Evaluar el índice de distinción evolutiva de las especies (EDGE y EDLE) para 

detectar posibles especies prioritarias. 
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VI. MATERIAL Y MÉTODOS 

6.1 Área de estudio 

La Sierra Madre Oriental es una cordillera montañosa en el este de México, ubicada entre las 

coordenadas 25°22′00″N 100°33′00″O. Tiene una longitud de aproximadamente 1300 km. 

Su cumbre de mayor altitud está ubicada en el cerro el Potosí con 3,720 m.s.n.m. (Figura 2). 

El noreste de México se compone por los estados de Coahuila, Nuevo León y Tamaulipas, 

en cuya superficie existen un total de 48 Áreas Protegidas decretadas, la mayor parte de ellas 

de jurisdicción federal (CONANP, 2022). 

 

Figura 2. Provincia fisiográfica de la Sierra Madre Oriental (SMO) y las Áreas Naturales Protegidas (ANP). 
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6.2 Colecta y procesamiento de muestras 

6.2.1 Selección de especies 

Para la selección de especies (Tabla 1) se revisaron distintos listados de especies de coníferas 

de la Sierra Madre Oriental (Salinas et al., 2022; Alanís-Flores, 2004; Reséndiz, 2009) y se 

seleccionaron un total de 29 especies reportadas para el área de estudio. 

Tabla 1. Listado de especies seleccionadas y su estatus de conservación de acuerdo con la IUCN y NOM-059 

(categorías de la NOM-059 fueron homologadas con la IUCN, ver tabla 3). 

Familia Especie IUCN NOM-059 

Cupressaceae 

Cupressus arizonica LC - 

Juniperus angosturana VU - 

Juniperus coahuilensis LC - 

Juniperus deppeana LC - 

Juniperus flaccida LC - 

Juniperus pinchotii LC - 

Juniperus saltillensis EN - 

Juniperus zanonii LC NT 

Taxodium mucronatum LC - 

Pinaceae 

Abies vejarii VU VU 

Picea martinezii EN EN 

Picea mexicana EN EN 

Pinus arizonica LC - 

Pinus arizonica var. stormeae VU - 

Pinus cembroides LC - 

Pinus cembroides var. bicolor - NT 

Pinus culminicola EN EN 

Pinus greggi VU - 

Pinus hartweggi LC - 

Pinus montezumae LC - 

Pinus nelsonii EN EN 

Pinus patula LC - 

Pinus pinceana LC EN 

Pinus pseudostrobus LC - 

Pinus remota LC NT 

Pinus strobiformis LC - 

Pinus teocote LC - 

Pseudotsuga menziesii LC NT 

Taxaceae Taxus globosa EN NT 
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6.2.2 Colecta de material vegetal 

La colecta de material vegetal se llevó a cabo en distintas localidades de la SMO, acudiendo 

a los sitios donde se tenían registros de presencia. Se tomaron de 3 a 4 muestras de hojas por 

especie (aproximadamente 10 g); dichas muestras se conservaron dentro de bolsas ziploc con 

sílica gel para su procesamiento en el Laboratorio de Ecología Molecular de la Facultad de 

Ciencias Biológicas de la UANL. 

6.2.3 Procesamiento y extracción de DNA 

Para realizar la extracción de DNA, se tomó una muestra de tejido foliar de 0.1 g de cada una 

de las especies colectadas y se utilizó el método de extracción de CTAB por Doyle y Doyle 

(1987) (modificado por Favela, 2004). Se colocaron las muestras en un gel de agarosa al 1% 

para observar la calidad del DNA por medio de una electroforesis, utilizando un Buffer 

Sodio-Borato (SB 1X).  

La electroforesis se realizó por un periodo de 20 minutos, a 140v y 400ma, el gel se tiñó con 

1 μL de GelRed Nucleic Acid Gel Stain, 100X por muestra, adicionándolo directamente a la 

muestra que se cargó en el gel de agarosa. El DNA se observó en un fotodocumentador UVP 

MultiDoc-it (Digital Imaging System).  

Como último paso, el DNA genómico obtenido se cuantificó para determinar la pureza de la 

muestra utilizando un espectrofotómetro NanoDrop 2000 (UV-Vis Spectrophotometer, 

Thermo Scientific) a 260 nm de absorbancia, con la finalidad de estandarizar la cantidad de 

DNA utilizada en cada reacción. 

6.2.4 Amplificación de DNA (PCR) y secuenciación 

Después de la evaluación de la calidad del DNA extraído, se procedió a realizar una 

amplificación parcial de dos genes de cloroplasto, rbcL y trnL-trnF. Las reacciones fueron 

preparadas a un volumen final de 25 µL conteniendo 17.5 µL de H2Omq, 5 µL de Reaction 

Buffer (Bioline), 0.5 µL de cada uno de los primers (Forward y Reverse), 1.25 µL de DNA 

y 0.25 µL de Taq polimerasa (Bioline). Se realizaron un total de 35 ciclos de amplificación 

con cada primer de acuerdo con las condiciones descritas (Tabla 2). 
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Tabla 2. Secuencias y condiciones de los primers que se utilizaron en la amplificación de PCR. 

Primer Secuencia 
Condiciones de amplificación  

Desnaturalización Alineamiento Extensión 

RbcL F’ ATGTCACCACAAACAGAGACTAAAGC  
94°C 55°C 72°C 

Rbcl R’ GTAAAATCAAGTCCACCRCG  

trnL-trnF F’ ATTTGAACTGGTGACACGAG  
94°C 56°C 72°C 

trnL-trnF R’ CGAAATCGGTAGACGCTACG  

 

Se enviaron 20 μL para secuenciación y con los 5 μL restantes se realizaron análisis de 

confirmación con un gel de agarosa al 1%, colocando 4 μL de la muestra junto con 1 μL de 

GelRed Nucleic Acid Gel Stain, 10X por muestra. Se utilizó también un marcador de peso 

molecular (1000 pb) para verificar los tamaños de los fragmentos amplificados. La 

electroforesis se llevó a cabo durante 35 minutos a 110v y 400mA utilizando un Buffer Sodio-

Borato (SB 1X), una vez terminada la electroforesis, se observó el gel de agarosa en el 

fotodocumentador para visualizar el fragmento amplificado. 

Finalmente, se confirmó la longitud y calidad del fragmento amplificado con el gel de agarosa 

y se procedió a la purificación del producto de PCR utilizando el kit QIAquick PCR 

Purification. Una vez terminado el proceso de purificación se procedió al envío de las 

muestras para secuenciación a la empresa LANGEBIO, CINVESTAV, (Irapuato, Gto., 

México) para su procesamiento bajo los parámetros estipulados por la empresa. 

6.2.5 Búsqueda de secuencias 

Además de las secuencias generadas con las muestras colectadas y la amplificación de los 

productos de PCR (Tabla 2), fue necesario realizar una búsqueda en el GenBank para incluir 

un tercer gen en la alineación múltiple. El gen seleccionado fue el gen de cloroplasto MatK, 

se obtuvieron las secuencias de 28 de las 29 especies seleccionadas. Juniperus zanonii fue la 

única especie que no contaba con una secuencia, por lo que la alineación final de esta especie 

solamente contaba con dos genes, lo que fue especificado en el software Mr.Bayes al 

momento de realizar el árbol filogenético. 
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6.3 Modelado de distribución potencial 

Para la construcción de los modelos de distribución de las especies, el primer paso fue 

conseguir información y registros de las especies, para ello, se utilizó la plataforma GBIF 

(GBIF.org, 2022). Se descargaron y depuraron los registros de las 29 especies seleccionadas, 

se eliminaron registros repetidos además de conservar únicamente los registros que 

estuvieron al menos a 1 km de distancia, e igualmente retirando aquellos que presentaban 

valores atípicos en su análisis con las variables bioclimáticas (registros con coordenadas 

posiblemente incorrectas). 

Para el proceso de modelado y limpieza de registros se utilizaron 15 de las 19 capas 

bioclimáticas para México de Cuervo y colaboradores (2014) (Tabla 3). Se siguieron las 

instrucciones para crear un modelo de distribución potencial basado en elipsoides de volumen 

mínimo, esto con el paquete ntbox de Rstudio (Osorio-Olvera et al., 2020) (ANEXO B) cuyo 

producto final fue la generación de una capa ráster que representaba la distribución potencial 

de cada especie (Anexo A). 

