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RESUMEN EJECUTIVO 

Los modelos de distribución de especies han tomado fuerza en la conservación para 

predecir cómo será la distribución de especies bajo escenarios de cambio climático. 

Las islas Galápagos comprenden un ecosistema frágil ante el cambio climático y las 

especies invasoras. Allí se conocen seis especies de Salvia: una nativa (S. occidentalis), 

tres introducidas (S. leucantha, S. rosmarinus y S. sagittata), y dos endémicas (S. 

pseudoserotina y S. prostrata). Se desconoce el efecto que el clima futuro tendría en 

estas especies, ya sea que las que son endémicas se vean amenazadas porque ya no 

existen las condiciones ideales para su supervivencia o que las especies introducidas 

encuentren favorables las mismas condiciones y colonicen nuevos lugares. Esta 

propuesta de investigación plantea realizar un modelamiento predictivo de la 

distribución de las especies de Salvia en las islas Galápagos para evaluar su potencial 

impacto en la biodiversidad. Se plantea usar el algoritmo Random Forest, puesto que 

funciona mejor para especies con pocos registros de presencia, como es el caso de las 

especies de Salvia en las islas Galápagos. Los registros de presencia de las especies 

serían obtenidos de GBIF y la Fundación Charles Darwin y las variables climáticas de 

Worldclim. Todo el modelo se correría utilizando Salford Predictive Modeler. Si se 

realiza este estudio, se espera obtener una base de datos curada con todos los registros 

de las especies, un modelo de distribución de especies usando Random Forest ajustado 

para el estudio de caso y los seis mapas de distribución, uno para cada especie de Salvia 

de Galápagos. Con esta información sería posible generar planes de conservación para 

las especies endémicas o de erradicación para las introducidas, en caso de ser necesario. 

Descriptores: clima futuro, distribución, Galápagos, modelamiento, Salvia  
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ABSTRACT 

Species distribution models have been widely in conservation to predict species 

distributions under climate change scenarios. The Galapagos Islands comprise a fragile 

ecosystem vulnerable to climate change and invasive species. Six Salvia species are 

known there: one native (S. occidentalis), three introduced (S. leucantha, S. rosmarinus 

and S. sagittata), and two endemic (S. pseudoserotina and S. prostrata). The potencial 

impact of future climate conditions on Salvia species remains uncertain, whether the 

endemic ones are threatened because the ideal survival conditions no longer exist, or 

the introduced ones find the same conditions favorable and colonize new places. This 

research proposal presents a predictive distribution modeling of Salvia species in the 

Galapagos Islands to evaluate their potential impact on biodiversity. The Random 

Forest algorithm is proposed to model the species distribution since it works best for 

species with few occurrence records, as is the case of Salvia species in the Galapagos 

Islands. Prescence records for the six Salvia species will be obtained from GBIF and 

Charles Darwin Foundation, and pseudo-absence records will be generated using 

Geospatial Modeling Environment. Bio-climatic variables will be obtained from 

Worldclim. The model will be run in Salford Predictive Modeler. If this study is carried 

out, we expect to obtain a database with all the species records, a species distribution 

model using Random Forest adjusted for the case study, and the six distribution maps, 

one for each species of Salvia in Galapagos. With this information it would be possible 

to elaborate conservation plans for the endemic species or eradication plans for the 

introduced species. 

 

Keywords: distribution, future climate, Galápagos, modeling, Salvia 
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1. INTRODUCCIÓN 

Ecuador es considerado un país megadiverso y uno de sus grandes retos es la 

responsabilidad de su conservación (Bravo Velásquez, 2014). En el país se han 

identificado aproximadamente 17 548 especies nativas de plantas vasculares (Ulloa-

Ulloa et al., 2017). Sin embargo, se calcula que podrían llegar a ser 25 000 especies 

(Neill, 2012). Se conoce que, de la amplia gama de diversidad de especies que posee 

el mundo, únicamente el 30% ha sido descubierto o investigado (Mora et al., 2021).  

 En las islas Galápagos existen 560 especies de plantas nativas, de las cuales 180 

son endémicas, y 700 especies han sido introducidas a consecuencia de las actividades 

humanas (Romoleroux, 2009). Las Islas Galápagos y sus ecosistemas 

interdependientes son afectados de manera negativa principalmente por cuatro 

amenazas: la introducción de especies exóticas invasoras, cambio climático, aumento 

de la población humana y el crecimiento del turismo (Mena et al., 2020). Entre estas 

amenazas, la invasión biológica representa la mayor y más significativa amenaza para 

la biodiversidad en las Islas Galápagos (Tye et al., 2002). Además, las especies nativas 

pueden ser afectadas por las especies invasoras mediante depredación, competencia, 

entre otras (Golubov et al., 2014). 

Las especies invasoras son particularmente peligrosas para los ecosistemas 

insulares, ya que estos generalmente están alejados del continente, tienen poca 

diversidad y alto nivel de endemismo, como es el caso de Galápagos (Mauchamp, 

1997). En este sentido, las especies endémicas de las islas son más susceptibles a la 
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llegada de especies invasoras, considerando el alto nivel de especificidad de nichos 

ecológicos que suelen tener, lo que contrasta con el hábito generalista de las especies 

invasoras (Mooney y Cleland, 2001). Uno de los casos de plantas invasivas en 

Galápagos que mejor se ha documentado es el de la guaba común (Psidium guajava), 

que fue introducida en las islas a finales del siglo XIX (Walsh et al., 2018). Ahora es 

considerada una especie altamente invasiva en Galápagos, puesto que crece tanto en 

bosques naturales como en áreas intervenidas de las islas con población humana (Tyle 

et al., 2016; Walsh et al., 2018). Usando el modelamiento de distribución de especies 

en conjunto con métricas de aptitud poblacional y análisis geoespaciales, se ha 

encontrado que P. guajava está desplazando a la especie endémica guayabillo (Psidium 

galapageium) de las zonas en las que antes habitaba esta especie (Reatini et al., 2022). 

En este sentido, el modelamiento de distribución de especies es una herramienta 

muy versátil para la conservación (Porfirio et al., 2014). Por un lado, nos permite 

conocer la distribución potencial de especies en peligro y a la vez, puede identificar el 

área de expansión de especies introducidas (Srivastava et al., 2019). La presente 

propuesta de investigación se enfoca en plantear un estudio de modelamiento 

predictivo del género Salvia en las islas Galápagos. 
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1.1. EL GÉNERO Salvia 

El género Salvia es el más abundante de la familia Lamiaceae (Cornejo-Tenorio 

e Ibarra-Manríquez, 2011). La familia Lamiaceae engloba una amplia variedad de 

hierbas, arbustos y árboles caracterizados por la presencia de tallos de sección 

cuadrangular y un distintivo aroma a menta (Xu et al., 2017). A pesar de que Lamiaceae 

se distribuye a nivel global, su punto focal de diversidad se encuentra principalmente 

en ecosistemas terrestres de clima templado (Martínez-Gordillo et al., 2017). 

