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Resumen

Los modelos de distribución de especies basados en un sistema de información geográfica son
herramientas útiles para predecir la distribución potencial de las especies y ayudar a tomar
decisiones tentativas en la conservación. Actualmente existen varios modelos que tienden a
predecir distribuciones significativamente distintas. El objetivo de este estudio es comparar la
eficiencia y exactitud de cuatro modelos comúnmente utilizados por biólogos (BIOCLIM, DOMAIN,
GARP y regresión logística) en la predicción de la distribución potencial de tres especies de vida
silvestre en Bolivia. El modelo DOMAIN, que utiliza el índice de similitud, mostró el mejor
rendimiento. La predicción tiende a ser mejor para las especies especialistas de hábitat que para
las generalistas.

Palabras clave: Modelos de distribución de especies, sistema de información geográfica, BIOCLIM
- DOMAIN - GARP - regresión logística, Bolivia

Abstract

Species distribution models based on geographical information system are powerful tools to
predict the potential distribution of species and to help in taking tentative decisions in conservation.
Currently several models are available for biologists; however, these models tend to predict
significantly different distributions. The objective of this study is to compare the efficiency and
accuracy of four commonly used species distribution models (BIOCLIM, DOMAIN, GARP, and
logistic regression) to predict the distribution of three wildlife species in Bolivia. The model
DOMAIN that uses a similarity index showed the best performance. The prediction tends to be
better for habitat specialist species than to generalists.

Key words: Species distribution models, geographical information system, BIOCLIM - DOMAIN
- GARP - logistic regression, Bolivia
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Introducción

La búsqueda de los factores que determinan la
distribución de los organismos ha sido una de
las metas centrales de la ecología. Se conoce
que varios factores abióticos y bióticos, tales
como precipitación, temperatura,
evapotranspiración, competencia y
depredación interactúan y limitan la
distribución de cada especie (Krebs 2001,
Molles 2002). En las últimas tres décadas, el
estudio de la distribución ha diversificado su
enfoque desde de preguntas netamente
científicas a las más prácticas para la
conservación. Este cambio es una de las
respuestas de la comunidad científica a la
acelerada degradación de los hábitats
naturales y a la extinción de las especies
(Groom et al. 2006). Actualmente se considera
que la mayor parte de la biodiversidad en el
mundo se encuentra en los países tropicales y
es en esta zona, donde la tasa de pérdida de
biodiversidad ha aumentado a un nivel
preocupante en los últimos cincuenta años
(Primack et al. 2001). Por tanto, una de las
prioridades en estos países es el
establecimiento y manejo adecuado de las
zonas protegidas para la conservación de la
megabiodiversidad (Olson & Dinerstein 1998,
Myers et al. 2000, Sechrest et al. 2002). Sin
embargo, se conoce poco sobre la distribución
de la mayoría de las especies en los trópicos y
esta falta de información es un dilema para
quienes tienen que tomar decisiones sobre la
conservación y el manejo de la vida silvestre
en estos países (da Fonseca et al. 2000). Uno de
los métodos para resolver este dilema es
utilizar modelos de distribución de especies
(SDMs en inglés) y los sistemas de información
geográfica. Un modelo de distribución de
especies establece una distribución potencial
de la especie, la cual ayuda a tomar una
decisión de conservación tentativa mientras
se realice un estudio más intensivo y de largo
plazo; también ayuda a dirigir el esfuerzo de
la investigación a un área definida. En los

últimos 15 años, se han desarrollado
numerosos SDMs y su uso en el campo de la
biología ha aumentado drásticamente por la
mejor disponibilidad de computadoras más
eficaces y el más fácil acceso a informaciones
espaciales (Scott et al. 2002).