Tabla 3. Variables bioclimáticas utilizadas. 

Código Nombre 

BIO1 Temperatura media anual 

BIO2 Rango diurno medio 

BIO3 Isotermalidad 

BIO4 Estacionalidad de la temperatura 

BIO5 Máxima temperatura del mes más cálido 

BIO6 Mínima temperatura del mes más frío 

BIO7 Rango anual de temperatura 

BIO8 Temperatura media del trimestre más húmedo 

BIO9 Temperatura media del trimestre más seco 

BIO10 Temperatura media del trimestre más cálido 

BIO11 Temperatura media del trimestre más frío 

BIO12 Precipitación anual 

BIO13 Precipitación del mes más lluvioso 

BIO14 Precipitación del mes más seco 

BIO15 Estacionalidad de las precipitaciones 
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6.4 Análisis de datos 

6.4.1 Análisis de secuencias y construcción de filogenia 

 6.4.1.1 Análisis de secuencias  

Una vez que se recibieron las secuencias, se procedió a su edición utilizando el software 

Geneious Prime (Geneious Prime, 2022). Se verificó su calidad, se alinearon utilizando el 

algoritmo Muscle, y finalmente se realizaron los recortes necesarios para que se tuviera el 

mismo número de pares de bases en todas las secuencias correspondientes al mismo gen. 

6.4.1.2 Selección del modelo evolutivo 

Una vez que las alineaciones de cada gen estuvieron listas (rbcL, trnL-trnF y matK), fueron 

sometidas a un análisis individual (por gen) para determinar el modelo evolutivo que mejor 

se ajustara en cada caso. Este procedimiento se realizó en el software JModelTest (Guindon 

y Gascuel, 2003; Darriba et al, 2012) utilizando los criterios de información de Akaike (AIC), 

donde se escogió el modelo evolutivo con el AIC más bajo, ya que indica un mejor ajuste del 

modelo con los datos. 

6.4.1.3 Construcción de árbol filogenético y análisis bayesiano 

Posteriormente a la selección de los modelos evolutivos, se realizó la concatenación de los 

tres genes para generar una sola secuencia por especie. Esta nueva alineación se analizó en 

el programa Mr. Bayes (Huelsenbeck y Ronquist, 2001), mismo donde se especificaron las 

particiones y el modelo evolutivo correspondiente a cada gen. Se corrió un análisis de 

1,000,000 de generaciones, con un parámetro de burnin de 25% (Anexo B). 

Una vez terminado el análisis bayesiano, el archivo Nexus resultante se editó en el programa 

FigTree (Rambaut, 2010) para mejorar la apariencia e interpretación del árbol filogenético. 

6.4.2 Generación de mapas de distribución de diversidad 

6.4.2.1 Construcción de matriz de comunidades 

Para llevar a cabo los análisis de distribución de riqueza de especies y diversidad filogenética, 

se construyó una matriz de comunidades. El área de estudio se dividió en cuadrantes de 1 x 

1 km, coincidiendo con las dimensiones de las celdas o píxeles de las capas ráster generadas 
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en los modelos de distribución potencial. En Rstudio, utilizando el paquete "raster" (Hijmans 

et al., 2013), estas capas se sumaron para obtener los valores de riqueza de especies en cada 

celda. Posteriormente, la capa ráster resultante de la suma se vectorizó en el programa QGIS, 

y de ella se extrajo una tabla de atributos que sirvió como matriz de comunidades. Esta matriz 

tiene filas que representan las celdas y columnas que representan las especies. Se completó 

la matriz asignando los valores 1 (indicando presencia) y 0 (indicando ausencia de la especie) 

según corresponde. 

6.4.2.2 Análisis de diversidad filogenética (DF) 

Para realizar el análisis de la diversidad filogenética se construyó un Script (Anexo C) en el 

programa Rstudio con los paquetes de vegan (Oksanen et al., 2022), ape (Paradis y Schliep, 

2019), y picante (Kembel et al., 2010); en dicho script se utilizaron los archivos de la matriz 

de comunidades y el árbol filogenético previamente generados. Con este script, el software 

Rstudio realizó los cálculos de diversidad filogenética mediante la sumatoria de la longitud 

de las ramas del árbol filogenético de las especies presentes en cada celda. De este modo, el 

archivo resultante correspondió a un archivo de valores (.csv) el cual contenía la información 

de las coordenadas de todos los cuadrantes del área de estudio y sus valores de DF. 

Finalmente, para obtener el mapa de distribución de DF, este archivo fue espacializado 

proyectando esta información en el área de estudio resultando en una capa de tipo ráster.  

6.4.2.3 Análisis comparativos de DF y RE 

Después de generar las capas ráster que representan la distribución de la diversidad 

filogenética (DF) y la riqueza de especies (RE), fue necesario normalizar estos datos. Este 

procedimiento se llevó a cabo dividiendo los valores de todas las celdas entre el valor máximo 

en la respectiva capa, resultando en una nueva capa con una escala normalizada entre 0 y 1, 

es decir, una capa de proporciones. Esta normalización se realizó para facilitar la 

interpretación y la comparación entre ambas medidas de diversidad (DF y RE). 

6.4.2.4 Identificación de zonas con altos valores de diversidad 

Después de generar las capas ráster que representan la distribución de la riqueza de especies 

(RE) y la diversidad filogenética (DF), se creó una tercera capa combinando ambas mediante 

la suma de sus valores respectivos. Esta nueva capa fue analizada para identificar áreas donde 
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se encontraban los valores máximos tanto para la riqueza de especies como para la diversidad 

filogenética. Estas zonas, donde coincidían los máximos valores de RE y DF, fueron 

identificadas como prioritarias para la conservación de las coníferas. Esta priorización se 

basó en la elevada presencia de especies y la composición de la comunidad, atribuyendo así 

los valores más altos de diversidad filogenética. 

6.4.2.5 Análisis de representatividad  

Para evaluar la representatividad de las coníferas en las Áreas Naturales Protegidas (ANP), 

se utilizó la capa de uso de suelo y vegetación Serie VII (INEGI, 2021). Mediante esta capa 

vectorial, se calculó el área (en Km2) de la cobertura vegetal de los diversos tipos de 

vegetación que presentan una mayor presencia de coníferas, de acuerdo con la descripción 

de la Guía para la interpretación de cartografía Uso del Suelo y Vegetación (INEGI, 2017). 

Esta área de cobertura vegetal se comparó con la extensión de los diferentes tipos de 

vegetación dentro de las ANP, permitiendo obtener porcentajes de representatividad. Estos 

porcentajes indican en qué medida los distintos tipos de vegetación, especialmente aquellos 

con presencia de coníferas, están representados dentro de las ANP. 

6.4.3 Distinción evolutiva, EDGE Y EDLE 

Para realizar los análisis de distinción evolutiva, EDGE y EDLE, fue utilizado el paquete de 

RStudio phyloregion (Daru et al., 2020), donde se desarrolló un script (Anexo E). Se recopiló 

la información del estado de conservación de las especies seleccionadas, tanto a nivel global 

(IUCN), como a nivel local (NOM-059). El paquete de RStudio utilizado solamente reconoce 

los estados de conservación determinados por la IUCN, por lo tanto, fue necesario homologar 

los términos utilizados por la NOM-059 para poder llevar a cabo el análisis (Tabla 3). 

Tabla 4. Categorías de riesgo internacionales (IUCN) y su homologación con las categorías de riesgo 

nacionales (NOM-059), de acuerdo con CONABIO (2022). 

Criterios Internacionales (IUCN) Criterios Nacionales (NOM-059) 

Leat concern (LC) No está presente en la lista 

Near Threatened (NT) Sujetas a protección especial (Pr) 

Vulnerable (VU) Amenazada (A) 

Endangered (EN) 
En Peligro (P) 

Critically endangered (CR) 
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VII. RESULTADOS 

7.1 Modelos de distribución potencial 

Se generaron los modelos de distribución para las 29 especies seleccionadas (Tabla 1). En 

los mapas generados, el área de estudio correspondiente a la SMO esta delineada en color 

rojo, así como la división política de los estados del Noreste de México se aprecia con líneas 

negras. La distribución de las especies se representa por las áreas en color azul (Figura 3). Es 

evidente la variación en el área de distribución potencial modelada para cada especie, por 

ejemplo, podemos observar como para la especie Pinus cembroides (Figura 3A) el área es 

mucho mayor en comparación a la especie Picea mexicana (Figura 3D). Esta diferencia en 

el área de distribución potencial se debe a los diferentes requerimientos ambientales que tiene 

cada especie. Mientras P. cembroides se distribuye en altitudes entre los 1300 y 2800 

m.s.n.m. en zonas áridas a través de toda la SMO, P. mexicana tiene requerimientos más 

restringidos en elevación (2600 a 3000 m.s.n.m.) en zonas más frías. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 3. Modelos de distribución potencial de distintas especies A) Pinus cembroides; B) Taxus globosa; C) 

Juniperus saltillensis; D) Picea martinezii. 

