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Prólogo 
 
 
 El presente trabajo consta de tres Capítulos y dos Anexos. En los Capítulos 
aparecen teoremas, los cuales ya han sido publicados por sus autores, y resultados que 
son aportaciones nuevas realizadas para este trabajo de investigación. 
 
 En la bibliografía se indexan todas las referencias que han sido necesarias 
consultar para poder desarrollar este trabajo. 
 
 En el primer Capítulo hacemos referencia al concepto de diversidad, 
describiéndose los modelos de abundancia de especies teóricos principales para el 
estudio de la diversidad de especies (las series logarítmicas, el modelo log-normal, las 
series geométricas y  el modelo del Bastón Roto) y la comparación entre ellos. También 
se presentan otros modelos de abundancia de especies como el modelo de Pielou, el 
modelo de Sugihara, el modelo de Engen, los modelos de Tokeshi, el modelo dinámico 
de Hughes, el modelo neutro de Caswell y la teoría neutra de Hubbell. El modelo de 
Pielou cobra un interés especial ya que se describe de forma contraria que el modelo del 
Bastón Roto. 

 
Los modelos de abundancia de especies proporcionan la descripción más 

completa de los datos de diversidad, pero dependen de algún test de ajuste que requiere 
el uso del ordenador. Además puede surgir algún problema si todas las comunidades 
estudiadas no se ajustan a un único modelo y se desea compararlas mediante índices de 
diversidad.  

 
La medida de diversidad más sencilla e intuitiva es el número de especies (S). En 

ocasiones el número de especies en un hábitat es desconocido y es preciso estimarlo 
para lo cual se pueden emplear varias formas: los estimadores no paramétricos, las 
funciones de acumulación de especies, la rarefacción y los modelos nulos. 

 
Los estimadores no paramétricos utilizan datos de abundancia de especies y se 

enfocan en las especies poco abundantes o raras, o sea las que se presentan solamente en 
una o dos muestras, o que tienen uno o dos individuos en el conjunto de muestras. 
Cuando el muestreo es pobre, los estimadores no paramétricos subestiman la riqueza de 
especies. Sin embargo, mientras la proporción de la fauna observada incrementa, el 
sesgo disminuye y los estimadores convergen en la riqueza verdadera. Entre los 
estimadores no paramétricos estudiamos el índice de Chao 1, el índice de Chao 2, los 
estimadores de cobertura (ACE e ICE), el estadístico Jacknife de primer y segundo 
orden y el estimador Bootstrap. 

 
Las funciones de acumulación de especies sirven para estimar el número de 

especies cuando las muestras son de diferente tamaño. Soberón y Llorente (1993) 
describen tres modelos básicos: el modelo logarítmico, el modelo de dependencia lineal 
y la ecuación de Clench. 

 
La rarefacción permite comparar el número de especies entre diferentes 

comunidades cuando el número total de individuos no es el mismo. Una curva de 
rarefacción muestra el cambio en el valor esperado de riqueza de especies de acuerdo al 
tamaño de la muestra. Lo interesante del índice es que llega un momento en que si 
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aumentamos el numero de individuos de la muestra estandarizada (n), el número de 
especies esperado E(S) no aumenta. Este valor de (n) sería el valor límite. 

 
El modelo nulo funciona como una hipótesis estándar estadística nula para 

descubrir el modelo, en contraste con una hipótesis científica, que es un mecanismo 
para explicar el modelo. 

 
Las medidas de diversidad más ampliamente usadas son los índices que 

provienen de la teoría de la información por lo que recogemos una descripción de los 
más conocidos, entre ellos, los índices de diversidad de Shannon, de Simpson, los 
estadísticos Q, etc. 

 
Llegamos al concepto de uniformidad al plantear la relación entre el índice de 

diversidad obtenido y el valor máximo que puede alcanzar dicho índice, como una 
medida de la relatividad del mismo. Se presentan las distintas maneras de medir la 
uniformidad: estimándola a partir de la abundancia de la especie dominante, mediante el 
cociente entre el valor del índice de diversidad observado y el valor máximo que pueda 
alcanzar ese índice en la comunidad estudiada (definición empleada tradicionalmente), 
como una variación del  cociente anterior restando tanto en el numerador como en el 
denominador ∆min (valor que tendría el parámetro si una especie estuviera representada 
por N - (S + 1) individuos y las demás especies por un solo individuo cada una),  
mediante índices de uniformidad desarrollados específicamente y mediante el cociente 
entre el índice de diversidad de Shannon para la comunidad estudiada y el índice de 
Shannon que se obtendría para esa comunidad si siguiera el modelo del Bastón Roto. 
 

