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1 DESCRIPCIÓN GENERAL DEL FLUJO DE ANÁLISIS 

En el marco del Convenio 21-095 cuyo objeto es: “Aunar esfuerzos técnicos, financieros, 

jurídicos y administrativos para realizar la segunda fase del levantamiento de la línea base 

general de los ecosistemas y la biodiversidad para las áreas priorizadas de proyectos de 

hidrocarburos en la cuenca Valle Medio del Magdalena” se presenta a continuación el 

producto N.7 correspondiente al flujo de trabajo y scripts para el análisis de los datos.  

El siguiente documento describe de forma general los flujos de análisis utilizados durante la 

fase de aguas altas-medias para la caracterización de la biodiversidad en el área regional del 

proyecto. Estos flujos comienzan con los registros biológicos, los archivos de eventos de 

muestro y las variables ambientales por unidad muestral. La validación de los dos primeros 

es realizada por la infraestructura institucional de datos (I2D) siguiendo los protocolos 

establecidos para registros biológicos en formato DarwinCore y los protocolos institucionales.  

Los procedimientos acá descritos fueron implementados de acuerdo a las recomendaciones 

y flujos analíticos descritos en Legendre y Legendre (2012) que son implementados en el 

software R (R Core Team -2020- versión 4.0.0) según Borcard et al. (2018) y se encuentran 

en el repositorio institucional en GitHub en el siguiente link (Script de análisis de diversidad 

Fase I). La figura 1 describe de forma general el flujo de análisis.  

“El proceso comienza con la curaduría adicional de los tres archivos básicos: los archivos de 

eventos de muestro, los de registros de muestreo y las variables ambientales. Esta curaduría 

básicamente verifica que los nombres de las columnas estén homologadas entre archivos, 

especialmente las columnas que describen los eventos de muestreo, las unidades 

muestrales, el esfuerzo de muestreo, los protocolos de muestreo y la identidad de las 

especies o grupos taxonómicos focales. Una vez los tres archivos estén curados se genera 

una “dataframe” para cada tipo de información y comienza el flujo analítico. Con las 

dataframe de registros se estiman las matrices de abundancia y presencia/ausencia. Todos 

los análisis que se describen a continuación se hacen tanto con matrices de abundancia 

como con matrices de presencia/ausencia (exceptuando las curvas de Rank-abundancia). 

Las funciones incluidas en el script tienen la posibilidad de estimar matrices con base en la 

suma de los individuos detectados, o en caso que el muestreo no garantice la independencia 

de los conteos de individuos, el máximo del número de individuos detectados.  

Paso 1: Determinación de las unidades muestrales sin registros. Este procedimiento 

identifica las unidades muestrales y los eventos de muestreo que las componen en donde no 

se encontraron registros biológicos. En pasos posteriores del análisis estos puntos se 

https://github.com/cmunozr/ANH_scripts/blob/0e2397cdbe5d4975dfb0c4d8ee5c78d4dda0d74d/ANH_processingAbund.R
https://github.com/cmunozr/ANH_scripts/blob/0e2397cdbe5d4975dfb0c4d8ee5c78d4dda0d74d/ANH_processingAbund.R


 

 

consideran ceros estructurales y se incorporan en las gráficas de diversidad versus variables 

ambientales.  

Paso 2. Determinación del esfuerzo de muestreo por unidad muestral, estandarizado por 

protocolo de muestreo. Para cada uno de los protocolos de muestreo usado en los análisis, 

se estima el valor estandarizado (entre 0 y 1) del esfuerzo de muestreo para cada una de las 

unidades muestrales. Estos valores entran posteriormente en los modelos lineales con 

variables continuas. Las estimaciones de diversidad usualmente se corrigen por esfuerzo de 

muestreo dado los eventos de muestreo en cada unidad muestreada o el número de 

individuos muestreados, pero no necesariamente por el tiempo o la distancia recorrida en 

cada unidad de muestreo.  

Paso 3. Estimación de diversidad por factor determinante utilizando técnicas de interpolación 

y extrapolación del paquete iNEXT. Las estimaciones de diversidad utilizaron la estimación 

de diversidad verdadera general. Primero se hicieron las estimaciones por método de 

muestreo y dentro de cada método de muestreo por alguna categoría involucrada en el  

diseño (Orden del drenaje o Cobertura) y por área de influencia de cada una de las 

plataformas. Para estas estimaciones se siguió la aproximación de Chao et al. (2014) y el 

paquete iNEXT (Hsieh et al. 2020) en R (R Core Team -2020- versión 4.0.0). Dependiendo 

de la estimación se utilizaron los datos de incidencia de especies, o los datos de abundancia. 

Cada una de estas estimaciones presenta tres tipos de curvas: 1) curva tipo 1 que presenta 

la diversidad estimada en función del tamaño muestral. 2) curva tipo 2 que presenta la 

cobertura de muestreo con respecto al tamaño muestral. 3) curva tipo 3 que presenta las 

estimaciones de diversidad en función de la cobertura del muestreo. En todos los casos se 

estimaron la riqueza (q=0), el índice de shannon (q=1) y el índice de Simpson (q=2). Estas 

estimaciones  se hicieron a escala regional, por área de cada plataforma, o para cada uno de 

los niveles de alguna variable determinada (Orden del drenaje, cobertura, tipo de suelo etc.). 