Lamiaceae también es reconocida por su aplicación en la medicina tradicional para 

tratar enfermedades con síntomas de inflamación y dolor (Hernández-León et al., 

2021). En Ecuador se han registrado 27 géneros de la familia Lamiaceae, entre ellos el 

género Salvia (León-Yánez et al., 2019). 

El nombre Salvia proviene del latín salvare, lo cual quiere decir curar, haciendo 

referencia a las propiedades medicinales de la planta. El nombre fue acuñado en 1753, 

por Carl Von Linné, un naturalista sueco que ideó el sistema de nomenclatura binomial 

para la clasificación de las plantas y animales, incluyendo algunas especies del género 

Salvia (Zaragoza, 2009). La principal característica de este género es la forma de sus 

estambres, pues tienen una estructura y funcionalidad similares a las de una palanca, lo 

que confiere una innovación esencial para Salvia (Claßen-Bockhoff et al., 2004). 

El origen de Salvia se remonta al Oligoceno, donde apareció por primera vez en 

el sudoeste de Asia (Kriebel et al., 2019). Se conoce que la evolución ha llevado a 

Salvia a desarrollar compuestos químicos altamente especializados, como los aceites 
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esenciales, que le confieren propiedades medicinales y aromáticas únicas (Lubbe y 

Verpoorte, 2011). La domesticación de Salvia tuvo lugar hace 2 000 años, cuando se 

comenzó a cultivar con la finalidad de aprovechar sus propiedades medicinales y 

culinarias (Hester, 2021). Los restos de hojas de Salvia que se han encontrado en 

yacimientos neolíticos indican que esta planta ha estado presente en la vida cotidiana 

de los humanos durante miles de años (Will y Claßen-Bockhoff, 2017). Estos primeros 

indicios y el origen de Salvia han sido fundamentales para comprender su importancia 

histórica y su relevancia actual en diferentes culturas (Casas et al., 2016). 

Existen alrededor de 980 especies del género Salvia que se encuentran 

distribuidas en regiones tropicales y templadas (Will y Claßen-Bockhoff, 2017). En 

América central y del sur se conocen alrededor de 500 especies, en el Mediterráneo y 

Asia central supera las 250 especies y Asia oriental alrededor de 90 especies (Walker 

et al., 2004). Sin embargo, Salvia no es un género monofilético, ya que las especies que 

abarca no tienen el mismo origen ancestral. Estudios filogenéticos revelan que Salvia 

es un género polifilético con al menos cuatro clados o linajes evolutivos, que coinciden 

a la vez con su distribución. En este sentido, el Clado II pertenece al continente 

americano, el Clado III está presente del sudoeste de Asia al norte de África y el Clado 

IV al este de Asia. Solamente el Clado I está conformado por varios subclados que 

incluyen especies del nuevo y antiguo continente (Will y Claßen-Bockhoff, 2017).  

En América, el subgénero monofilético Calosphace, exclusivo del continente, 

cuenta con más de la mitad de las especies del género Salvia en todo el mundo (Harley 

et al., 2004; dos Santos, 1995). La expansión de Salvia hacia América del sur empezó 
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a mediados del Mioceno a través del Istmo de Panamá (Kriebel et al., 2019). Evidencia 

filogenética muestra que el origen de Calosphace se encuentra en México y 

Centroamérica (Jenks et al., 2013; Fragoso-Martínez et al., 2018) y que existieron al 

menos 12 eventos de distribución, independientes entre sí, hacia América del sur, 

principalmente hacia los países atravesados por la Cordillera de los Andes (Fragoso-

Martínez et al., 2018). Además, se estima que la formación de la cordillera pudo jugar 

un papel fundamental en la diversificación de especies del subgénero (Fragoso-

Martínez et al., 2018).  

En Ecuador, el género Salvia cuenta con 41 especies (Peñafiel Cevallos, 2022), 

siendo 17 de ellas endémicas (Gonzales-Gallegos et al., 2020). Se cree que la dispersión 

del género en Ecuador pudo ocurrir a través de diferentes mecanismos como la 

migración de aves, la acción de corrientes marinas o incluso la intervención humana, 

pero no se encontraron estudios específicos para el país. Por su parte, las especies 

nativas de Salvia en Ecuador han demostrado adaptaciones únicas a las condiciones 

ambientales de esta región, como la tolerancia a altitudes variables y a los diferentes 

tipos de suelo (Rodríguez y Meza., 2016). Además, se ha encontrado evidencia de su 

uso en antiguas culturas ecuatorianas y hasta la actualidad (Bussmann y Sharon, 2006). 

También se han descubierto residuos de plantas del género en sitios precolombinos, lo 

que sugiere que el género ha sido usado durante mucho tiempo (Casas et al., 2016).  
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Figura 1. Distribución geográfica de Salvia en Ecuador. Fuente: Peñafiel Cevallos 

(2022).  

 

 Las especies de Salvia no solo enriquecen los paisajes con sus hermosas flores 

y follaje, sino que también funcionan como nodos clave en las redes de polinización, 

aportando néctar a una diversidad de polinizadores, desde colibríes hasta abejas nativas 

(Celep et al., 2020, Wester et al., 2020). Además, tiene varios usos para los 

ecuatorianos. Varias especies son cultivadas para forraje (Cerón y Quevedo, 2002), 

otras especies son usadas como condimento o para crear cercas vivas (i.e. Salvia 

quitensis), para curar males gastrointestinales o aliviar dolores menstruales (i.e. Salvia 

coccinea; De la Torre et al., 2008). Son parte importante también de rituales 
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medicinales (i.e. limpiar mal aire, baños de suerte) de culturas indígenas en nuestro 

país, como la Kichwa y Tsa’chi (De la Torre et al., 2008). Considerando el uso 

medicinal de Salvia, el género se ha convertido en objeto de estudio para la búsqueda 

de compuestos con propiedades medicinales (Uysal et al., 2023). En resumen, Salvia 

en Ecuador ejemplifica la interconexión entre la diversidad botánica, la ecología y el 

conocimiento ancestral, desempeñando un papel trascendental en la comprensión y 

preservación de la riqueza natural de este país. 

 

1.2. DISTRIBUCIÓN DE Salvia EN EL ECUADOR 

El género Salvia se encuentra distribuido en todas las provincias del Ecuador 

(GBIFa, 2023). La base de datos de Salvia en Ecuador, generada por Peñafiel Cevallos 

(2022), cuenta con 1 015 registros. La región con más registros del género es la zona 

Interandina con 906 registros (Peñafiel Cevallos, 2022; Fig. 1; Tabla 1). En el caso de 

las Galápagos, se encontraron 91 registros del género (GBIFb, 2023). En ciertos casos, 

la información tiene limitaciones o restricciones, debido a que algunas especies se 

encuentran en peligro y están protegidas. Por ejemplo, Salvia prostatus se encuentra 

catalogada como especie en peligro según la lista roja de la UICN (Peñafiel Cevallos, 

2022). 
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Tabla 1. Registros de Salvia en Ecuador. Se mencionan las provincias con más 

registros por región. Fuente: Peñafiel Cevallos (2022). 