A B

C D
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7.2 Análisis de distribución de diversidad 

7.2.1 Distribución de la riqueza de especies 

Tomando en cuenta los modelos de distribución de las especies generados, se construyó una capa 

ráster representando la distribución de la riqueza de especies normalizada (escala 0-1) (Figura 4). 

En este mapa podemos observar distintas tonalidades rojizas, las cuales representan el número 

de especies en el área. Una mayor intensidad en el color refleja la conjunción de un mayor número 

de especies. De forma general, se observa un patrón de distribución de riqueza de especies que 

es escaso en la región norte de la SMO, y se hace más intenso a medida que se lleva a latitudes 

más al sur. Específicamente dentro de la región de la Sierra Plegada se observa la ocurrencia de 

un mayor número de especies dentro del mismo espacio. Así mismo, en el mapa generado (Figura 

4) se muestran los polígonos correspondientes a las ANP. Al realizar un análisis visual, se puede 

observar que algunas de las zonas de altas riqueza de especies se encuentran dentro de ciertas 

ANP (Parque Nacional Cumbres de Monterrey, Cuenca Alimentadora del Distrito Nacional de 

Riego 026 Bajo Río San Juan). Sin embargo, la zona donde se aprecia la riqueza de especies más 

alta (entre los municipios de Aramberri, Iturbide, Galeana, Rayones, Morelos, Linares, Santiago 

y Santa Catarina) se encuentra fuera de alguna ANP.  
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Figura 4. Mapa de distribución de la Riqueza de Especies de las coníferas del Noreste de México dentro de la 

provincia fisiográfica de la SMO. 

7.2.2 Distribución de diversidad filogenética 

Como parte de la metodología para la evaluación de la diversidad filogenética fue necesaria 

la construcción de un árbol filogenético (Figura 5). Dentro del árbol filogenético generado, 

podemos observar la separación de las tres familias en las que se encuentran las especies 

seleccionadas, así como al grupo externo. En el parte inferior resaltado en color rojo podemos 

ver al grupo externo, en este caso corresponde a la especie Ginkgo biloba. Así mismo, se 

muestra como la familia Pinaceae es la más antigua del grupo, posicionándose en la parte 

inferior del árbol, esta familia surgió hace aproximadamente 340 millones de años. Las 

familias Taxaceae y Cupressaceae son familias hermanas que forman un grupo monofilético 

que se separó hace aproximadamente 211 millones de años (Lu et al., 2014). El árbol 

filogenético generado exhibe valores de probabilidad posterior entre 0.51 y 1, lo que se 

consideran como relaciones evolutivas con buen soporte.  
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Figura 5. Árbol filogenético obtenido por inferencia bayesiana. El número junto a los nodos indica la 

probabilidad posterior de certidumbre de las relaciones filogenéticas. La escala inferior representa las 

distancias genéticas en sustituciones de nucleótidos por sitio. 

Así mismo, como parte de la evaluación de la distribución de la diversidad filogenética (DF), 

se generó una capa ráster que muestra su distribución (Figura 6). En este mapa, podemos 

observar en escala de rojos la distribución de los valores de diversidad filogenética. Al igual 

que el mapa de distribución de riqueza de especies (Figura 4), podemos observar un patrón 

de tonalidades que se intensifica en la parte sur de la SMO. Es importante señalar que la DF 

tiende a ser mayor en comunidades con especies filogenéticamente distintas. En la parte norte 

de la SMO la riqueza de especies es menor, las condiciones ambientales más áridas presentes 

limitan el tipo de especies que pueden establecerse en la zona, lo que resulta en comunidades 

evolutivamente similares. En contraste, la zona sur de la SMO, específicamente en la gran 

sierra plegada, las condiciones climáticas y topográficas permiten el establecimiento y 

diversificación de un mayor número de especies. Lo que origina comunidades 

evolutivamente diversas. 
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Figura 6. Mapa de distribución de la Diversidad Filogenética de las coníferas del Noreste de México dentro de 

la provincia fisiográfica de la SMO (A. Escala bruta, B. Escala normalizada). 

7.3 Diversidad filogenética y Riqueza de especies 

Así como en la capa de distribución de RE (Figura 4) y DF (Figura 6), se generó un mapa de 

distribución de la RE+DF (Figura 7), con la intención de analizar las zonas donde coinciden 

los mayores valores de ambos índices. Así mismo, se agregaron los polígonos de las ANP 

dentro del mapa, esto con la intención de reconocer las ANP que contenían o se ubicaban 

cerca de las zonas más diversas. Se realizó un análisis visual preliminar. El patrón de 

distribución que pudo observarse siguió la misma tendencia que los mapas anteriores (Figura 

4 y 6). De forma general, en la parte norte de la SMO se tienen valores más bajos de 

diversidad, mientras que en la parte sur se concentran las zonas de mayor RE+DF. Se pueden 

distinguir las áreas de color más intenso por debajo del Parque Nacional Cumbres de 

Monterrey y la Cuenca Alimentadora del Distrito Nacional de Riego 026 Bajo Río San Juan. 

Cercano al área de mayor intensidad, se puede notar la presencia de tres ANP de menor 
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tamaño, las cuales corresponden a La Purísima y a dos ANP voluntarias para la protección 

del Lobo Mexicano (Corona del Rosal y el Saucillo).  

 

Figura 7. Mapa de distribución de las zonas de mayor Diversidad Filogenética y riqueza de especies de las 

coníferas del Noreste de México dentro de la provincia fisiográfica de la SMO. 

Se identificaron tres zonas de alta DF+RE (Figura 8A); la primera de ellas entre municipios 

de Iturbide, Galeana Aramberri y Rayones del estado de Nuevo León (zona A), así como dos 

zonas aisladas dentro de la zona sur, en los municipios de General Zaragoza, Nuevo León 

(zona B) y Mier y Noriega, Nuevo León (zona C). Anteriormente, se había realizado una 

propuesta de designación de zonas terrestres prioritarias para la conservación (Arriaga et al., 

2000). Resulta interesante la comparación de las zonas identificadas y anteriormente 

propuestas (Figura 8B) debido a que hay una coincidencia parcial con algunos polígonos.  
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Figura 8. Mapa de distribución de las zonas de mayor DF + RE. A) Polígonos de las zonas identificadas como 

prioritarias. B) regiones terrestres prioritarias de Arriaga y colaboradores (2000). 

 

7.4 Análisis de representatividad de las coníferas dentro de las ANP 

Para la prueba de representatividad, se evaluó el porcentaje de superficie de los distintos tipos 

de vegetación con presencia de coníferas dentro de la SMO y las ANP (Tabla 5). El bosque 

de pino es el tipo de vegetación con una mayor superficie (3149 Km2), mientras que el bosque 

de oyamel (Género Abies) es el tipo de vegetación con la menos superficie ocupada dentro 

de la SMO (18 Km2). No obstante, todos los tipos de vegetación tienen un porcentaje de 

representatividad mayor al 12%, lo que se considera como el mínimo necesario para la 

protección de ecosistema. 
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Tabla 5. Cobertura superficial de los distintos tipos de vegetación con presencia de coníferas y su porcentaje 

de representatividad dentro de las ANP del Noreste de México dentro de la SMO. 

Tipo de vegetación 
Superficie 

(Km2) 

Superficie 

dentro de ANP 

% de 

representatividad 

Bosque de Pino 3149 874.39 27.77 

Bosque de Pino-Encino 2672 737 27.58 

Bosque de Oyamel 18 7.73 42.94 

Bosque de Táscate 321 67.94 21.17 

Bosque Mesófilo de Montaña 212 163.96 77.34 

Vegetación de Galería 38.5 14.6 37.92 

 

7.5 Distinción evolutiva (DE) 

Para la cuantificación de la distinción evolutiva se utilizó el árbol filogenético generado 

(Figura 5), se construyó una tabla (Tabla 4) donde se observan los valores de distinción 

evolutiva para cada especie. Igualmente, se obtuvieron los valores para la distinción evolutiva 

relacionada con la categoría de riesgo global (EDGE) y la distinción evolutiva relacionada 

con la categoría de riesgo local (EDLE) (Categorías de riesgo en Tabla 1).  