Estos modelos de distribución de especies
utilizan dos tipos de información (datos
primarios y secundarios) para predecir la
distribución potencial de la especie o el tipo de
vegetación. Los datos primarios son los sitios
de colecta u observación de la especie de interés,
los cuales se podrían obtener de las bases de
datos de colecciones científicas o publicaciones.
Los datos secundarios son la información de
clima, topografía o medio ambiente obtenidos
de sensores remotos, tales como NDVI (índice
de vegetación de diferencia estandarizada) del
área donde se quiere predecir la distribución
de la especie de interés. Existen varios SDMs
que utilizan diferentes algoritmos, tipo de datos
primarios (localidades de presencia y/o
ausencia) y tipo de datos secundarios. Estos
modelos pueden agruparse en cuatro grupos
principales, según el algoritmo que se adopte.
El algoritmo de “Sobre” utiliza un juego de
datos secundarios de cada sitio para derivar un
perfil de hábitat adecuado en base a los límites
observados para cada condición secundaria
(Busby 1991). Los modelos, como BIOCLIM
(Busby 1991) y Biomapper (Hirzel 2004), utilizan
el algoritmo de “Sobre”. Este algoritmo tiende
a sobrepredecir la distribución, asignando
localidades donde la combinación de las
condiciones son demasiado severas para la
especie, aunque cada condición en sí está dentro
del rango de distribución (Carpenter et al. 1993).
Para evitar este problema, el segundo grupo de
modelos - tales como DOMAIN (Carpenter et
al. 1993) y BIOM (Nowicki et al. 2004) - utilizan
el índice de similitud de las condiciones entre
localidades donde la presencia de la especie es
conocida y sitios cercanos. El tercer grupo utiliza
un modelo estadístico, uno linear que puede
ser la regresión logística (LOGIT) o sus
derivados (p.e., Cumming 2000, Fleishman et



Comparación de modelos de distribución de especies para predecir la distribución potencial de vida silvestre en Bolivia

67

al. 2003). El cuarto grupo utiliza más de un
algoritmo; en este grupo se encuentra GARP
que utiliza la combinación de cuatro algoritmos:
atómico, rango, rango negativo y regresión
logística (Stockwell & Noble 1991).

Uno de los problemas es que estos SDMs
tienden a predecir distribuciones
significativamente diferentes, tanto del área
total como de la forma de la distribución de la
misma especie (Carpenter et al. 1993, Loiselle
et al. 2003). Esta diferencia podría tener una
consecuencia grave en la interpretación de la
ecología de cada especie y en el plan de
conservación (Loiselle et al. 2003).
Desafortunadamente, no existe un consenso
de cuál SDM tiene el mejor desempeño (B.
Loiselle, com. pers. 2004). En Bolivia, varios
algoritmos han sido utilizados para predecir la
distribución de la vida silvestre o el tipo de
vegetación (Mueller et al. 2002, 2003, Sommer
et al. 2003, Fernández 2004, Müller et al. 2004,
Zambrana 2004). Sin embargo, ningún estudio
utilizó ni comparó más de un SDM. Por lo
tanto, es una necesidad urgente establecer un
procedimiento adecuado para predecir la
distribución de especies mediante los SDMs y
mejorar los planes y estrategias de la
conservación de la vida silvestre de Bolivia.
El objetivo de este estudio es comparar la
eficiencia y exactitud de los cuatro SDMs más
utilizados para predecir la distribución de la
vida silvestre en Bolivia. Para eso, se utilizó un
SDM para cada algoritmo: BIOCLIM,
DOMAIN, regresión logística (LOGIT) y GARP.
Para tener la generalidad del estudio y
minimizar el sesgo de los resultados, se
escogieron tres especies que pertenecen a
diferentes grupos taxonómicos y presentan una
historia natural y patrón de distribución muy
distintos.

Métodos

Según la disponibilidad de datos y diversidad
del patrón de distribución fueron escogidas
tres especies para el estudio. Anairetes alpinus