REGIÓN PROVINCIA 
NÚMERO DE 

REGISTROS 

Sierra (87.5%) 

Loja 189 

Pichincha 185 

Chimborazo 149 

Azuay 141 

Amazonía (9.7%) 
Napo 57 

Zamora Chinchipe 19 

Costa (2.5%) Todas las provincias 26 

 

1.2.1. Salvia en las islas Galápagos  

Las especies de Salvia que se encuentran presentes en las islas Galápagos 

pudieron haber llegado a través de diferentes factores. Se postula que las semillas de 

este género pudieron haber sido transportadas a las islas por medio de aves migratorias 

o también mediante acción de las corrientes marinas y fuertes vientos desde regiones 

cercanas del Ecuador continental (García, 1991). Se estima que las semillas de Salvia 

tienen la capacidad de resistir a condiciones adversas y a flotar, lo que pudo facilitar su 

llegada a las Galápagos. Asimismo, la ausencia de herbívoros terrestres en las islas y 

la poca competencia que existe con otras especies de fauna nativa podrían haber 

contribuido al éxito de su colonización. Por ende, la aparición de Salvia en el 

archipiélago se debería a la dispersión de sus semillas y a las condiciones favorables 
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encontradas en el ecosistema lo que ha permitido la adaptación y supervivencia durante 

los años (Anzolín, 2021). 

Se conocen seis especies de Salvia en Galápagos (Fig. 2 y Fig. 3). De estas, una 

es nativa (S. occidentalis), dos son endémicas (S. prostrata y S. pseudoserotina) y tres 

son introducidas (S. leucantha, S. rosmarinus y S. sagittata). Las dos especies 

endémicas de Salvia en Galápagos están catalogadas como En Peligro (León Yánez et 

al., 2011).  

Salvia occidentalis (Fig. 2a) está distribuida desde el sur de Florida (Estados 

Unidos) hacia el Caribe y de México hasta el oeste de América del sur (POWO, 2023a). 

Está catalogada como Preocupación Menor por la Unión Internacional para la 

Conservación de la Naturaleza (UICN; Khela, 2013). En las islas Galápagos está 

presente en las islas Santa Cruz, Baltra, San Cristobal, Isabela, Fernandina, Pinta y 

Floreana (Fundación Charles Darwin, 2023a).  

Por su parte, la especie introducida S. leucantha (Fig. 2b) es nativa de Costa Rica, 

El Salvador, Honduras y gran parte de México (POWO, 2023b). En el archipiélago se 

encuentra en las islas Isabela y Santa Cruz, es dependiente de los humanos para 

sobrevivir y al parecer es inofensiva para la fauna nativa (Fundación Charles Darwin, 

2023b).  

Salvia rosmarinus (Fig. 2c) es otra de las especies introducidas en las islas 

Galápagos, ya que es nativa del Mediterráneo (POWO, 2023c). Se registra solamente 

en la isla Santa Cruz y tiene las mismas características de especie introducida que S. 
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leucantha (Fundación Charles Darwin, 2023c). Finalmente, S. sagittata (Fig. 2d) es 

nativa del Ecuador continental, Colombia y Perú (POWO, 2023d) y fue introducida 

intencionalmente en el archipiélago a través de la agricultura (Fundación Charles 

Darwin, 2023d). Está presente en las islas Santa Cruz y Floreana, donde se encuentra 

naturalizada (Fundación Charles Darwin, 2023d).  

En cuanto a las especies endémicas, Salvia pseudoserotina (Fig. 2e) está 

localmente limitada a las islas Floreana, San Cristóbal e Isabela, y se cree que su 

distribución ha sido afectada por pérdida de hábitat y la presión de especies 

introducidas (Moscoso et al., 2011). Salvia prostrata (Fig. 2f) está distribuida en las 

islas San Cristóbal, Santiago y Floreana. Sus registros son recientes y todas las 

poblaciones se encuentran afectadas por pérdida de hábitat y presión de las especies 

introducidas. Ambas especies está en la categoría En Peligro (Moscoso et al., 2011). 
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Figura 2. Especies del género Salvia en las islas Galápagos. a. S. occidentalis, nativa. 

Foto: POWO, 2023a. b. S. leucantha, introducida. Foto: POWO, 2023b. c. S. 

rosmarinus, introducida. Foto: POWO, 2023c. d. S. sagittata, introducida. Foto: M. 

Tipping. e. S. pseudoserotina, endémica. Foto: HVAA/Scott Zona, 2023. f. S. 

prostrata, endémica. Foto: Espécimen K000479438 del Herbario, RBG Kew, POWO, 

2023e. 

c 

e 
f 

a b 

d 
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1.3. MODELAMIENTO PREDICTIVO DE DISTRIBUCIÓN DE ESPECIES 

El modelamiento predictivo se basa en el uso de variables ambientales (i.e. 

clima, suelo y relieve) que influyen en la distribución de las especies, junto a técnicas 

estadísticas y computacionales (i.e. modelos de nicho ecológico), para proyectar la 

distribución potencial de las especies bajo diferentes escenarios climáticos (Srivastava 

et al., 2019). Estos modelos permiten el muestreo de las especies extrapolando los 

registros existentes del objeto de estudio, ya sean estos datos colectados en campo o 

recopilados de museos/herbarios, hacia todos los sitios donde podría estar la especie 

(Rodríguez et al., 2007). 

Gracias a su funcionamiento, se facilita encontrar nuevas poblaciones de las 

especies estudiadas sin necesidad de ir previamente a los sitios arrojados por el modelo 

(Oleas et al., 2014). Así, el muestreo de las especies es mucho más eficiente y los 

fondos económicos de investigación se aprovecharían mejor. Entre otras aplicaciones 

que tiene el modelamiento predictivo de especies está la evaluación de la 

representación de las especies en las áreas protegidas, estimar la respuesta de las 

especies y de las áreas protegidas al cambio climático global, cuantificar el impacto del 

cambio del uso de la tierra y evaluar la influencia de las especies exóticas (Rodríguez 

et al., 2007). 

A lo largo de los años, se han desarrollado varios métodos, programas y 

algoritmos para modelar la distribución de las especies. Con el número creciente de 

opciones para un solo objetivo, se han realizado varias revisiones y evaluaciones con 
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el fin de determinar cuál funciona mejor (i.e. Elith et al., 2006; Bahn y McGill et al., 

2013; Shabani et al., 2016; Elith et al., 2020; Valavi et al., 2022). En ellos, se menciona 

que hay varios factores que deben considerarse para crear un modelo de distribución 

de especies que se ajuste bien para el caso de estudio. La disponibilidad de registros de 

la especie, de datos climáticos, el algoritmo escogido y los parámetros establecidos al 

correr el modelo son algunos ejemplos de los elementos que pueden influir en el 

comportamiento del modelo (Araújo et al., 2019; Valavi et al., 2022). 