Las cinco especies con mayor valor de distinción evolutiva fueron Taxus globosa, Taxodium 

mucronatum, Abies vejarii, Juniperus coahuilensis y Pinus teocote. Al calcular el valor de 

EDGE, las especies más altas fueron Taxus globosa, Juniperus saltillensis, Picea mexicana, 

Picea martinezii, Pinus nelsonii y Pinus culminicola. Por otra parte, las especies de mayor 

valor con respecto al índice EDLE fueron Pinus pinceana, Picea mexicana, Picea martinezii, 

Pinus nelsonii y Pinus culminicola. Existen diferencias entre las especies prioritarias para el 

índice EDGE y EDLE, esto se debe a los distintos criterios que se utilizan de forma nacional 

e internacional para asignar las categorías de riesgo. Así mismo, algo que se pudo apreciar al 

momento de definir las categorías de riesgo para las especies utilizadas, es que algunas de 

ellas no son reconocidas como especies por la IUCN. Este es el caso de Picea mexicana, la 

cual es reconocida como una especie por la NOM-059, mientras que para la IUCN se 

considera una variedad. Igualmente, en el caso de Pinus cembroides var. bicolor, este 

organismo es reconocido por la NOM-059 como Pinus johannis, sin embargo, no se 

encuentra como especie ni como variedad dentro de la IUCN. 
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Tabla 6. Valores de distinción evolutiva (DE), distinción evolutiva relacionada con la categoría de riesgo 

global (EDGE) y distinción evolutiva relacionada con la categoría de riesgo local (EDLE). 

Especies Distinción Evolutiva (DE) EDGE EDLE 

Abies vejarii 0.04167 0.04776 0.11014 

Cupressus arizonica 0.03664 0.03668 0.03668 

Juniperus angosturana 0.03412 0.10286 0.03424 

Juniperus coahuilensis 0.03693 0.03695 0.03695 

Juniperus deppeana 0.03180 0.03200 0.03200 

Juniperus flaccida 0.03201 0.03220 0.03220 

Juniperus pinchotii 0.03272 0.03289 0.03289 

Juniperus saltillensis 0.03034 0.49429 0.03058 

Juniperus zanonii 0.03283 0.03283 0.03923 

Picea martinezii 0.01961 0.48383 0.48383 

Picea mexicana 0.02000 0.48421 0.48421 

Pinus arizonica 0.01255 0.01317 0.01317 

Pinus arizonica var. stormiae 0.02881 0.09772 0.02910 

Pinus cembroides 0.01504 0.01562 0.01562 

Pinus cembroides var. bicolor 0.01329 0.01389 0.02013 

Pinus culminicola 0.01136 0.47570 0.47570 

Pinus greggii 0.01963 0.08875 0.02013 

Pinus hartwegii 0.01236 0.01298 0.01298 

Pinus montezumae 0.01134 0.01197 0.01197 

Pinus nelsonii 0.01505 0.47935 0.47935 

Pinus patula 0.01304 0.01364 0.01364 

Pinus pinceana 0.02033 0.02082 0.48453 

Pinus pseudostrobus 0.01827 0.01880 0.01880 

Pinus remota 0.01621 0.01677 0.02301 

Pinus strobiformis 0.01773 0.01827 0.01827 

Pinus teocote 0.03671 0.03674 0.03674 

Pseudotsuga menziesii 0.03070 0.03093 0.03716 

Taxodium mucronatum 0.05983 0.05880 0.05880 

Taxus globosa 0.12951 0.58619 0.12872 
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VIII. DISCUSIÓN 

8.1 Modelos de distribución potencial 

La falta de mapas de distribución de especies es un problema para los estudios 

macroecológicos. No obstante, el modelado de distribución potencial representa una 

alternativa viable para la generación de estos mapas. Sin embargo, es importante resaltar que 

estos algoritmos tienen limitaciones y es necesario realizar un análisis extenso de los insumos 

utilizados y los resultados obtenidos (Mota-Vargas et al., 2019; Lissovsky y Dudov, 2021). 

Para esta investigación, se utilizaron registros de presencias de las especies provenientes de 

distintas fuentes (i.e. GBIF, CONABIO, CONAFOR, Naturalista). El uso de estas fuentes 

para la obtención de registros de especies normalmente genera resultados satisfactorios en el 

modelado de distribución de especies. Sin embargo, existen ocasiones en la que se pueden 

presentar dificultades en el uso de estos datos. En nuestro caso, el grupo de las coníferas 

contiene distintas especies que pueden presentar dificultades al momento de registrar una 

ocurrencia. La correcta identificación de las especies puede representar un desafío, ya que 

existen especies que son morfológicamente muy parecidas (especialmente dentro del género 

Juniperus). Así mismo, hay especies (i.e. Pinus nelsonii, Picea mexicana, Picea martinezii) 

que cuentan con distribuciones aisladas y restringidas, lo que resulta en un bajo número de 

registros y una mayor dificultad para modelar su distribución (Beck et al., 2014; Rodrigues 

et al., 2022). 

De forma general, los resultados obtenidos en los modelos de distribución potencial fueron 

coherentes con la información previamente revisada respecto a su distribución (Favela Lara, 

2010; García-Aranda et al., 2012; Riskind & Patterson, 1975). Sin embargo, para algunas 

especies se observó una sobreestimación del área de distribución. Esto se refiere a que el 

modelo indica que la especie podría habitar en áreas donde, en realidad, no se encuentra 

presente. Este resultado fue más evidente en aquellas especies con distribuciones 

naturalmente restringidas (i.e. Pinus culminicola, Picea martinezii, Taxus globosa). Las 

causas de esta sobreestimación son diversas, la primera y anteriormente descrita, es el bajo 

número de registros de presencia de especies. Mientras más registros de la especie se tengan, 

mayor será la cantidad de información ambiental que el algoritmo pueda analizar lo que 

resultaría en la construcción de un modelo de distribución potencial robusto y específico 



 

34 

 

(Rodrigues et al., 2022). Para las especies con bajo número de registros es más complicado 

lograr un modelo robusto que refleje una distribución potencial más realista (Miller, 2010). 

Así mismo, al igual que la obtención de las coordenadas de las especies, es importante la 

selección de las variables climáticas que se usarán para la construcción del modelo. Para esta 

investigación, se seleccionaron 15 variables bioclimáticas para México (Cuervo et al., 2014). 

Sin embargo, en otras investigaciones donde se modela la distribución de especies de 

coníferas (Aceves et al., 2018; García et al., 2018; García et al., 2012) se menciona la 

importancia de la inclusión de variables como el tipo de suelo, pendiente, y exposición solar. 

Dichas variables enriquecen el modelado de distribución potencial ya que están fuertemente 

asociadas con el establecimiento de los ecosistemas vegetales.  

8.2 Distribución de la riqueza de especies  

La distribución y establecimiento de las especies, y más específicamente de especies de 

plantas está fuertemente asociadas a las características climáticas, de suelo, topográficas y de 

exposición solar. En el caso de la SMO, el norte se encuentra mayormente dominado por 

ecosistemas áridos. A medida que se avanza hacia latitudes más meridionales, el paisaje se 

vuelve más accidentado y con una mayor cobertura de bosques templados (Salinas-

Rodríguez et al., 2022). Estas características son las que moldean la distribución de la riqueza 

de especies; en el mapa de distribución de RE (Figura 4), se observa claramente que las 

regiones montañosas de la parte sur de la SMO son el ecosistema ideal para el establecimiento 

de la mayoría de las especies del grupo (Gernandt & Pérez-de la Rosa, 2014).  

La zona sur de la SMO contiene a la subprovincia fisiográfica de la gran sierra plegada, 

misma donde existe una conjunción de zonas de alta y baja elevación con características 

ideales para el establecimiento de distintos ecosistemas y especies (Salinas-Rodríguez et al., 

2022). Las regiones montañosas han sido ya definidas como zonas especialmente ricas en 

especies, derivado precisamente de la heterogeneidad ambiental y geográfica en distancias 

relativamente cortas (Körner, 2004).  Así mismo, el aislamiento geográfico dentro de los 

ecosistemas montañosos es una de las causas de la diversificación de especies, lo que influye 

en el origen de un alto número de endemismos (Noroozi et al., 2018; Spehn et al., 2011), esto 

puede apreciarse dentro de la gran sierra plegada, donde habitan la mayoría de las especies 
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endémicas incluidas en este estudio (p.e. Pinus culminicola, Pinus nelsonii, Picea mexicana, 

Picea martinezii, y Juniperus zanonii).  