Hemos calculado en este apartado la uniformidad para algunos de los índices de 
diversidad. De esta forma quedan establecidas las bases para el posterior desarrollo y la 
obtención de los resultados. 

 
Uno de los problemas con el índice de Shannon es que en él se confunden dos 

aspectos de diversidad: la riqueza de especies y la uniformidad. Hayek y Buzas (1997) 
se dieron cuenta de que esta característica del índice de Shannon se puede convertir en 
una ventaja. El máximo valor, H = ln S, se alcanza cuando todas las especies están 
igualmente distribuidas, entonces eH = S. Buzas y Gibson (1969) demostraron que el 

cociente 
S

e
E

H
=  constituye una medida de uniformidad de la distribución. Tomando 

logaritmos a ambos lados, el índice puede descomponerse en: H = ln S + ln E que tiene 
en cuenta una separación de S y E y soluciona el primer problema principal en estudios 
de biodiversidad. A esta técnica se le denomina SHE análisis y además de que puede 
verter luz en la distribución subyacente de la abundancia de especies, la esencia del 
SHE análisis es la relación entre S (riqueza de especies), H (diversidad medida por el 
índice de Shannon) y E (uniformidad). 

 
El Apartado sexto de este primer Capítulo trata de la diversidad beta que es el 

grado de cambio o reemplazo en la composición de especies entre diferentes 
comunidades de un hábitat.  

 
Se define la diversidad gamma como la riqueza de especies del conjunto de 

comunidades que integran un hábitat, la cual es resultante tanto de las diversidades alfa 
como de las diversidades beta. 
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Terminamos este Capítulo preguntandonos cuál será el mejor método para medir 

la diversidad de especies. La respuesta, tras lo desglosado en este Capítulo, es sencilla: 
no existe un mejor método. La diversidad de especies tiene distintas facetas y para cada 
una de ellas hay que buscar la aproximación más adecuada. 
 

El Capítulo segundo describe más minuciosamente el modelo del Bastón Roto, 
objeto de nuestro estudio, incluyendo algunas aplicaciones de este modelo. Se define al 
modelo del Bastón Roto como una distribución de probabilidad con S (número de 
especies) como único parámetro y se comparan las funciones de distribución para dos 
poblaciones en el modelo (resultados presentados en 2003 en el XIth Annual Portuguese 
Statistical Society Congress, celebrado en Faro, Portugal). Se obtiene la expresión de la 
función característica y de la función generatriz de momentos del modelo del Bastón 
Roto. Continuamos el capítulo presentando resultados sobre medidas del análisis 
exploratorio de datos en el modelo del Bastón Roto que fueron publicados en 2008 en 
Journal of Applied Statistics. 
 

Por otra parte se contrastan los métodos tradicionales para comparar las 
frecuencias observadas y esperadas en las clases de abundancia con un estudio realizado 
sobre la diversidad calculada según las medidas de diversidad, demostrando que ésta 
depende sólo del número de especies. Se presentan teoremas en donde se usan el índice 
de diversidad recíproco y directo de Simpson aplicados en estudios con dos 
poblaciones, y un resultado donde se extiende la conclusión anterior al índice de 
Shannon que fue presentado en 2003 en el The ISI International Conference on 
Environmental Statistics and Health que tuvo lugar en Santiago de Compostela 
(España) y, de esta manera, se completan los principales índices de diversidad. 
Obtenemos resultados en el mismo sentido para el índice exponencial de Shannon y el 
índice de Margalef. Se incluye también una acotación para el valor del estadístico Q y 
para el estadístico Q modificado en el modelo del Bastón Roto. 
 
 Se manifiesta asimismo la existencia de dos software que facilitan la tarea 
gráfica y analítica, en este sentido. 

 
El tercer Capítulo se dedica a la distribución de Pielou, que se deriva del modelo 

de Pielou expuesto en el primer Capítulo. Los resultados obtenidos en el Capítulo 
segundo se analizan para la distribución de Pielou en este tercer Capítulo. Se define el 
modelo de Pielou como una distribución de probabilidad, se obtiene la función de 
distribución del modelo de Pielou y se comparan las funciones de distribución para dos 
poblaciones en el modelo. Se presentan resultados sobre medidas del análisis 
exploratorio de datos en el modelo de Pielou. Se presentan resultados en donde se usan 
el índice de diversidad recíproco y directo de Simpson aplicados en estudios con dos 
poblaciones. Todos estos resultados fueron publicados en 2005 en Transactions on 
Ecology and the Environment. Además el Capítulo incluye el resultado donde se usa el 
índice de Shannon aplicado en estudios con dos poblaciones. En el mismo sentido se 
obtienen  resultados para el índice exponencial de Shannon y el índice de Margalef.  
 