(Tyrannidae, Passeriformes, Aves) es una
especie pequeña que habita en los bosques
semihúmedos de Polylepis en el sur de Perú y
noroeste de Bolivia (Fjeldsa & Krabbe 1990,
Fitzpatrick 2004). En Bolivia, su distribución
está limitada a fragmentos de bosque de
Polylepis pepei en la Cordillera Real en el Depto.
La Paz (Figura 1a, M. I. Gómez in prep.).
Siendo una especie estrechamente asociada a
Polylepis, en un hábitat que está disminuyendo,
actualmente se encuentra en la categoría
amenazada de la UICN (2004). Schinopsis
haenkeana  (Anacardiaceae, Sapindales,
Magnoliopsida) es un árbol común en regiones
secas de los Andes de Bolivia y Argentina
entre 1.000 y 2.300 m y frecuentemente se usa
como un indicador de la vegetación de los
bosques secos interandinos (Ibisch & Mérida
2003) o del Chaco serrano seco (Cabrera 1976,
Novara 1985, López 2003a, b). Su distribución
se extiende del sur de departamento de La Paz
hasta Tarija (Figura 1b). Es un especialista de
hábitat con distribución moderadamente
limitada y crece en lugares con precipitaciones
al menos de 400 mm (Morello 1958) y que no
exceden normalmente los 700 mm anuales.
Calomys callosus (Muridae, Rodentia,
Mammalia) es un roedor común con una
distribución regional desde el este y sudoeste
del Brasil, Bolivia, Paraguay y norte de
Argentina, siendo común en lugares abiertos.
En Bolivia se distribuye ampliamente desde
tierras bajas hasta 2.050 m en Bolivia (Figura
1c, Anderson 1997). Existe reducida
información sobre su hábitat, hábito,
comportamiento o alimentación (Anderson
1997); sin embargo, su amplia distribución
indica que es una especie generalista de
hábitat. Los datos primarios, localidades y
coordenadas de A. alpinus fueron obtenidos
mediante observaciones de campo y dos
publicaciones (Fjeldsa & Kessler 1996, Vogel
& Hennessey 2002). Los datos de S. haenkeana
fueron obtenidos de las bases de datos del
Herbario Nacional de Bolivia (LPB), Tropicos
del Missouri Botanical Garden (MO) y
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observaciones de campo. Los datos de C.
callosus fueron obtenidos de Anderson (1997).

Diecinueve tipos de datos bioclimáticos
fueron obtenidos de la base de datos de
WORLDCLIM (http://biogeo.berkeley.edu/
worldclim/worldclim.html). El análisis de
correlación de Pearson fue realizado para
encontrar los datos climáticos altamente
correlacionados (r > 0.9). Para reducir la
redundancia de datos y acortar el tiempo de

análisis, se eliminaron los datos climáticos
redundantes. Ocho datos bioclimáticos poco
correlacionados fueron utilizados como entre
los secundarios para la predicción de la
distribución potencial: temperatura media
anual, rango de temperatura diurna,
isotermalidad, estacionalidad de temperatura,
precipitación anual, precipitación del mes más
seco, estacionalidad de la precipitación y la
precipitación de los cuatro meses más cálidos,.

Fig. 1: Los sitios de recolecta y observación de las tres especies de vida silvestre en Bolivia.
a) Anairetes alpinus (Tyrannidae, Passeriformes, Aves) en Departamento La Paz, b)
Schinopsis haenkeana (Anacardiaceae, Sapindales, Magnoliopsida), c) Calomys
callosus (Muridae, Rodentia, Mammalia).
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Para evaluar el desempeño de cada SDM, se
utilizaron cuatro índices: sensitividad,
especificidad, poder predictivo positivo (PPP)
y Kappa. Estos cuatro índices de prueba fueron
calculados usando las siguientes ecuaciones:

Sensitividad = a /(a + c)
Especificidad = d /(b + d)
PPP = a /(a + b)

KAPPA =

Donde, a es el número de registros presentes
correctamente predichos como presentes,  b es
el número de registros ausentes
incorrectamente predichos como presentes,  c
es el número de registros presentes
incorrectamente predichos como ausentes,  d
es el número de registros ausentes
correctamente predichos como ausentes  y N es
el número total de observaciones = a + b + c + d.

La sensitividad es la proporción de
presencias correctamente predichas y su valor
alto indica un bajo error de omisión (error de
tipo I). La especificidad es la proporción de
ausencias correctamente predichas y su valor
alto indica un bajo error de comisión (error de
tipo II). El PPP es la proporción de presencias
correctamente predichas con relación a todas
las localidades, donde la presencia de la especie
fue predicha (Parra et al. 2004). Kappa es un
índice de desempeño global del modelo y está
definido como la precisión de la predicción en
relación a la predicción al azar. El valor alto de
Kappa indica que la predicción tiene ambos
errores bajos de omisión y comisión (Fielding
& Bell 1997). Estos cuatro índices varían entre
0 y 1; cuanto más cerca de 1 esté el valor,
significa un mejor desempeño del modelo.

Para calcular estos índices, se realizó un
remuestreo de datos. Para eso, se escogieron
aleatoriamente aproximadamente el 70% de
las localidades de colecta u observación de
cada especie. Este 70% de localidades fue
utilizado para generar una distribución de

prueba. El 30% restante de los registros fue
usado para comprobar la precisión de la
predicción de la presencia. Para comprobar la
precisión de la predicción de la ausencia, se
utilizaron 300 puntos de pseudoausencia
generados aleatoriamente dentro de Bolivia.
Este proceso de remuestreo fue repetido 10
veces para cada modelo y cada especie.