Analizando estas características, es de esperarse que esta zona sea la región con la mayor 

riqueza de especies de coníferas. Aquí se establecen representantes de los ocho géneros de 

coníferas debido a las condiciones climáticas ideales, así como los distintos tipos de hábitat 

dentro de esta región (Pinus, Picea, Abies, Pseudotsuga, Juniperus, Cupressus, Taxus y 

Taxodium). La predicción de los modelos de distribución de las especies establece la 

existencia de comunidades con un valor máximo de 22 especies, lo que demuestra la gran 

riqueza que la zona es capaz de albergar. Sin embargo, como ya se discutió en el apartado 

anterior, la predicción de dichos valores de riqueza de especies es derivado de la 

interpretación de los modelos de distribución, por lo que estos resultados deben ser tomados 

con cautela. 

8.3 Diversidad filogenética 

La filogenia generada (Figura 5) mostró la agrupación de las especies dentro de las tres 

familias esperadas (Pinaceae, Taxaceae y Cupressaceae) además de valores de probabilidad 

posterior que van desde 0.51 a 1, estos valores indican la confianza o certeza estadística de 

la existencia de un nodo o clado particular (Ellison, 2004). Sin embargo, en la rama de Pinus 

arizonica var. stormiae (Figura 5) se puede observar una politomía, es decir, una relación 

dentro del árbol filogenético que no pudo ser resulta. Generalmente, esto ocurre cuando no 

existe suficiente información (variabilidad genética dentro de las secuencias) para esclarecer 

esta relación filogenética. Pinus arizonica var. Stormiae está clasificada como una variedad 

de la especie Pinus arizonica, morfológica y genéticamente son organismos muy parecidos 

que comparten un ancestro en común muy reciente, lo que puede ocasionar la falta de 

variación entre ambas especies ( Kusumi et al., 2000). 

Así mismo, para la reconstrucción filogenética de esta investigación se utilizó la 

concatenación de dos genes de cloroplasto (rbcL y matK) y un espacio intergénico del mismo 

organelo (trnL-trnF). Estas regiones dentro del genoma de las plantas ya han sido 

ampliamente utilizadas para esclarecer las relacionas filogenéticas dentro de numerosos 

grupos de plantas, incluidas las coníferas (Pham et al., 2021; Xing et al., 2008; Kusumi et al., 

2000; Suyama et al., 2000) y han demostrado ser de utilidad en la separación de especies 
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dentro del grupo. Sin embargo, se ha mencionado específicamente que dentro de la familia 

Pinaceae que el uso de estos marcadores moleculares puede presentar algunas dificultades 

en la separación de especies evolutivamente muy cercanas (Pham et al., 2021) lo que 

igualmente puede influir en la relación filogenética incierta de Pinus arizonic var. stormiae.  

El conflicto de la separación de especies de coníferas muy estrechamente relacionadas ya se 

ha abordado en otras investigaciones, las cuales sugieren la inclusión de otros marcadores 

como otras regiones del cloroplasto (Kusumi et al., 2000; Suyama et al., 2000) e incluso el 

uso de tecnologías de secuenciación de nueva generación (Yang et al., 2022) para generar 

árboles filogenéticos más robustos. Sin embargo, el árbol filogenético generado cuenta con 

valores de probabilidad posterior suficientemente robustos (>0.5) para ser utilizados en el 

cálculo de la diversidad filogenética a pesar de las politomías presentes en la filogenia 

construida (Faith, 1992). 

A diferencia del índice de riqueza de especies, la diversidad filogenética es una métrica que 

incorpora las diferencias entre las especies a través de su historia evolutiva mediante el 

análisis de un árbol filogenético (Faith, 1992). Sin embargo, existen estudios donde se 

muestra como la DFy RE mantienen una correlación positiva (Aguilar-Tomasini et al., 2021; 

Escobar-Luján et al., 2022; Li et al., 2015). En el caso de este trabajo se obtuvo el mismo 

escenario, ya que al realizar un análisis de correlación de los valores de ambas capas de 

distribución (Figura 5 y Figura 6) se obtuvo un coeficiente de correlación de 0.76. 

Así mismo, esto se hace nuevamente evidente al comparar los patrones de distribución de los 

mapas de DF y RE (Figura 5 y Figura 6), ambos muestras la presencia de los valores de 

diversidad más altos en latitudes más al sur, y remarcan la importancia de las regiones 

montañosas (la gran sierra plegada) como ecosistemas diversos e importantes. Dentro de la 

gran sierra plegada, se extienden vastas cadenas montañosas, y sus gradientes altitudinales 

posibilitan el establecimiento de comunidades vegetales altamente diversas, así como un alto 

número de especies endémicas (Körner, 2004; Li et al., 2015). Estos resultados son 

consistentes con investigaciones similares, donde se había observado como las regiones 

montañosas tienden a tener los valores más altos de RE y DF entre las elevaciones de 2000-

3000 msnm (Li et al., 2015; Zhou et al., 2018), lo que se le atribuye nuevamente a la variación 

ambiental y geográfica existente debido a los gradientes altitudinales. 
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A pesar de las similitudes generales entre los patrones de distribución de DF y RE de 

coníferas en la SMO, existen algunas diferencias en áreas específicas; se observaron valores 

más altos de DF (Figura 6) en el norte de la SMO en comparación con la RE (Figura 5). Esta 

diferencia entre los valores de DF y RE recae en la forma de evaluar la diversidad en ambos 

índices. Mientras que la RE solamente cuenta el número de especies presentes, la DF varía 

en función de la composición de las especies de la comunidad evaluada (Faith, 1992). El uso 

del índice de DF en conjunto con la RE posibilita llevar a cabo la inclusión de estas 

diferencias evolutivas entres especies, lo que permite determinar aquellos espacios que no 

solamente tienen mayor riqueza de especies, sino que son funcionalmente más diversas. Los 

hábitats evolutiva y funcionalmente diversos se consideran ecosistemas más resilientes, con 

mejores probabilidades de adaptación y conservación de funciones ecológicas (Cadotte et al., 

2012; Cadotte et al., 2010).  

8.4 Zonas prioritarias, diversidad filogenética y riqueza de especies 

Dentro del mapa de DF+RE (Figura 7) fue posible la identificación de tres zonas que resaltan 

por su alta diversidad filogenética y riqueza de especies (Figura 8A). Estas zonas igualmente 

se encuentran dentro de la región montañosa de la gran sierra plegada, y destacan nuevamente 

la importancia de los ecosistemas montañosos como regiones altamente diversas (Körner, 

2004; Li et al., 2015). La primera región identificada se encuentra en los límites de los 

municipios de Iturbide y Galeana del estado de Nuevo León (zona A), así como otras dos 

zonas en los municipios de General Zaragoza (zona B) y Mier y Noriega (zona C). Los altos 

valores de DF y RE en muchas ocasiones esta correlacionados, y las condiciones geográficas 

y climáticas tienen gran influencia en el establecimiento de comunidades vegetales diversas 

(Salinas et al., 2022).  

Así mismo, se realizó una comparación de estas zonas identificadas como prioritarias (A, B 

y C) (Figura 8A) con aquellas propuestas por Arriaga y colaboradores (2000) (Figura 8B), se 

observó que dos de las zonas identificadas coinciden parcialmente con las propuestas por 

estos autores (zona A con El Potosí-Cumbres de Monterrey Cañón de Iturbide; zona B y C 

con San Antonio-Peña Nevada). En el trabajo mencionado, se utilizaron parámetros como 

riqueza de especies, topografía, endemismos, o presencia especies en peligro. A pesar de que 

las metodologías utilizadas fueron diferentes, nuestros resultados son consistentes en 
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considerar a estas regiones como prioritarias, en este caso, considerando únicamente al grupo 

de las coníferas. 