El Anexo I presenta distintos ejemplos de aplicación. En primer lugar se muestra 
el funcionamiento del software Species Diversity and Richness versión 4.0 utilizando 
los datos de Magurran, 1989, obtenidos sobre una trampa de luz para polillas y con 
nueve especies. Se ilustrarán las definiciones y resultados obtenidos en este trabajo para 
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las medidas de diversidad (alfa diversidad, estimadores de la riqueza de especies y 
rarefacción), la medida de uniformidad, comprobamos que los datos se ajustan al 
modelo del Bastón Roto y el SHE análisis. 

 
El software Species Diversity and Richness versión 4.0 es el que se ha utilizado 

para el estudio de los ejemplos posteriores. 
 
Se presenta un primer ejemplo de aplicación obteniéndose un resumen de las 

medidas de diversidad, la uniformidad y el SHE análisis para tres colecciones de datos 
reales con distinto número de especies.  

La primera colección corresponde a los datos recogidos de de enero a marzo de 
1989, en el ejido (campo vecinal de un pueblo) “X-Hazil y anexos”, que forma parte del 
municipio Felipe Carrillo Puerto en el estado de Quintana Roo (México). Dicho ejido 
tiene una dotación de 55,295 ha. Estos datos están publicados en: Regeneración natural 
de especies arbóreas en una selva mediana subperennifolia perturbada por extracción 
forestal, Acta Botánica Mexicana (1995).  

La segunda colección de datos se obtiene mediante simulación de datos para el 
modelo del Bastón Roto utilizando esta posibilidad del software Species Diversity and 
Richness versión 4.0.  

Los datos de la tercera colección se recogen en una finca comercial ubicada en la 
región nororiental del Estado Guárico, en el municipio Las Mercedes del Distrito 
Infante, situada aproximadamente entre los paralelos 8º 52´ y 9º 15´ de latitud norte y 
los meridianos 66º 20´ y 66º 40´ de longitud oeste (Venezuela) (MARNR, 1979). Se 
determinó la abundancia relativa de las especies existentes en el bosque, en un transecto 
(recorrido lineal imaginario sobre una parcela o terreno, sobre el cual se realiza un 
muestreo de algún organismo) de 200 m x 2 m (Müeller-Dumbois y Ellemberg, 1974), 
contando el número de individuos de cada especie arbórea presente en el área del 
transecto. Las especies encontradas fueron identificadas a posteriori en el Herbario del 
Departamento de Botánica de la Facultad de Agronomía de la Universidad Central de 
Venezuela. Estos datos están publicados en: Evaluación del bosque deciduo como 
recurso alimenticio para bovinos en los llanos centrales de Venezuela, Zootecnia 
Tropical (2001). 

Para las tres colecciones de datos se verificó el ajuste de los datos al modelo del 
Bastón Roto. También se comprobaron algunos de los resultados teóricos obtenidos en 
el segundo Capítulo de este trabajo referente al modelo del Bastón Roto con respecto a 
las medidas de diversidad. En relación con la riqueza de especies, obtenemos el valor 
del sesgo y la exactitud de cada uno de los estimadores en cada una de las poblaciones 
justificando así cuales de los estimadores son eficaces en estos términos. Exponemos los 
valores de las medidas de uniformidad para las tres colecciones de datos descritas 
concluyendo el tipo de uniformidad siguiendo las directrices de Smith y Wilson (1996).  

 
Nos planteamos el segundo ejemplo de aplicación debido a la necesidad de 

disponer de varias poblaciones con distinto número de especies y con varias muestras 
para cada población ya que algunos estimadores sólo tienen sentido cuando en la 
población se han obtenido al menos dos muestras. Las dos colecciones de datos se han 
obtenido mediante simulación de datos para el modelo del Bastón Roto utilizando esta 



Prólogo 

  5 

posibilidad del software Species Diversity and Richness versión 4.0. Se ha establecido 
que el número de muestras fuera 12 para cada una de las poblaciones y también se fijó 
el número de especies. 

 
Para las dos poblaciones se verificó el ajuste de los datos al modelo del Bastón 

Roto. También se comprobaron algunos de los resultados teóricos obtenidos en el 
segundo Capítulo de este trabajo referente al modelo del Bastón Roto con respecto a las 
medidas de diversidad. En relación con la riqueza de especies, obtenemos el valor del 
sesgo y la exactitud de cada uno de los estimadores en cada una de las poblaciones 
justificando así cuales de los estimadores son eficaces en estos términos. Además se 
obtienen las gráficas para cada estimador en cada población concluyendo el número de 
muestras suficientes para estabilizar la estimación en cada caso. Exponemos los valores 
de las medidas de uniformidad para las tres colecciones de datos descritas concluyendo 
el tipo de uniformidad siguiendo las directrices de Smith y Wilson (1996). 
Comprobamos, mediante el SHE análisis, que el modelo del Bastón Roto ofrece el 
mejor ajuste a los datos observados.  