 

Figura 3. Diagrama de pasos y procesos para realizar un modelamiento predictivo de 

distribución de especies. Fuente: Mateo et al. (2011). 
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Según lo revisado en la literatura sobre estudios de modelamiento de 

distribución de especies, se ha visto que para generarlos se necesita esencialmente 1) 

registros históricos de las especies de estudio, 2) registros climáticos de los sitios donde 

habitan las especies, como también de los sitios donde se quiere predecir su presencia, 

3) información geográfica de los sitios, 4) programas que manejen Sistemas de 

Información Geográfica, así como programas estadísticos, 5) un set de datos de pseudo 

ausencia de las especies de estudio, 6) un algoritmo que se ajuste bien al sistema a 

estudiar y 7) análisis estadísticos que permitan evaluar la validez del modelo realizado. 

En el caso del modelamiento predictivo, también son necesarios los datos climáticos 

futuros y un modelo climático global. 

Los modelos climáticos globales representan las interacciones entre los procesos 

físicos, químicos y biológicos que influyen en el sistema climático para realizar 

proyecciones del clima futuro (IPCC, 2022). Para conseguirlo, también se apoyan en 

las Trayectorias Socioeconómicas Compartidas (SSP, por sus siglas en inglés) para 

realizar sus proyecciones y modelamientos. Las SSP presentan proyecciones de 

escenarios socioeconómicos futuros, pero no consideran los efectos del cambio 

climático ni asumen nuevas políticas climáticas. Las proyecciones cuantitativas de las 

SSP incluyen factores socioeconómicos como la población, el producto interior bruto 

(PIB) y la urbanización (Begum et al., 2022).  

 



15 

 

 

Figura 4. Esquema conceptual de a. modelamiento de distribución de especies y b. 

modelamiento predictivo de especies. Fuente: a. Luján Paredes (2016) y b. Pliscoff y 

Fuentes-Castillo (2011), modificado por el autor. 
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Tabla 2. Escenarios de las Trayectorias Socioeconómicas Compartidas (SSP, por sus 

siglas en inglés), junto al incremento de temperatura estimado para el periodo entre los 

años 2081–2100 según las proyecciones climáticas futuras. Fuente: IPCC (2022). 

Elaborada por el autor. 

SSP ESCENARIO 

INCREMENTO DE 

TEMPERATURA 

ESTIMADO (2081–

2100) 

SSP1: 1 – 1.9 

Sustentabilidad 

(Tomando el camino 

verde) 

Camino hacia un mundo 

sostenible y verde, enfatizando 

un desarrollo inclusivo que 

respeta los límites ambientales 

predichos. Se reduce la inequidad 

dentro de los países y entre ellos. 

El consumo es orientado a un 

crecimiento material bajo e 

intensidad de recursos y energía 

aún más baja. 

Promedio: 1.4 °C 

Rango: 1.0 – 1.8 °C 

SSP2: 1 – 2.6 

La mitad del camino 

Cooperación entre estados donde 

el crecimiento de la población 

mundial es moderado. 

Representa la trayectoria media 

de futuras emisiones de gases de 

efecto invernadero con 

escenarios que asumen medidas 

de protección climática.  

Promedio: 1.8 °C 

Rango: 1.3 – 2.4 °C 

SSP3: 2 – 4.5 

Rivalidad regional 

(Un camino 

pedregoso) 

Los países se centran en alcanzar 

metas de energía y seguridad 

alimentaria dentro de sus propias 

regiones. Las políticas se centran 

en cuestiones de seguridad. Hay 

escasa prioridad internacional 

para tratar los problemas 

ambientales, por lo que algunas 

regiones sufren daños 

ambientales drásticos. 

Promedio: 2.7 °C 

Rango: 2.1 – 3.5 °C 

SSP4: 3 – 7.0 

Inequidad (Un 

camino dividido) 

Gran inequidad en inversiones en 

capital humano, junto a una 

creciente desigualdad de 

oportunidades económicas y 

poder político. Desarrollo 

Promedio: 3.6 °C 

Rango: 2.8 – 4.6 °C 
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tecnológico e innovación 

basándose en una explotación 

intensificada de recursos de 

combustibles fósiles. 

SSP5: 5 – 8.5 

Desarrollo 

impulsado por 

combustibles fósiles 

(Tomando la 

autopista) 

El impulso para el desarrollo 

social y económico va de la mano 

con la explotación de 

combustibles fósiles y la 

adopción de estilos de vida que 

usan intensamente recursos y 

energía alrededor del mundo. 

Hay esperanza en la habilidad de 

manejar efectivamente los 

sistemas sociales y ecológicos. 

Promedio: 4.4 °C 

Rango: 3.3 – 5.7 °C 

 

 

1.4. MÉTODOS DE MODELAMIENTO DE DISTRIBUCIÓN DE ESPECIES 

Para presentar los métodos más utilizados para el modelamiento de distribución 

de especies, se utilizará la clasificación de Valavi et al. (2022). Dicha investigación 

divide a los distintos modelos en tres categorías según el método que utilizan para 

obtener resultados: basados en regresión, basados en árboles y otros métodos. A 

continuación, se describirán algunos de los métodos más mencionados de cada 

categoría. 

 

1.4.1. Métodos basados en regresión 
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Uno de los programas más usados para modelar la distribución de especies es 

MaxEnt (Phillips et al., 2006), ya que generalmente funciona mejor que otros 

programas y es fácil de usar (Merow et al., 2013). MaxEnt se basa en el principio de 

máxima entropía para evaluar qué tan idóneo es un hábitat basándose en las variables 

ambientales del mismo con el fin de encontrar sitios de distribución potenciales para la 

especie de estudio (Phillips et al., 2006). Este programa usa un modelo de correlación 

entre las variables ambientales y los registros de presencia de la especie (Srivastava et 

al., 2019). Actualmente, también se utiliza la implementación MaxNet (Phillips et al., 

2017) para ajustar el modelo de MaxEnt. Para lograrlo, MaxNet usa regresiones 

logísticas infinitamente ponderada (Fithian y Hastie, 2013). 

Antes del auge y la popularidad de MaxEnt, los Modelos Lineales 

Generalizados (GML por sus siglas en inglés) eran los más utilizados entre los modelos 

con enfoque de regresión. Los GML utilizan funciones paramétricas para modelar la 

relación entre los predictores y las variables de respuesta, contrario a los Modelos 

Aditivos Generalizados (GAM por sus siglas en inglés) que usan funciones no 

paramétricas para permitir que las funciones ajustadas no sean lineales solamente 

(Valavi et al. 2022). Finalmente, los GML pueden ser ajustados con los métodos de 

regularización modernos (Reineking, 2006), lo que le confiere muchas variaciones 

dependiendo del método que se utilice.  

Multivariate Adaptive Regression Splines (MARS) es un algoritmo no 

paramétrico que utiliza varios modelos de regresión lineal en el rango de los valores 

predictivos. Para lograrlo, secciona los datos y realiza un modelo de regresión lineal 
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para cada set de datos. Además, MARS no asume que todos los coeficientes de las 

variables predictoras son constantes a través de los valores de los predictores, contrario 

a los modelos GML explicado anteriormente (Biosecurity Commons, 2023a).  