8.5 Representatividad de las coníferas dentro de las ANP. 

La red de ANP es una valiosa herramienta para la protección de la biodiversidad nacional, es 

crucial que dentro de estos polígonos exista una representación equitativa de los distintos 

tipos de vegetación. En México, la media nacional de representatividad ecológica se 

encuentra en 12%, es decir, este porcentaje representa la superficie de los ecosistemas con 

vegetación primaria que se encuentran dentro de una ANP (Neri et al., 2015).  

Con respecto a las coníferas, dentro de la SMO los tipos de vegetación de mayor relevancia 

corresponden a los bosques de pino, bosques de pino-encino, bosque mesófilo de montaña, 

bosque de oyamel, bosque de táscate y vegetación de galería (Salinas et al., 2022; INEGI, 

2017; Rzedowski y Huerta, 1994). Los resultados del análisis de representatividad (Tabla 5) 

muestran que, para estos tipos de vegetación dentro de la SMO, el porcentaje de 

representatividad se encuentra por encima del 12%. El contraste de estos resultados es 

complejo; por una parte, a nivel nacional se menciona que los porcentajes de cobertura 

vegetal de algunos tipos de vegetación aquí incluidos es menor al 12%, por ejemplo, bosque 

de coníferas y bosque mesófilo de montaña (Mas y Vega, 2005). En investigaciones 

enfocadas en la región noreste de México, específicamente al esto de Coahuila (Cantú et al., 

2011), nuestros resultados son más consistentes, ya que los porcentajes de representatividad 

son similares. 

No obstante, es importante analizar que la capa de uso de suelo y vegetación utilizada en esta 

investigación corresponde a la Serie VII, mientras que las investigaciones anteriormente 

mencionadas correspondes a la Serie III (Mas y Vega, 2005) y Serie VI (Cantó et al., 2011). 

La diferencia en las capas utilizadas puede afectar el calculo de la superficie de los diferentes 

tipos de vegetación dentro de la SMO y las ANP. Esto sugiere la necesidad de llevar a cabo 

estudios de representatividad actualizados dentro de esta subprovincia fisiográfica.  

Es necesario recalcar que, a pesar de que los resultados puedan parecer positivos y 

alentadores, no se debe ignorar que siguen existiendo problemáticas dentro de la SMO y las 

ANP. Se ha explorado como el cambio de uso de suelo, incendios forestales y actividades 
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extractivas dentro de las ANP siguen afectando los porcentajes de cobertura vegetal dentro 

de ellas (González et al., 2022; Sahagún et al., 2018; Figueroa y Sánchez, 2007), lo que 

implica un cambio no solamente dentro de las políticas y designación de las ANP, si no en el 

monitoreo y manejo de estas áreas para la protección efectiva de la biodiversidad. 

8.6 Distinción evolutiva 

Con el fin de conservar la diversidad ecológica y las funciones ecosistémicas, la priorización 

de especies y espacios es una acción que debe llevarse a cabo. Refiriéndose, a las coníferas 

de la SMO, es necesario identificar aquellas especies que cumplen roles específicos dentro 

del ecosistema, y que, por consecuencia, tienen una mayor relevancia ecológica (Isaac, et al., 

2007). De los resultados obtenidos del índice de distinción evolutiva (DE) (Tabla 4), podemos 

resaltar a tres especies que obtuvieron los mayores valores, correspondiendo a Taxus globosa, 

Taxodium mucronatum y Abies vejarii. Este resultado sugiere que estas especies son 

prioritarias en la conservación de estos ecosistemas. Es decir, son especies cuyos linajes 

contienen eventos evolutivos únicos dentro del árbol filogenético (Figura 5). Y que, por lo 

tanto, son cruciales para el mantenimiento de los ecosistemas, ya que es poco probable que 

haya especies con la capacidad de reemplazar sus funciones ecológicas (Verón et al., 2017). 

La evaluación de la DE en el grupo de las gimnospermas ya había sido llevado a cabo (Forest 

et al., 2018), al realizar la comparación de los resultados podemos observar que las especies 

del noreste de México con mayor distinción evolutiva en esta investigación corresponden a 

Pseudotsuga menziesii, Taxus globosa y Pinus nelsonii. La principal diferencia radica en la 

filogenia utilizada, en este estudio se incluyeron 29 especies, y se construyó una filogenia 

con la información obtenida de tres genes de cloroplasto (rbcL, trnL-trnF y matK). En el 

trabajo de Forest y colaboradores (2018) la filogenia fue construida con 923 especies de todo 

el mundo, además de incluir genes de cloroplasto y nucleares. Estas diferencias metodologías 

generan diferencias en la topología y longitud de las ramas de ambas filogenias, lo que 

influye directamente en el valor del índice de DE ya que es calculado con la longitud de las 

ramas del árbol filogenético (Isaac et al., 2007). 

La categoría de riesgo otorgada a una especie es otro criterio de relevancia para el 

establecimiento de prioridades de conservación. La comparación entre criterios globales y 

locales ha sido controversial, por una parte, las evaluaciones globales llevadas a cabo por la 
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IUCN son realizadas con especialistas y metodologías estandarizadas. Sin embargo, los 

criterios locales se enfocan en la situación de una especie en ubicaciones específicas o 

poblaciones particulares dentro de su rango de distribución (Wells et al., 2010). En este 

sentido la estimación de los índices EDGE (Evolutivamente distinto y globalmente en riesgo) 

y EDLE (Evolutivamente distinto y localmente en riesgo) es necesario para observar las 

diferencias entre ambos criterios de evaluación de riesgo.  Las especies con el valor de EDGE 

más alto corresponden a Taxus globosa, Juniperus saltillensis, Picea mexicana, Picea 

martinezii, Pinus nelsonii y Pinus culminicola. Así mismo, las especies de mayor valor en el 

EDLE son Pinus pinceana, Picea mexicana, Picea martinezii, Pinus nelsonii y Pinus 

culminicola como prioritarias. La coincidencia en cuatro de las seis especies se debe a una 

equivalencia entre los términos globales (IUCN) y locales (NOM-059). La discrepancia entre 

estos dos criterios puede ser un obstáculo para el establecimiento de especies prioritarias y 

afectar la percepción del estado de las poblaciones(Gernandt & Pérez-de la Rosa, 2014). 

Existen condiciones específicas dentro de las poblaciones locales que amenazan la 

prevalencia de ciertas especies. Por ejemplo, Pinus pinceana es una especie endémica a 

México, sus poblaciones fragmentadas se encuentran en riesgo y en la NOM-059 está 

decretada como en peligro de extinción, mientras que para la IUCN se encuentra como Least 

concern.  

Se ha publicado una lista de especies consideradas prioritarias por la organización EDGE 

para el grupo de las gimnospermas (Forest et al., 2018). Realizando una comparativa, tres 

especies de las seleccionadas en este estudio se clasifican como prioritarias (Pinus nelsonii, 

Pinus culminicola y Taxus globosa), estas tres especies fueron congruentes con las estimadas 

por el índice EDGE, mientras que solo dos fueron igualmente estimadas por el índice EDLE. 

Nuevamente las diferencias en la evaluación de las especies de forma global y local provocan 

las inconsistencias en las especies seleccionadas como prioritarias.  

Así mismo, otro aspecto destacable es la importancia de la delimitación de especies, en esta 

investigación la variedad Pinus cembroides var. bicolor actualmente se encuentra reconocida 

como una especie, Pinus johannis, por la NOM-059 en México, la cual le otorga la categoría 

de protección especial equivalente a Near Threatened de la IUCN. Mientras tanto, hasta el 

momento de esta investigación, dentro del portal de la IUCN esta especie no se encuentra 
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reconocida como especie o variedad. Igualmente, Picea mexicana (NOM-059) se reporta 

como Picea engelmannii subsp. mexicana por la IUCN. El problema de la delimitación de 

especies dificulta la asignación de una categoría de riesgo adecuada, limitando los esfuerzos 

de conservación (Montes et al, 2022).  
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IX. CONCLUSIONES 

 

• Dentro de los modelos de distribución potencial es necesaria la integración de 

variables topográficas y edafológicas para el robustecimiento del análisis. 

• El mapa de distribución de riqueza de especies refleja la fuerte asociación que tienen 

las especies de coníferas con las zonas montañosas dentro de la SMO, principalmente 

debido a las condiciones de temperatura y humedad por las que las especies de 

coníferas tienen una preferencia. 

• Los marcadores moleculares empleados demostraron ser útiles en la reconstrucción 

filogenética del grupo de coníferas; sin embargo, la separación de especies con 

evolución muy distante o con escasa variación en sus secuencias puede presentar 

dificultades. 