 
El tercer ejemplo de aplicación pone de manifiesto que nuestros resultados son 

útiles para las pruebas de bondad de ajuste del modelo del Bastón Roto en estudios 
ecológicos, ya que estos resultados son ventajosos para detectar las desviaciones del 
modelo que no pueden ser detectadas por los test de bondad de ajustes tradicionales. 
Este ejemplo fue publicado en 2008 en Journal of Applied Statistics como ilustración a 
los resultados teóricos. 

 
En un sentido similar, el cuarto ejemplo de aplicación contribuye a las críticas de 

la prueba 2χ  por parte de diferentes autores. Según el contraste 2χ ambas colecciones 
de datos ofrecen buenos ajustes al modelo del Bastón Roto y, sin embargo, se demuestra 
que según los resultados obtenidos para los índices de Shannon, recíproco de Simpson y 
estadístico Q indica que hay un fallo de ajuste a la distribución del Bastón Roto. 
 

En el Anexo II se abren posibles nuevas líneas de investigación, alguna de las 
cuales hemos comenzado ya. 
 

Incluimos en este trabajo una recopilación de presentaciones expuestas en 
Congresos ya celebrados, así como algunos artículos publicados en distintas revistas 
científicas. 

 

 
Mª Hortensia García Nieto 
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I. LA DIVERSIDAD Y SU MEDIDA 
 

    I.1. – CONCEPTO DE DIVERSIDAD 
 
La diversidad es un concepto importante en la teoría ecológica y en sus 

aplicaciones y, a la vez, es un concepto difícil de definir. Tras más de cien años de 
estudios sobre diversidad, investigadores de la relevancia de Patil y Taillie (1982) aún 
se plantean el problema de su definición, Hurlbert (1971) lo considera como un “non-
concept”, en tanto que se comparte la idea intuitiva del mismo aunque lleno de 
ambigüedades. En todo caso es innegable el interés científico y social que tiene en la 
actualidad, el amplio uso que se hace del término y que, por otra parte, en un contexto 
ecológico, como afirma Magurran (1988), engloba dos componentes: variedad y 
abundancia relativa de las especies.  
 
 A lo largo del tiempo se han propuesto varias definiciones de diversidad. 
 

• Pielou (1975): La diversidad ecológica es la riqueza y variedad de comunidades 
ecológicas naturales.  

•  Halffter y Ezcurra (1992): La diversidad es una medida de la heterogeneidad del 
sistema, es decir, de la cantidad y proporción de los diferentes elementos que 
contiene. Además, la diversidad es también un parámetro muy útil en el estudio, 
descripción y comparación de las comunidades ecológicas.  

• Magurran (2004): La diversidad biológica es la variedad y abundancia de 
especies en una unidad de estudio definida.  

• Whittaker (1972) propone separar la diversidad en tres componentes:  
 

o Diversidad alfa: es la riqueza de especies de una comunidad particular a  
la que consideramos homogénea. 

o Diversidad beta: es el grado de cambio o reemplazo en la composición 
de especies entre diferentes comunidades en un paisaje. 

o Diversidad gamma: es la riqueza de especies del conjunto de 
comunidades que integran un paisaje. 

 
 

En esta misma línea, en el programa UNEP (United Nations Environment 
Programme, 1992), recogido en el Convenio sobre Diversidad Biológica (1992)1 se 
afirma que la biodiversidad o diversidad biológica es la variabilidad entre los 
organismos vivientes de todas las fuentes incluyendo, entre otros, a los organismos 
terrestres, marinos y de otros ecosistemas acuáticos así como los complejos ecológicos 
de los que forman parte; esto incluye diversidad dentro de las especies, entre especies y 
diversidad de ecosistemas. 
 

Por otra parte, la diversidad se considera por la ecología como un indicador 
importante de las características macroscópicas de los ecosistemas. Por eso, los 
ecólogos tratan de medirla utilizando fórmulas matemáticas en forma de índices que 
buscan medir a la vez ambos componentes: el número total de especies y las frecuencias 
o abundancias relativas de cada una. 