1.4.2. Métodos basados en árboles 

Este tipo de modelos son no lineales y no paramétricos, caracterizados por su 

capacidad para dividir a los predictores en subconjuntos de valores similares de datos 

de la variable de respuesta (Elith, 2019). A pesar de que se puede utilizar solo un árbol 

de decisión para realizar un modelamiento de distribución de especies, se ha visto que 

correr varios árboles de decisiones utilizando un mismo algoritmo arroja resultados 

más precisos en términos predictivos (Hastie et al., 2009). 

Los algoritmos desarrollados bajo el método de elaboración de modelos 

matemáticos Machine Learning Algorithm están tomando gran acogida en el mundo 

del modelamiento de distribución de especies. El algoritmo Classification and 

Regression Trees (CART; Breiman et al., 1984) que usa árboles para buscar formas de 

segmentar los datos según los distintos valores y combinaciones de predictores. Luego, 

selecciona los segmentos con mejores resultados y repite el proceso recursivamente 

hasta encontrar el conjunto de variables y datos óptimos. El resultado es un árbol de 

decisión con una serie de divisiones binarias unidas por nodos terminales que pueden 

describirse mediante un conjunto de reglas específicas (Minitab, 2023a). 

Otro tipo de modelo que utiliza árboles de decisión es la Red Neuronal 

Artificial, que se basa en el funcionamiento del cerebro humano para simular el 
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procesamiento de información que realizan las neuronas para resolver un problema. Es 

un modelo simplificado donde un gran número de unidades de procesamiento 

interconectadas trabajan simultáneamente a través de tres tipos de capas. Los datos 

ingresan por la capa de entrada para luego ser procesados en una o más capas ocultas 

y finalmente arrojar los resultados del análisis por la capa de salida. Todas las capas 

están conectadas por las variables o ponderaciones (IBM, 2021). La ventaja de este 

algoritmo es que existe un proceso de entrenamiento mientras se analizan los datos. El 

algoritmo aprende sobre el modelo examinando los registros individuales y generando 

una predicción de resultado para cada registro (Williams et al., 2009). Cuando se 

empieza a correr el análisis y las predicciones son incorrectas, se presentan ejemplos 

con resultados ya conocidos para el algoritmo y se comparan con los resultados ya 

obtenidos. La información que resulta de esta comparación se circula de atrás hacia 

adelante por las capas mencionadas anteriormente y las ponderaciones son modificadas 

para obtener una respuesta más correcta (IBM, 2021). 

El Boosted Regression Tree (BRT) es un modelo que combina el algoritmo de 

los árboles de decisión y los métodos de potenciación (BCCVL, 2021). Este modelo 

tiene la capacidad de ir ajustando cada nuevo árbol de decisión a los valores residuales 

de los árboles anteriores. El objetivo de esto es fortalecer las partes más débiles del 

modelo, que serían las observaciones que no se predicen con exactitud con los ajustes 

actuales del modelo (Elith et al. 2008). 

El algoritmo XGBoost (Chen y Guestrin 2016), otro potenciado por Machine 

Learning Algorithm, utiliza también árboles de decisión como aprendices base para los 



21 

 

datos mientras emplea técnicas de regularización para mejorar la generalización del 

modelo (Analytics Vidhya, 2024). Con la potenciación en gradiente es capaz de 

mejorar la escalabilidad y el control del sobreajuste del modelo (Prasad, 2018). El 

algoritmo ha sido exitoso en otros campos (Analytics Vidhya, 2024), pero no es 

popular en el modelamiento de distribución de especies. Esto tal vez se deba tanto a 

que fue creado hace pocos años, como al meticuloso ajuste que se necesita para 

establecer sus hiperparámetros (Muñoz-Mas et al., 2019). 

Finalmente, otra de las opciones más populares es Random Forest, que funciona 

bajo el método de elaboración de modelos matemáticos Machine Learning Algorithm. 

Este algoritmo, desarrollado por Breiman (2001), utiliza los resultados de varios 

árboles de decisión para escoger el que más se repite (Fig. 4). Es ampliamente utilizado 

por la flexibilidad que muestra para resolver problemas de regresión y clasificación 

(Sruthi, 2023). El algoritmo también tiene una variación, Conditional Inference Forest, 

creada con el objetivo de solucionar el sesgo en la selección de las variables predictoras 

con múltiples divisiones posibles o con valores perdidos/nulos (Valavi et al. 2022). 

Esta variación utiliza un criterio para detenerse al hacer crecer los árboles de decisión 

y un método de submuestreo sin reemplazo para estimar la importancia de las variables 

sin un sesgo, como Random Forest (Hothorn et al., 2006; Strobl et al., 2008). La 

limitante de esta variante es el costo informático del proceso de ajuste del modelo 

(Valavi et al. 2022). 
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Figura 4. Esquema de funcionamiento de Random Forest. Fuente: EcoCommons 

(2022a). Traducido por el autor. 

 

Random Forest es el algoritmo escogido para realizar la propuesta de 

modelamiento predictivo de distribución de especies de Salvia de las islas Galápagos, 

presentada en este trabajo. Se ha visto que Random Forest funciona mejor para especies 

raras o con pocos registros, en comparación con otros programas, como MaxEnt, y 

algoritmos como CART (Mi et al., 2017; Williams et al., 2009; Zhang et al., 2011). 

Tomando en cuenta que hay pocos registros para las seis especies de Salvia en el área 

de estudio y que varias investigaciones han determinado que Random Forest funciona 

mejor con pocos registros de presencia de especies, se considera que este algoritmo 

funcionará mejor para este estudio de caso. 
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1.4.3. Otros métodos 

BIOCLIM fue el primer paquete, ampliamente utilizado, de modelamiento de 

distribución de especies (Booth et al., 2014). Es un método envolvente que solamente 

usa datos de presencia para definir un espacio ambiental multidimensional en el que 

puede estar presente una especie. Este espacio se construye como un cuadro delimitado 

por los valores mínimo y máximo de las variables ambientales para todos los datos de 

ocurrencia, resultando en una envolvente rectilínea multidimensional. Para predecir la 

probabilidad de la presencia de una especie en un lugar determinado, BIOCLIM 

compara los valores de las variables ambientales de ese lugar con la distribución de 

percentiles de los valores de los lugares en donde ya se tiene registros de la especie 

(Biosecurity Commons, 2023b). 

Support Vector Machine es otro método de modelamiento potenciado por 

Machine Learning Algorithm (Boser et al., 1992). Es un modelo no paramétrico basado 

en regresión y clasificación que funciona definiendo hiperplanos lineales para separar 

los datos por sus clases. Además, puede tener mayor flexibilidad usando las formas no 

lineales de las variables predictoras (Valavi et al., 2022). 