Los tres modelos de distribución, DOMAIN,
GARP y LOGIT son modelos probabilísticos y
la extensión de la distribución predicha y los
valores de índices dependen del umbral (corte
de la probabilidad) que se aplica. Para
determinar el mejor umbral para cada
predicción, se escogió la probabilidad en que
Kappa alcanza el máximo valor (máx-Kappa).

Los valores de los cuatro índices varían
entre 0 y 1; por tanto, tienden a seguir la
distribución binomial (Sokal & Rohlf 1995).
Para normalizar los datos, todos los valores de
los índices fueron transformados a arcoseno de
raíz cuadrada antes de realizar los análisis
estadísticos. Para comparar los valores de
índices, se aplicó una ANOVA bifactorial
considerando los modelos de distribución y
especies como los factores. Cuando se encontró
una diferencia significativa en uno de estos
factores, se aplicó una prueba a posteriorí de
Tukey para realizar las comparaciones
pareadas.

Resultados

Se observaron diferencias significativas en los
cuatro índices de prueba entre los cuatro
modelos de distribución (P < 0.001 para todos
los índices, Tabla 1) y entre las tres especies (P
< 0.01 para todos, Tabla 1). Se encontraron
interacciones significativas entre los modelos y
las especies en los cuatro índices de prueba (P
< 0.01 para todos, Tabla 1). En relación con la
sensitividad, GARP mostró significativamente
el mejor rendimiento que LOGIT y BIOCLIM
(P < 0.001). No se observó diferencia
significativa entre GARP y DOMAIN (P = 0.6).
BIOCLIM mostró el peor rendimiento que los

(a+b) - ((a+c)(a+b) + (b+d)(c+d))/N

N - ((a+c)(a+b) + (b+d)(c+d))/N
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Fig. 2: Comparación del desempeño de cuatro modelos de distribución. �����     : Anairetes alpinus
(Tyrannidae, Passeriformes, Aves) ����� : Schinopsis haenkeana (Anacardiaceae,

Sapindales, Magnoliopsida), ����� : Calomys callosus (Muridae, Rodentia, Mammalia).
Media (punto) y 1 error típico (bar) indicados.

Tabla 1: Resultados de ANOVAs bifactoriales de los cuatro índices de prueba: sensitividad,
especificidad, PPP y Kappa. Abreviaciones: g.l. = grado de libertad, F = estadístico de
ANOVA, P = es la probabilidad de cometer error de Tipo I, CV = componente de
varianza.

Factores g.l. F P CV (%) g.l. F P CV (%)

Sensitividad especificidad

Modelos 3 36.369 < 0.001 37 3 21.737 < 0.001 22
Especies 2 4.907 0.009 3 2 36.292 < 0.001 24
Interacción entre 6 11.715 < 0.001 24 6 9.370 < 0.001 19
modelos y especies

PPP Kappa

Modelos 3 19.135 < 0.001 20 3 44.153 < 0.001 44
Especies 2 35.875 < 0.001 25 2 17.453 < 0.001 12
Interacción entre 6 8.613 < 0.001 18 6 4.337 0.001 9
modelos y especies
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otros tres modelos (P < 0.001) (Figura 2). El
rendimiento de C. callosus es significativamente
mayor que S. haenkeana (P < 0.01), pero no
mayor que A. alpinus (P = 0.6). En la
especificidad, DOMAIN mostró
significativamente el mejor rendimiento que
LOGIT y BIOCLIM (P < 0.05). No se observó
una diferencia significativa entre DOMAIN y
GARP (P = 0.6). LOGIT mostró el peor
rendimiento que los otros tres modelos (P <
0.001) (Fig. 2). El rendimiento de S. haenkeana y
A. alpinus es significativamente mayor que C.
callosus (P < 0.001). En PPP, DOMAIN mostró
significativamente el mejor rendimiento que
LOGIT y BIOCLIM (P < 0.05). No se observó
una diferencia significativa entre DOMAIN y
GARP (P = 0.5). LOGIT mostró el peor
rendimiento que los otros tres modelos (P <
0.001) (Figura 2). El rendimiento de S. haenkeana
y A. alpinus es significativamente mayor que C.
callosus (P < 0.001). En Kappa, los modelos
DOMAIN y GARP fueron mejores que
BIOCLIM y LOGIT (P < 0.001) (Figura 2, Tabla
2a). El rendimiento de S. haenkeana y A. alpinus
es significativamente mayor que C. callosus (P <
0.001, Tabla 2b).