• Para esta investigación, se observó una correlación positiva entre la riqueza de 

especies y la diversidad filogenética, dando lugar a la coincidencia de áreas con una 

elevada abundancia de especies y una rica diversidad filogenética.  

• Nuestros resultados confirman la hipótesis planteada al demostrar una discrepancia 

entre las zonas de alta riqueza de especies y diversidad filogenética con los polígonos 

para las ANP. 

• Las zonas identificadas como prioritarias mostraron una parcial coincidencia con 

polígonos de zonas prioritarias anteriormente propuestas, resaltando la importancia 

de dichas áreas para la conservación no solamente de las coníferas, si no de diversos 

grupos taxonómicos.  

• La selección del criterio internacional o nacional para establecer la categoría de riesgo 

de las especies tiene un impacto significativo en las especies identificadas como 

prioritarias. 

• Los seis tipos de vegetación elegidos para evaluar la representatividad de las coníferas 

dentro de las Áreas Naturales Protegidas exhibieron niveles significativos de 

inclusión dentro de los polígonos de las ANP 
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ANEXO A – Modelos de distribución potencial 

 

ANEXO – Modelados de distribución 

             1. Abies vejarii                  2. Cupressus arizonica           3. Juniperus angosturana 

    4. Juniperus coahuilensis            5. Juniperus deppeana           6. Juniperus fláccida 

 

        7. Juniperus pinchotii               8. Juniperus saltillensis           9. Picea martinezii 
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      10. Picea mexicana                     11. Pinus arizonica         12. P. arizonica var. Stormiae 

    13. Pinus cembroides            14. P. cembroides var. bicolor        15. Pinus culminicola 

          16. Pinus greggii                     17. Pinus hartweggi               18. Pinus montezumae 
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  19. Pinus nelsonii                        20. Pinus patula                    21. Pinus pinceana 

 

 

 

 

 

 

 

 

22. Pinus pseudostrobus                  23. Pinus remota                 24. Pinus strobiformis 

    25. Pinus teocote                  26. Pseudotsuga menziesii        27. Taxodium mucronatum 
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      28. Taxus globosa                       29. Juniperus zanonii 
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ANEXO B – Scripts utilizados para modelos de distribución potencial 

Analizar y depurar registros 

library(sf) 

library(terra) 

library(raster) 

 

#Nombre de archivos 

REG<-list.files("C:/Users/msusa/OneDrive/Documentos/MODELADO DE NICHO/COORDENADAS 

ESPECIES", pattern = "*.csv$",full.names = TRUE) 

REGI<-lapply(REG, read.csv) 

head(REGI[[1]]) 

 

#Seleccionar registros unicos 

REGI_U<-list() 

for ( i in 1:length(REGI)){ 

  UU<-clean_dup(REGI[[i]], longitude="decimalLongitude" ,  

                latitude =  "decimalLatitude",  

                threshold=0.0083) 

  REGI_U[[i]]<-UU 

} 

length(REGI_U) 

 

###Selecionar especies con más de 30 registros 

REGI_Ua <- which(sapply(REGI_U, nrow) < 20) 

REGI_U2<-REGI_U[-REGI_Ua] 

length(REGI_U2) 

 

##Extraer los nombres de las especies en la lista "OL" 

scientificName<-character() 

for (i in 1:length(REGI_U) ){ 

  PO<-as.data.frame(REGI_U[[i]]) 

  scientificName[i]<-unique(PO$species) 

} 

View(scientificName) 

 

##Guardar los .csv de las especies. 

DIR<-file.path("C:/Users/msusa/OneDrive/Documentos/MODELADO DE NICHO/COORDENADAS 

ESPECIES/UNICOS/", paste(scientificName, ".csv", sep="")) 

 

for (i in 1:length(REGI_U)){ 

  DT<-as.data.frame(lapply(REGI_U[[i]],as.character)) 

  write.csv(DT, file=DIR[i], row.names = F) 

} 
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Correlación de registros y variables climáticas 
 

library(terra) 

library(sf) 

 

## Funciíon atipicos 

FindOutliers <- function(data) { 

  lowerq = quantile(data)[2] 

  upperq = quantile(data)[4] 

  iqr = upperq - lowerq # Or use IQR(data) 

  # we identify extreme outliers 

  extreme.threshold.upper = (iqr * 1.5) + upperq 

  extreme.threshold.lower = lowerq - (iqr * 1.5) 

  return(which(data > extreme.threshold.upper | data < extreme.threshold.lower)) 

} 

 

###### esta primera parte es por cada una de las especies 

### Cargar registros 

REG<-list.files("C:/Users/msusa/OneDrive/Documentos/MODELADO DE NICHO/COORDENADAS 

ESPECIES/UNICOS1KM/", pattern = "*.csv$",full.names = TRUE) 

REGI<-lapply(REG, read.csv) 

head(REGI[[1]]) 

# Cargar variables 

CLIM<-rast(list.files("C:/Users/msusa/OneDrive/Documentos/MODELADO DE NICHO/Capas Angela 

Cuervo/VariablesAtipico", pattern = "*.tif$",full.names = TRUE)) 

names(CLIM) 

plot(CLIM) 

 

#Crear perfiles climaticos 

PERF<-list()  

 

for (i in 1:length(REGI)){  

  AA<-REGI[[i]]  

  BB<-extract(CLIM,AA[,c("decimalLongitude","decimalLatitude")], df=T)  

  ZZ<-cbind(AA[,c("decimalLongitude","decimalLatitude")],BB) 

  CC<-ZZ[!(is.na(BB[,2])),]  

  PERF[[i]]<-CC  

}  

 

head(PERF[[1]]) 

length(PERF)  

summary(PERF[[5]])  

 

##Extraer los nombres de las especies en la lista "OL"  

scientificName<-list()  

 

for (i in 1:length(REGI) ){  

  PO<-as.data.frame(REGI[[i]])  

  scientificName[[i]]<-unique(PO$species)  
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}  

 

scientificName  

 

DIR<-file.path("C:/Users/msusa/OneDrive/Documentos/MODELADO DE NICHO 

REVISADO/COORDENADAS ESPECIES/ATIPICOS/", paste(scientificName, ".csv", sep=""))  

 

for (i in 1:length(PERF)){  

  DT<-as.data.frame(lapply(PERF[[i]],as.character))  

  write.csv(DT, file=DIR[i], row.names = F)  

}  

 

# Fijar directorio de trabajo donde estén los csv con las variables a revisar:  

setwd("C:/Users/msusa/OneDrive/Documentos/MODELADO DE NICHO REVISADO/COORDENADAS 

ESPECIES/ATIPICOS/")  

 

# Lista de archivos csv que se desean revisar en el directorio de trabajo:  

datas <- list.files(pattern=".csv")  

 

## Función outlier 

# Bucle para revisar por outliers cada variable(j) de  

# cada archivo csv(i):  

 

for(i in 1:length(datas)){  

    data.i <- read.csv(datas[i])  

    data.i <- data.i[rowSums(is.na(data.i))==0, ]  

   

  outlier.matrix <- matrix("", nrow=nrow(data.i), ncol=ncol(data.i))  

  for(j in 1:ncol(data.i)){  

        variable <- data.i[,j]  

        outlier.matrix[FindOutliers(variable), j] <- j  

      }  

  data_outliers <- outlier.matrix[,1]  

   

  for(k in 2:ncol(data.i)){  

     

    data_outliers <- paste(data_outliers, outlier.matrix[,k], sep=".")  