Por último, el paquete de modelamiento de distribución de especies BIOMOD 

ensambla alrededor de 10 algoritmos de modelamiento (i.e. GLM GAM, BRT, Random 

Forest y MaxEnt mencionados anteriormente) para combinar las predicciones de estos 

modelos al promediar las ponderaciones de las predicciones obtenidas (Thuiller et al., 

2009). 
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1.5. POTENCIAL DEL MODELAMIENTO PREDICTIVO DE DISTRIBUCIÓN 

DE ESPECIES DE Salvia EN EL ARCHIPIÉLAGO DE GALÁPAGOS 

Evaluar la posible expansión de las especies introducidas de Salvia (Salvia spp.) 

en las islas Galápagos y su impacto en la biodiversidad es un tema de gran relevancia 

para la conservación de este archipiélago, que alberga una gran variedad de especies 

endémicas y amenazadas. En la actualidad, no existen estudios de los posibles efectos 

de la expansión de estas especies sobre las islas Galápagos y como esta puede influir 

sobre otros géneros de flora y fauna nativas y endémicas, ya sea al competir por los 

recursos, alterar los hábitats y atraer a herbívoros invasores.  

El modelamiento predictivo permitiría estimar el potencial invasivo de las 

especies introducidas, así como identificar la distribución potencial de las especies 

endémicas de Salvia en las islas Galápagos. Esta información es útil para diseñar e 

implementar medidas de control y erradicación de las especies introducidas de Salvia, 

si fueran necesarias, como también evaluar su efectividad y monitorear su impacto en 

el ecosistema. Además, podría ser una herramienta útil y efectiva para encontrar nuevas 

poblaciones de las especies endémicas de Salvia en Galápagos (Oleas et al., 2014). 
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 El modelamiento predictivo contribuiría tanto a la generación de conocimiento 

científico sobre la biología y ecología de Salvia, como a la toma de decisiones para la 

gestión y conservación de las islas Galápagos y su biodiversidad. 

 

1.6. OBJETIVOS DE LA INVESTIGACIÓN 

1.6.1. Objetivo general 

Proponer una metodología para modelar la distribución geográfica actual y 

futura de las especies de salvia (Salvia spp.) en las islas Galápagos y evaluar 

su impacto potencial en la biodiversidad. 

 

1.6.2. Objetivos específicos 

I. Hacer una revisión de los diferentes análisis estadísticos existentes para 

realizar un modelamiento predictivo de distribución de especies. 

II. Elaborar una propuesta de investigación para modelar la distribución futura 

de las especies de Salvia en las Islas Galápagos.   
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2. METODOLOGÍA 

2.1. ÁREA DE ESTUDIO 

Las islas Galápagos comprenden 13 islas grandes, 9 islas medianas y 107 islotes 

pequeños, todas de origen volcánico con una superficie total de 8 010 km² (Figura 3). 

Se caracteriza por un alto nivel de endemismo, a pesar del bajo número de especies que 

habitan en ellas (WWF, 2023). Fue declarada Patrimonio Natural de la Humanidad por 

la UNESCO en 1978 y posteriormente como Reserva de la Biósfera en 1985 (GAD 

Municipal Santa Cruz, 2023). Es habitada por 25 200 personas aproximadamente 

(INEC, 2016). Su principal actividad económica es el turismo, seguida de la ganadería 

y la pesca (UNESCO, 2021). 

El clima en las islas está directamente influido por las corrientes marinas que 

las rodean, creando así dos estaciones. La estación fría se da entre junio y diciembre 

por la influencia de la corriente cálida de Panamá, con temperaturas menores a 24 °C. 

Mientras que la estación cálida y seca tiene lugar de enero a abril gracias a la llegada 

de la corriente fría de Humboldt, con temperaturas entre 26 °C y 28 °C (Consejo de 

Gobierno del Régimen Especial de Galápagos, 2016). 

La Isla Santa Cruz es la segunda isla más grande del archipiélago, con una 

extensión de 986 km2 y una altitud máxima de 864 msnm. Es la isla con mayor 

población humana, ya que alberga alrededor de 19 000 habitantes, lo que la convierte 

también en la capital económica del archipiélago (GAD Municipal Santa Cruz, 2023). 

En cuanto a la Isla Isabela, tiene un área de 4 588 km², siendo la isla más grande de  
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Figura 5. Las islas Galápagos y la distribución de las seis especies de Salvia. Los 

círculos pertenecen a especies nativas, los cuadrados a especies introducidas y los 

triángulos a las especies endémicas. Los círculos amarillos representan la distribución 

de S. occidentalis. Los cuadrados naranjas muestran la presencia de S. rosmarinus, los 

rojos la de S. leucantha y los morados la de S. sagittata. Los triángulos azules 

corresponden a la distribución de S. pseudoserotina y los verdes la de S. prostrata. 

Fuentes: Ministerio de Turismo del Ecuador (2019; mapa) y Fundación Charles Darwin 

(2023a-d; distribución de las especies).  

 

todas. Es una de las islas más recientes ya que se estima que se formó hace menos de 

un millón de años. Por este motivo, es una isla volcánicamente activa y cuenta con 6 

volcanes: Cerro Azul (1 650 m), Sierra Negra (1 080 m), Alcedo (1 120 m), Darwin (1 
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330 m), Wolf (1 660 m) y Ecuador (790 m; Consejo de Gobierno del Régimen Especial 

de Galápagos, 2016). Por último, la isla Santiago, la cuarta más grande con una 

extensión de 585 km2, se encuentra deshabitada por humanos. Dentro de su territorio, 

al noroeste, se encuentra un volcán homónimo que fue el responsable del origen de la 

isla. La última erupción registrada para el volcán Santiago data del periodo entre 1904 

y 1906. 

 

2.2. REGISTROS DE Salvia spp. 

Los registros de las especies de Salvia en Galápagos se obtendrán de la base de 

datos GBIF (www.gbif.org). GBIF, acrónimo para Global Biodiversity Information 

Facility, es una base de datos en línea que recopila la información tanto de colecciones 

científicas disponibles en museos alrededor del mundo, como de registros fotográficos 

y bancos genéticos (GBIFc, 2023). Se realizará una búsqueda de los registros de Salvia 

bajo los siguientes parámetros: Ocurrencia: presente; Continente: Sudamérica; País o 

área: Ecuador. Posteriormente, se agregaría manualmente un filtro más para 

seleccionar solamente el archipiélago de Galápagos. Por último, se solicitaría 

información sobre los registros de Salvia en Galápagos a la Fundación Charles Darwin. 

Una vez obtenida esta base de datos, será curada para asegurar que no tenga valores 

nulos, duplicados o con identificaciones erróneas. Se planea seguir la guía de 

Zermoglio et al. (2021). Estos serán los datos de prueba que se utilizarán para correr el 

algoritmo.  

http://www.gbif.org/
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Según lo revisado en la literatura, también sería necesario seleccionar 

ubicaciones de pseudo ausencia mediante un muestreo aleatorio en toda la zona de 

estudio para cada especie de Salvia (Mi et al., 2017). Para ello, se utilizará el Entorno 

de Modelado Geoespacial que es un conjunto de herramientas diseñadas para potenciar 

softwares de Sistemas de Información Geográfica, como ArcGIS. Al estar diseñado 

con el lenguaje de programación de R, permite realizar análisis estadísticos complejos 

y crear modelos espaciales sofisticados (O'Donohue, 2023).  