DOMAIN, GARP y BIOCLIM predijeron
una distribución parecida en tamaño y forma
para A. alpinus y S. haenkeana (Figuras 3 y 4). En
cambio, LOGIT predijo una distribución más
fragmentada que contiene varias zonas donde

no hay ningún registro de estas especies y las
condiciones no son las apropiadas para su
presencia (Figuras 3 y 4). Para C. callosus,
DOMAIN y GARP predijeron una distribución
más limitada, en general alrededor de los sitios
de registro, al contrario que BIOCLIM y LOGIT
que predijeron un área más extensa (Figura 5).

Discusión

Los análisis de este estudio mostraron que los
cuatro SDMs predicen distribuciones
significativamente diferentes como se ha
encontrado en otros estudios (Carpenter et al.
1993, Loiselle et al. 2003). Los máximos valores
de Kappa fueron observados en DOMAIN en
todas las especies, seguido por GARP, lo cual
indica que ambos modelos predicen la
distribución de las especies mejor que BIOCLIM
y LOGIT, manteniendo los errores de tipo I y II
relativamente bajos. Aunque en general existe
una relación negativa entre sensitividad y
especificidad (p.e. Parra et al. 2004), DOMAIN
y GARP mostraron el mejor rendimiento en
ambos índices, comparado con BIOCLIM y
LOGIT. La sobrepredicción de la distribución
en BIOCLIM versus con DOMAIN fue
observada en este estudio como en el de
Carpenter (1993), indicando este problema
general de BIOCLIM . La regresión logística
(LOGIT) muestra el peor rendimiento entre los

Tabla 2: Valor de P para la prueba a posteriorí de Tukey para Kappa.

a) Modelos
BIOCLIM DOMAIN GARP

DOMAIN < 0.001
GARP < 0.001 0.844
LOGIT 0.848 < 0.001 < 0.001

b) Especies
A. alpinus S. haenkeana

S. haenkeana 0.887
C. callosus < 0.001 < 0.001
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cuatro modelos probados; además con
frecuencia predice áreas muy alejadas de las
zonas conocidas de cada especie con
condiciones climáticas muy distintas. Podría
haber varias razones por las cuales este modelo
genera errores tan grandes. Sin embargo, nos
parece que uno de los problemas más graves es
la suposición de LOGIT en que los organismos
reaccionan linealmente a las condiciones
medioambientales, prefiriendo las condiciones
extremas. En general, la mayoría de los

organismos se adaptan a las condiciones
intermedias y evitan las condiciones
ambientales extremas (Krebs 2001) y
probablemente pocas especies cumplen con la
suposición del modelo de regresión logística.

Aunque el número de especies evaluadas es
reducido en este estudio, la predicción de las
especies especialistas de hábitat fue mejor que
la de la especie generalista en todos los índices,
excepto en la sensitividad, que fue mejor para
la especie generalista. La distribución del hábitat

Fig. 3: Distribuciones predichas de Anairetes alpinus por los modelos de especie-distribución.
a) BIOCLIM, b) DOMAIN (Umbral 81%), c) GARP (Umbral 73%) y d) LOGIT (Umbral
98%).
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y vegetación está principalmente determinada
por las condiciones abióticas en el nivel regional
(p.e. Holdridge 1967, temperatura promedia
anual, precipitación anual y
evapotranspiración). Por tanto, la distribución
de las especies especialistas de cierta vegetación
y/o hábitat también puede predecirse en base
a las mismas condiciones abióticas. Al contrario,
las especies generalistas de hábitat, de hábitats
con menor influencia climática y/o de amplia
distribución podrían cruzar varias condiciones

climáticas sin recibir una influencia fuerte por
parte de éstas. Por ejemplo, las especies de
amplia distribución, como Zonotrichia capensis
(Aves, Emberizidae) pueden tolerar
condiciones climáticas distintas, mientras exista
un hábitat adecuado (zona perturbada
antrópicamente) (Ridgely & Greenfield 2001).
Otras especies ' como los flamencos (Aves,
Phoenicopteridae, Phoenicopterus sp.,
Phoenicoparrus spp.) - requieren hábitats muy
específicos (lagunas bajas de gran extensión en

Fig. 4: Distribuciones predichas de Schinopsis haenkeana por los modelos de especie-
distribución. a) BIOCLIM, b) DOMAIN (Umbral 91%), c) GARP (Umbral 98%) y d)
LOGIT (Umbral 66%).
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el Altiplano), que no están estrechamente
asociadas a la condición climática (del Hoyo et
al. 1992). Para predecir la distribución de los
flamencos sería necesario considerar factores
adicionales, como NDVI, distancia al cuerpo
de agua o parámetros topográficos, además de
los factores climáticos utilizados en este estudio.