Las salidas de este paso incluyen las curvas de acumulación de cada indicador de 

diversidad, las tablas correspondientes a las estimaciones asintóticas, las gráficas resumen 

por unidad muestral o evento de muestreo o por variable categórica 

Paso 4. Con las matrices de diversidad se estiman las curvas de Rank-Abundancia para 

variables categóricas de interés (áreas de la plataforma, cobertura, tipo de suelo, etc). La 

salida de este paso incluye curvas de rank-abundancia por categoría y tablas con la jerarquía 

de cada especie usando su abundancia relativa.  

Paso 5. Con las tablas de registros se realiza un análisis de ordenamiento no paramétrico. 

Este componente contiene varios análisis que buscan describir la relación entre la estructura 



 

 

de las comunidades entre ellas y la correlación entre esta ubicación y la abundancia de 

algunas especies o algunas variables ambientales. A continuación se describen las 

diferentes salidas gráficas generadas NMDS por método. Corresponde a un análisis de 

ordenamiento no paramétrico en donde se representan las unidades muestrales agrupadas 

por el factor de variación usado en el diseño y por el método de muestreo. En las gráficas se 

indica el nivel de estrés alcanzado en el análisis lo que indica qué tan bien la ordenación 

refleja las relaciones originales entre las unidades muestrales. Los valores bajos son mejores 

Paso 6. Estimación de la importancia de las especies en el ordenamiento. Relación post-hoc 

de la abundancia de las especies en la ordenación. Este análisis ayuda a evaluar qué 

especies pueden estar contribuyendo a la diferenciación entre unidades muestrales. Las 

salidas gráficas adicionan al NMDS anterior los vectores de correlación de las especies. Solo 

se muestran las especies con una correlación superior al 0,05. Este valor de p se indica en el 

título de la gráfica, así como el método y el grupo biológico. Como salida también se incluyen 

las tablas completas de la correlación entre el vector de abundancia de las especies y los 

vectores de la ordenación.  

Paso 7. Estimación de la correspondencia entre la variabilidad ambiental y la variabilidad 

biótica.  En esta serie de análisis se exploran las diferencias ambientales entre las unidades 

de muestreo y la importancia de algunas variables para estructurar las comunidades (Tabla 

1). Se priorizaron variables representando presiones antrópicas o variables que reflejen un 

recurso para las comunidades. Estos análisis comienzan con un análisis de componentes 

principales sobre las variables ambientales en las unidades muestrales, seguido de un 

hierarchical clustering para determinar los grupos ambientales. Posteriormente estos grupos 

se grafican en las gráficas de NMDS anteriormente estimadas. De igual forma se corre un 

análisis post-hoc para evaluar la correlación de variables ambientales con la ordenación de 

las comunidades bióticas. Las salidas de este análisis incluyen los NMDS anteriores con 

vectores de variables ambientales significativos, las tablas de correlación de variables 

ambientales, las gráficas de PCA así como el resumen del análisis, y la gráfica del  

hierarchical clustering.  

Paso 8. El último paso es un análisis de redundancia donde se incorporan en el análisis de 

ordenamiento las variables importantes detectadas en el paso anterior con el fin de 

determinar la importancia de forma cuantitativa y comparar sus importancias relativas. Para 

esto se hace un análisis de redundancia que parte de seleccionar las variables ambientales a 

incluir. Las salidas de este paso incluyen las gráficas de RDA con los vectores ambientales 



 

 

incluidos, y un archivo con el resumen del procedimiento estadístico”.( Instituto Humboldt 

2021)



 

 

 

Figura 1. Flujo general de análisis. Los paso se presentan con más detalle en las tres figuras siguientes



 

 

 

 

Figura 2. Detalle 1  del flujo de trabajo



 

 

Figura 3. Detalle 2 del flujo de trabajo.  



 

 

 

 

 

Figura 4. Detalle 4 del flujo de trabajo



 

Tabla 1. Variables ambientales incluidas en los análisis, Instituto Humboldt (2021)  

Nomenclatura Variable Nomenclatura Variable  

Dis_CP Distancia a centros 
poblados 

Dis_Pozo Distancia a pozo 
activo o inactivo 

Dis_Pozoact Distancia a pozo 
activo 

Dis_Ferroc Distancia a ferrocarril 

Dist_Kale Distancia al punto 
probable de 
instalación e la 
plataforma Kale 

Dist_Plater Distancia al punto 
probable de 
ubicación de la 
plataforma Platero 

DisBosque Distancia al parche 
de bosque más 
cercano 

Dis_cobNat Distancia al parche 
de cobertura natural 
más cercano 

Dis_Oleodu Distancia al 
oleoducto más 
cercano 

Dis_Cienag Distancia a  ciénaga 

Dis_MGSG Distancia a grandes 
ríos, Magdalena o 
Sogamoso 

Dis_Dre345 Distancia a drenajes 
con orden mayor a 3 

UCSuelo Unidad de Suelo Cobertura Cobertura según 
interpretación del 
2020 

Tam_Parch Tamaño del parche Plataf Zona asignada por 
plataforma 

Dist_PlatEf Distancia a la 
plataforma asignada 

Orden Orden del drenaje 

Dist_ViasPri Distancia a vías 
primarias 

Dist_ViaSec Distancia a Vías 
secundarias  

 

 

 



 

 

2 Productos adicionales 

Tablas de composición de especies: Presenta un resumen de la composición encontrada a 

nivel regional por especie. Se utilizan los campos incluidos en la tabla del pool regional de 

especies y se listan para cada especie en qué coberturas, orden, plataforma fue encontrada. 

Tablas de vacíos de información: Identifica las especies que fueron detectadas dentro del 

pool regional de especies, y las que no estaban representadas en ese pool (si existen). 
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