 

2.3. VARIABLES CLIMÁTICAS 

Las variables climáticas serán obtenidas de la base de datos WorldClim 

(www.worldclim.org), donde se encuentran datos meteorológicos y climáticos globales 

de alta resolución espacial. Se utilizará la resolución de 30 segundos de los registros 

climáticos históricos del periodo de 1970-2000 y de las proyecciones climáticas futuras 

del periodo 2021-2040. Será necesario re-escalar la resolución de estos datos climáticos 

a una más detallada. De lo contrario, el modelo lo tomaría como un conjunto de 

especies y no como especies no relacionadas entre sí. Se propone re-escalar la 

resolución a 50 metros, siguiendo la metodología de Reatini et al. (2022).  

Se utilizarán las 19 variables provistas por WorldClim para correr un modelo 

preliminar y evaluar las curvas de respuestas de las variables ambientales 

(EcoCommons, 2022b). A partir de esto, se escogerán las variables predictoras que 

tienen más influencia en la probabilidad de ocurrencia de las especies de Salvia y se 

http://www.worldclim.org/
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correrá nuevamente el modelo con las variables seleccionadas para obtener un modelo 

más refinado. El modelo climático global que se utilizará es ACCESS-ESM1-5, 

desarrollado por científicos australianos (Ziehn et al., 2019), ya que es el modelo que 

funciona mejor para la temperatura de Ecuador (Morán Armendáriz et al., 2022). En 

caso de que este modelo climático no funcione bien para el archipiélago, se tomará en 

cuenta los siguientes modelos: GFDL-ESM4 (Krasting et al., 2018), INM-CM4-8 

(Volodin et al., 2019) y SPRACC (MATE y PNUD, 2021). 

Se utilizará además la SSP5 que abarca las trayectorias 5 – 8.5 (Tabla 2), ya que 

ese son los escenarios más catastróficos a los que estamos caminando si no cambiamos 

las políticas climáticas, ritmo de consumo y emisión de gases de efecto invernadero 

(IPCC, 2022). Por último, las capas climáticas serán recortadas usando el programa 

ArcGIS versión 10.8, la herramienta ArcMap, para que sean iguales a las capas 

geográficas. 

 

2.4. ANÁLISIS ESTADÍSTICOS 

El modelo que se propone para cumplir los objetivos de la propuesta de 

investigación es el algoritmo Random Forest (Breiman, 2001). Este algoritmo funciona 

a partir de una base de datos, de donde crea aleatoriamente varios subconjuntos de 

datos para ser analizados de forma independiente y paralela. Cada uno de estos 

subconjuntos está compuesto por el 70% de datos aleatorios, mientras que el 30% 

permanece excluido (en inglés se utiliza el término out of the bag, OOB) para mantener 
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la independencia entre los árboles de decisiones y las respuestas obtenidas de ellos. 

Cada árbol de decisión, que representa un modelo apropiado para el conjunto de datos 

que analiza, generará un resultado. Estos resultados se determinan gracias a las 

divisiones previas, donde se usa un conjunto aleatorio de variables ambientales para 

obtener una respuesta. El resultado final del algoritmo será seleccionado por ser el que 

más se repita entre los resultados (mayoría de votos) de cada árbol de decisión (Fig. 5; 

Sruthi, 2023). Todo este proceso se basa en la ley de los grandes números, un teorema 

matemático que dicta que entre más grande y más crezca el tamaño de muestra, su 

media se acercará más al promedio de toda la población (Chuprunov y Fazekas, 2009). 

Para el caso de estudio de esta propuesta, los datos consistirían en los registros 

existentes de Salvia en el archipiélago y en las variables climáticas favorables para las 

especies introducidas. El resultado de cada árbol de decisión sería presencia o pseudo 

ausencia de cada especie de Salvia para las islas. Se correría el mismo modelo para 

cada especie, entrenando al modelo con el 80% de los datos de presencia de cada una 

de ellas y validándolo con el 20% restante, pero utilizando las mismas variables 

climáticas puesto que el área de estudio consiste en todas las islas del archipiélago.  
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Figura 7. Ejemplificación del funcionamiento del algortimo Random Forest, usando 

una canasta de frutas como base de datos inicial. Se crean n número de árboles de 

decisiones a partir de muestras de esta canasta de frutas para obtener un solo resultado. 

El resultado final se escoge por la mayoría de votos en cada árbol de decisión. Fuente: 

(Sruthi, 2023). Traducido por el autor. 

 

Para correr el algoritmo se utilizará el programa Salford Predictive Modeler 

(SPM) en su versión más reciente (Minitab, 2023b). El SPM es un programa que 

permite explorar los datos y automatizar el proceso de creación de modelos al clasificar 

y agrupar los datos, hacer regresiones, análisis de supervivencia y de valores 

nulos/faltantes de forma automática (Minitab, 2023a). Se extraerá la información del 

hábitat de las capas ambientales para los puntos de presencia y pseudo ausencia de cada 
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especie de Salvia. Posteriormente, se construirá modelos en SPM con estos datos. 

Adicionalmente, se utilizará ponderaciones de clase equilibradas y se construirán los 

árboles para los modelos de cada especie. Los modelos se correrán por lo menos 10 

veces para obtener un promedio y desviación estándar de todas las repeticiones, como 

sugiere Sillero y Barbosa (2021). 

Con el objetivo de validar los modelos realizados, se utilizará el estadístico del 

área bajo la curva (AUC por sus siglas en inglés; Mi et al., 2017). Este estadístico 

permite estimar la presencia o ausencia de las especies en una escala de 0, nada 

favorable, a 1, muy favorable para la especie. Si es menor a 0,5 una apreciación 

desfavorable (Swets, 1988). 
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3. RESULTADOS ESPERADOS 

 

Cuando esta propuesta de investigación se realice, se podrán obtener los 

siguientes productos. Se espera obtener una base de datos completa y curada de los 

registros de las seis especies de Salvia que habitan en las islas Galápagos. Recopilar la 

información de varias fuentes (GBIF, Fundación Charles Darwin), facilitará la 

ejecución de esta propuesta de investigación y de posibles proyectos futuros que se 

deriven de los resultados que se obtengan a partir de este proyecto. 

Utilizando el algoritmo Random Forest, se espera obtener un modelo que se 

ajuste bien a las variables climáticas, bajo el escenario de cambio climático escogido y 

al número de registros de las seis especies de Salvia permitirá obtener datos precisos 

de la expansión o disminución de su distribución. Considerando que hay una especie 

nativa (S. occidentalis), tres introducidas (S. leucantha, S. rosmarinus y S. sagittata) y 

dos endémicas (S. pseudoserotina y S. prostrata) y la ecología de las especies 

introducidas, se espera que estas colonicen nuevos sitios dentro de las islas en las que 

ya se distribuyen, aunque posiblemente puedan expandirse a otras islas también. Será 

de sumo interés ecológico y conservacionista descubrir cómo será la dinámica entre 

estas especies ante el inminente cambio de condiciones climáticas en los próximos 

años.  