El bajo desempeño de la predicción de la
distribución de las especies con amplia

distribución también podría ser un artefacto
de los índices de prueba utilizados en este
estudio. El valor más bajo de Kappa en una
especie de amplia distribución como C. callosus
podría provenir del bajo valor de especificidad.
Como los puntos de ausencia usados en este
estudio son de pseudoausencia (puntos
escogidos aleatoriamente), la especificidad
está inversamente correlacionada con el área

Fig. 5: Distribuciones predichas de Calomys callosus por los modelos de especie-distribución.
a) BIOCLIM, b) DOMAIN (Umbral 98%), c) GARP (Umbral 98%) y d) LOGIT (Umbral
47%).
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predicha (Anderson et al. 2003). Bajo esta
metodología, la especie que posee una
distribución amplia tiende a tener un valor
bajo de especificidad.

Actualmente la mayoría de los modelos
utilizan información principalmente de
condiciones ambientales y algunos utilizan
también información adicional, como uso
de tierra y cobertura vegetal (Peterson &
Robins 2003, Parra et al. 2004). Estos modelos
ignoran la importancia de los procesos
biológicos tales como competencia,
depredación y mutualismo. En otras
palabras, la distribución de otras especies
puede afectar la distribución de la especie
de interés.  Desafortunadamente,  la
influencia de tales interacciones en la
distribución de la mayoría de las especies en
Bolivia es desconocida. Sin embargo,
mientras aumenten los estudios sobre los
procesos biológicos, será posible incorporar
a las distribuciones o densidad de estos
procesos biológicos en el modelo.

Este estudio utilizó la resolución de
distribución de 30 segundos (ca. 1 x 1 km).
Aunque esta resolución es más fina que la
usada en otros estudios realizados
anteriormente en Bolivia (Mueller et al. 2002,
Sommer et al. 2003), la mayoría de los
organismos probablemente utiliza solo una
parte de esta área de 1 x 1 km. Esto se debe
a la heterogeneidad del medio ambiente a
escala más fina. Las especies utilizan solo
ciertos hábitats o microhábitats que existen
a manera de mosaico dentro de la grilla de 1
x 1 km que se considera homogénea
climáticamente. Es posible generar otro tipo
de datos a escala más fina, como datos
topográficos (altitud, pendiente, exposición,
distancia a cuerpos de agua), utilizando los
modelos digitales de elevación (DEM),
índices de vegetación y uso de tierra en base
a imágenes satelitales. La incorporación de
estos datos puede producir la predicción de
distribución más realista y a mayor escala
(M. I. Gómez et al. datos no publicados).

La predicción de la distribución de las
especies en Bolivia está en una etapa inicial
y se requieren más estudios para establecer
un procedimiento adecuado. En el futuro,
también se deberían considerar otros
factores, tales como tipos de datos (número
de datos , datos adicionales como los
topográficos y los de sensores remotos), el
valor de los parámetros (en GARP, el número
de corridas, valor de convergencia y número
de iteraciones), los índices del desempeño
del modelo (número de remuestreo,
porcentaje de datos para cada remuestreo),
escala de análisis (1 km2, mayor o menor) e
inclusión de los procesos bióticos
(competencia, depredación, mutualismo).

En resumen, para predecir la distribución
de las especies en Bolivia, DOMAIN y GARP
poseen los mejores rendimientos globales.
La predicción de la distribución de una
especie generalista de hábitat con una
distribución amplia tiende a ser menos
precisa, posiblemente por la falta de
correlación de su distribución con las
condiciones climáticas. Al contrario, la
distribución de una especie especialista de
hábitat o vegetación tiende a ser más precisa
por su requerimiento de condiciones abióticas
especificas. La incorporación de otros tipos
de datos, tales como los topográficos y los de
imágenes satelitales podría aumentar la
precisión de su predicción y mejorar la
resolución de la distribución.
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