     

  }  

  write.csv(data.frame(data.i, "Outlier"=data_outliers),  

             

            file=paste("outliers_Find_", datas[i], sep=""))  

   

} 

 

Construcción de perfiles climáticos 
 

#####CREACIÓN DE PERFILES CLIMÁTICOS####### 

library(terra) 
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library(sf) 

library(ntbox) 

library(raster) 

library(rgdal) 

 

###### esta primera parte es por cada una de las especies 

### Cargar registros 

REG<-list.files("C:/Users/msusa/OneDrive/Documentos/MODELADO DE NICHO 

REVISADO/COORDENADAS ESPECIES/FINALES LIMPIOS NUEVOS/", pattern = "*.csv$",full.names = 

TRUE) 

REGI<-lapply(REG, read.csv) 

head(REGI) 

# Cargar variables 

CLIM<-raster::stack(list.files("C:/Users/msusa/OneDrive/Documentos/MODELADO DE 

NICHO/Capas Angela Cuervo/BioClim(Tiff)", pattern = "*.tif$",full.names = TRUE)) 

names(CLIM) 

plot(CLIM[[1]]) 

 

#ALT<-raster("/media/alex/APP01/APP_01/VarClima/alt_30s_esri/alt/w001001.adf") 

#Crear perfiles climaticos 

PERF<-list()  

 

for (i in 1:length(REGI)){  

  AA<-REGI[[i]]  

  BB<-extract(CLIM,AA[,c("decimalLongitude","decimalLatitude")], df=T)  

  ZZ<-cbind(AA[,c("decimalLongitude","decimalLatitude")],BB) 

  CC<-ZZ[!(is.na(BB[,2])),]  

  PERF[[i]]<-CC  

}  

 

head(PERF[[1]]) 

length(PERF)  

summary(PERF[[5]])  

 

##Extraer los nombres de las especies en la lista "OL"  

scientificName<-list()  

for (i in 1:length(REGI) ){  

  PO<-as.data.frame(REGI[[i]])  

  scientificName[[i]]<-unique(PO$Species)  

}  

 

scientificName  

 

DIR<-file.path("C:/Users/msusa/OneDrive/Documentos/MODELADO DE NICHO REVISADO/Perfiles 

climaticos/", paste(scientificName, ".csv", sep=""))  

 

for (i in 1:length(PERF)){  

  DT<-as.data.frame(lapply(PERF[[i]],as.character))  

  write.csv(DT, file=DIR[i], row.names = F)  
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}  

 

####### CORRELACIONAR PERFILES ##########3 

library(terra) 

library(sf) 

library(ntbox) 

 

# Cargar los perfiles 

REG<-list.files("C:/Users/msusa/OneDrive/Documentos/MODELADO DE NICHO REVISADO/Perfiles 

climaticos/Perfiles climaticos", pattern = "*.csv$",full.names = TRUE) 

REGI2<-lapply(REG, read.csv) 

## Analisis de correlación 

MATXCorr<-list() 

 

for ( i in 1:length(REGI2)){ 

  AA<-REGI2[[i]][,c(4:18)] # solo seleccionar al columnas (por número) que tienen 

valores de variables 

  BB<-cor(AA) 

  MATXCorr[[i]]<-BB 

} 

 

## Seleccionar variables no correlacionadas 

SELVar<-list() 

 

for (i in 1:length(MATXCorr)){ 

  DD<-correlation_finder(cor_mat=MATXCorr[[i]], 

                         threshold =0.75, 

                         verbose = FALSE) 

  GG<-as.data.frame(DD$descriptors) 

  SELVar[[i]]<-GG 

} 

 

 

## Guardar los .csv 

scientificName<-list() 

for (i in 1:length(REGI) ){ 

  PO<-as.data.frame(REGI[[i]]) 

  scientificName[i]<-unique(PO$Species) 

} 

scientificName 

 

DIR<-file.path("C:/Users/msusa/OneDrive/Documentos/MODELADO DE NICHO REVISADO/Perfiles 

climaticos/Correlacion perfiles/", paste(scientificName, ".csv", sep="")) 

 

for (i in 1:length(SELVar)){ 

  DT<-as.data.frame(lapply(SELVar[[i]],as.character)) 

  write.csv(DT, file=DIR[i], row.names = F) 

} 
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Construcción de PCA 
if(!require(devtools)){ 

  install.packages("devtools") 

} 

 

if(!require(kuenm)){ 

  devtools::install_github("marlonecobos/kuenm") 

} 

 

library(kuenm) 

 

#CODIGO PARA PCA 

library (raster) 

library (kuenm) 

 

setwd("C:/Users/msusa/OneDrive/Documentos/MODELADO DE NICHO/Perfiles Finales/CARPETA PCA 

SMO") 

filenames<-list.files("C:/Users/msusa/OneDrive/Documentos/MODELADO DE NICHO/Perfiles 

Finales/CARPETA PCA SMO", full.names=TRUE) 

 

 

for (i in 1:length(filenames)){ 

  varaibles_list <- list.files(path = filenames[i], pattern = ".tif", full.names = TRUE) 

  variables <- stack(varaibles_list) 

  var_folder <- variables 

  in_format <- "GTiff" 

  scalev <- TRUE 

  writer <- TRUE 

  out_format <- "GTiff" 

  out_folder <- filenames[i] 

   

  n_pcs <- 3 

  kuenm_rpca(variables = var_folder, in.format = in_format, var.scale = scalev, 

             write.result = writer, out.format = out_format, out.dir = out_folder, 

             n.pcs = n_pcs) 

} 

 

Crear modelos de distribución potencial 
 

library(ntbox) 

library(raster) 

#install.packages("tidyverse") 

library(tidyverse) 

library(terra) 

library(rgdal) 

library(sp) 

library(kuenm) 

 

#Cargar registros 
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REGFLo<-read.csv("C:/Users/msusa/OneDrive/Documentos/MODELADO DE NICHO/Carpeta 

definitiva/CARPETA PCA SMO/Abies vejarii/Abies vejarii.csv") 

head(REGFLo) 

 

## Cargar variables 

FLOR<-rast(list.files("C:/Users/msusa/OneDrive/Documentos/MODELADO DE NICHO/Carpeta 

definitiva/CARPETA PCA SMO/Abies vejarii/Initial" ,pattern = "*.tif$",full.names = 

TRUE)) 

FLORV<-raster::stack(FLOR) 

plot(FLORV[[1]]) 

plot(FLORV) 

 

VARIAB<-c("pc_1","pc_2","pc_3") 

 

# Dividir Registros 

TEST<-sample_frac(REGFLo, 0.30) 

TRAIN<-anti_join(REGFLo,TEST) 

 

###Perfil 

TEST_PF<-raster::extract(FLORV, TEST[,c("decimalLongitude", "decimalLatitude")], df=T) 

 

TEST_PF<-na.omit(TEST_PF[,-1]) 

head(TEST_PF) 

 

TRAIN_PF<-raster::extract(FLORV, TRAIN[,c("decimalLongitude", "decimalLatitude")], df=T) 

TRAIN_PF<-na.omit(TRAIN_PF[,-1]) 

summary(TRAIN_PF) 

 

#Especificar numero de variables 

nvarstest <-3 

 

## Especificar el número de registros usados 

level<-0.99 

 

## Determinar el entorno ("background") 

env_bg <- ntbox::sample_envbg(FLORV,1000) 

 

#Criterio de omision; Pedir ROC parcial 

 

omr_criterio<-0.05 

proc<-TRUE 

 

## calibrar y selección del modelo 

E_selc<-ntbox::ellipsoid_selection(env_train = TRAIN_PF, 

                                   env_test = TEST_PF, 

                                   env_vars = VARIAB, 

                                   level = level, 

                                   nvarstest = nvarstest, 

                                   env_bg = env_bg, 
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                                   omr_criteria= omr_criterio, 

                                   proc = proc) 

 

### Mejor modelo elipsoide "omr_criteria" 

bestvarcomb <- stringr::str_split(E_selc$fitted_vars,",")[[1]] 

 

##Modelo elipsoide (espacio ambiental) 

best_mod <- ntbox::cov_center(TRAIN_PF[,bestvarcomb], 

                              mve = T, 

                              level = 0.99, 

                              vars = 1:length(bestvarcomb)) 

 

### proyeccion al espacio geografico 

mProj <- ntbox::ellipsoidfit(FLORV[[bestvarcomb]], 

                             centroid = best_mod$centroid, 

                             covar = best_mod$covariance, 

                             level = 0.99,size = 3) 

 

raster::plot(mProj$suitRaster) 

points(REGFLo[,c("decimalLongitude","decimalLatitude")],pch=20,cex=0.5) 

 

# Modelo Binario 

BIN<-

bin_model(mProj$suitRaster,REGFLo[,c("decimalLongitude","decimalLatitude")],percent=30) 

plot(BIN) 

points(REGFLo[,c("decimalLongitude","decimalLatitude")],pch=20,cex=0.5) 

 

setwd("C:/Users/msusa/OneDrive/Documentos/MODELADO DE NICHO/Perfiles Finales/CARPETA PCA 

SMO/Abies vejarii") 

NAME <- "MODELO.tif" 

 

terra::writeRaster(BIN, filename = NAME, overwrite = FALSE) 
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