Por último, el producto más importante de la elaboración de la investigación 

propuesta aquí serán los seis mapas de la proyección de la distribución, uno para cada 
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una de las seis especies de Salvia presentes en las islas Galápagos. Se espera obtener 

algo similar a lo obtenido por Reatini et al. (2022; Fig. 6) en su estudio para predecir 

la distribución de la guayaba común (Psidium guajava), una especie invasiva de 

Galápagos, y del guayabillo (Psidium galapageium), endémica de las islas.  

 

 

Figura 8. Ejemplo de resultados de modelamiento predictivo de distribución de 

especies en las islas Galápagos. En el estudio realizado por Reatini et al. (2022), se 

muestran los registros de la planta endémica guayabillo (Psidium galapageium), en 

turquesa el rango en el que se predice que se distribuirá la especie, en rosado la zona 

en la que la especie invasiva guayaba común (Psidium guajava) se distribuiría en el 

futuro y en morado las zonas en las que predice simpatría para ambas especies. Fuente: 

(Reatini et al., 2022). 
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4. CONCLUSIONES Y RECOMENDACIONES 

El modelamiento predictivo de distribución de especies es una poderosa 

herramienta para estudiar cómo las poblaciones de especies reaccionarían ante el 

cambio climático. Además, permite encontrar nuevas poblaciones de especies raras y/o 

con distribución limitada, especies invasoras y la interacción que estas podrían tener 

con su entorno en el futuro. Se considera importante utilizar el modelamiento 

predictivo de distribución de especies para evaluar los efectos que podría tener el clima 

futuro en la interacción entre especies nativas, endémicas e invasoras del género Salvia 

presentes en las islas Galápagos.  

El objetivo de esta propuesta de investigación es plantear una metodología para 

predecir la distribución geográfica de las especies de Salvia en las islas Galápagos, 

según su distribución actual, para evaluar cuál sería su impacto potencial en la 

biodiversidad. Se cumple con este objetivo al presentar las fuentes para obtener los 

datos de presencia de las especies de Salvia y para las variables climáticas, un algoritmo 

que trabajaría bien con el sistema de estudio, junto al proceso que se debe realizar para 

elaborar el modelo, tomando en cuenta muchos de los pasos a seguir.  

Se tiene presente las limitaciones que tiene la propuesta elaborada. A pesar de 

que el algoritmo Random Forest parece la mejor opción para modelar la distribución 

futura de las seis especies de Salvia en las islas Galápagos, hay posibilidad de que el 

modelo resultante no tenga relevancia estadística. Entre las limitaciones que tiene 

Random Forest el sobreajuste de datos con mucho ruido y la inclinación del algoritmo 
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hacia las variables predictoras categóricas con más niveles sobre las que tienen menos 

niveles, por lo que el puntaje de importancia de las variables para este tipo de datos 

puede no ser confiable (EcoCommons, 2022b). En ese caso, la siguiente mejor opción 

es Biomod, puesto que ensambla varios algoritmos y modelos a la vez para obtener sus 

predicciones, o un modelo de ensamblaje propio como presentan Valavi et al. (2022). 

Considerando la fragilidad del ecosistema insular ante las especies invasoras 

(i.e. cabras, Campbell et al., 2004; moscas parasitarias, McNew y Clayton, 2018; gatos 

ferales, Phillips et al., 2005), tomar medidas de conservación preventivas podría evitar 

consecuencias catastróficas, como la extinción, para las especies endémicas de 

Galápagos. Un ejemplo de dichas medidas son los planes de monitoreo continuo de las 

especies a través de censos anuales, apoyándose del modelamiento de distribución de 

especies para concentrar los esfuerzos de muestreo en los lugares que arroja el análisis. 

En caso de que las medidas preventivas no funcionen o no se realicen y las especies 

invasoras de Salvia se conviertan en una amenaza para las especies endémicas de 

Salvia, o de cualquier otro género, en el archipiélago, es necesario tomar medidas de 

conservación correctivas para evitar un desequilibrio ecológico. 

En las islas Galápagos hay varios ejemplos de acciones de conservación 

correctivas que tienen como objetivo salvaguardar las especies endémicas del lugar. 

Por ejemplo, las campañas de erradicación de cabras para salvar a las tortugas de 

Galápagos (Campbell et al., 2004), de moscas parasitarias que afectaban a los nidos y 

pichones de los pinzones (McNew y Clayton, 2018) y de gatos domésticos que se 

convierten en ferales por tenencia irresponsable de parte de sus dueños y se alimentan 
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de reptiles y roedores endémicos del archipiélago (Phillips et al., 2005). Todos estos 

ejemplos demuestran no solo que Galápagos es un ecosistema vulnerable ante las 

especies invasoras, sino que estas acciones correctivas requieren de una inversión 

económica considerable, tomando en cuenta las condiciones hostiles de muchas de las 

islas del archipiélago (Cruz et al., 2009). 

Durante la búsqueda bibliográfica sobre el género Salvia en Ecuador para esta 

propuesta fue evidente la escasez de información generada a escala nacional. A pesar 

de que se han estudiado las relaciones filogenéticas de las especies de Salvia del 

continente americano (Jenks et al., 2013), no se encontraron estudios específicos para 

Ecuador. Por lo tanto, se recomienda realizar estudios filogenéticos sobre las especies 

de Salvia de Ecuador, incluyendo también las especies presentes en las islas Galápagos, 

ya que esta brecha de información impide crear un plan de conservación adaptado a las 

necesidades locales. Por otro lado, se recomienda también que se realice un censo de 

las poblaciones de las especies de Salvia en el archipiélago para tener una idea actual 

y real del estado de las mismas. 

El proyecto propuesto aquí es factible porque implicaría la participación y 

experticia de dos centros de investigación, el Centro de Investigación de la 

Biodiversidad y el Cambio Climático (BioCamb) y el Centro de Investigación para el 

Territorio y el Hábitat Sostenible (CITEHS), ambos pertenecientes a la Universidad 

Indoamérica. Además, las variables climáticas y análisis estadísticos considerados en 

esta propuesta se han utilizado en otros estudios como de modelamiento predictivo de 

la distribución de especies. 
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Por último, esta propuesta es relevante para entender mejor la distribución que 

tendrían las seis especies de Salvia presentes en el archipiélago de Galápagos ante 

condiciones climáticas futuras y si es que esto afectaría a la dinámica ecológica entre 

estas especies. Con la información obtenida de este proyecto, en caso de ser realizado, 

se podrían tomar decisiones de conservación mejor adaptadas a la realidad de las 

especies y su resiliencia. Esto se vuelve más necesario al considerar que las dos 

especies endémicas de Salvia de Galápagos (Salvia pseudoserotina y Salvia prostrata) 

se encuentran en la categoría de En Peligro. 
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