                                                 
1 http://www.cbd.int/convention/text/ 
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Izsák y Papp (2000) hacen una distinción entre medidas de diversidad ecológica 
y medidas de biodiversidad. Las medidas de diversidad ecológica (Pielou, 1975; 
Magurran, 1988) tienen en cuenta la abundancia relativa de especies. Por el contrario, 
las medidas de biodiversidad están basadas en las diferencias de especies, pero son 
insensibles a las condiciones de abundancia. El término riqueza ecológica hace 
referencia al número de las especies que integran la comunidad, en tanto que el término 
abundancia se refiere al número de individuos por especie que se encuentran en la 
comunidad. 
 

Una posible clasificación de las medidas de diversidad de especies agrupa estas 
en tres categorías principales: 
 

1.- Índice de riqueza de especies: Son esencialmente una medida del número de 
especies en una unidad de muestreo definida (Kempton, 1979). 

  
2.- Modelos de abundancia de especies: Son los que describen la distribución de 
su abundancia. Van desde aquellos que representan situaciones donde hay una 
elevada uniformidad hasta aquellos que caracterizan los casos en los que la 
abundancia de especies es muy desigual (la diversidad de una comunidad puede 
describirse haciendo referencia al modelo que se ajusta en mayor medida a lo 
observado respecto a la abundancia de especies).  

 
3.- Índices basados en la abundancia proporcional de especies: En esta 
categoría vienen algunos índices, como los de Shannon y Simpson, que 
pretenden resolver la riqueza y la uniformidad en una expresión sencilla. 
Proporcionan una descripción muy exacta de diversidad y dependen de algún 
test de ajuste. Peet (1974) los denomina índices de heterogeneidad porque 
consideran tanto la uniformidad como la riqueza de especies. 

 
 

En general, un índice de diversidad es un estadístico que incorpora información 
sobre la riqueza y la uniformidad. A esta mezcla se le denomina con frecuencia 
heterogeneidad (Good, 1953; Hurlbert, 1971) y por la misma razón las medidas de 
diversidad que incorporan los dos conceptos pueden llamarse medidas de 
heterogeneidad. 
 

Haciendo un repaso rápido a la bibliografía sobre diversidad se encuentra un 
elevado número de índices. Cada uno de estos índices intenta caracterizar la diversidad 
de una muestra o comunidad. Para añadir aun más confusión, un índice puede conocerse 
por más de un nombre y escribirse con distintas notaciones usando diversas bases 
logarítmicas. Magurran (1989) asegura que este gran número de índices de diversidad 
ha surgido porque “durante un cierto tiempo, era una práctica habitual de los autores 
revisar los índices existentes, manifestar su inutilidad y rápidamente inventar un nuevo 
índice”. 
 

Magurran (1989) argumenta este hecho afirmando que se debe al hecho de que 
las medidas de diversidad consideran los dos factores anteriormente citados:  

• Riqueza de especies, que se refiere al número de especies en la unidad de 
estudio. 
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• Uniformidad, que se refiere al nivel de igualdad en la abundancia de las especies 
describiendo la variabilidad en dicha abundancia de especies. 

 
 

Muchas de las diferencias entre índices subyacen en el peso relativo que dan a la 
uniformidad y a la riqueza de especies. 

 
Magurran (1989) asegura que una alta uniformidad, lo que ocurre cuando las 

especies son iguales o virtualmente iguales en abundancia, convencionalmente se 
equipara con una elevada diversidad. Una comunidad en la que todas las especies tienen 
aproximadamente el mismo número de individuos sería considerada uniforme.  

 
La riqueza de especies proporciona una medida de diversidad mediante una 

expresión comprensible e instantánea, siempre que el tamaño muestral elegido para su 
estimación sea el adecuado. Es necesario también distinguir entre la riqueza numérica 
de especies (número de especies por número de individuos especificados) y la densidad 
de especies (número de especies por área de recolección).  

 
Sin embargo, el gran número de índices de diversidad y modelos que van más 

allá de la riqueza de especies, ponen de manifiesto la importancia que muchos ecólogos 
confieren a la información sobre la abundancia relativa de especies. 
 

Si se organizan las especies de una comunidad o unidad de estudio de acuerdo a 
sus abundancias, en orden decreciente, surgen unos patrones que pueden ser tratados y 
explicados a través de modelos de distribuciones de probabilidad, en otras palabras, se 
obtiene una curva que puede ser ajustada a un modelo de distribución. Ello ha permitido 
el desarrollo de los modelos de abundancia de especies, los cuales son defendidos por 
muchos autores, entre los que se pueden destacar a May (1975 y 1981) y Southwood 
(1978). Una distribución de abundancia de especies utiliza toda la información 
acumulada en la comunidad y es la descripción matemática más completa de los datos.  
 

Los modelos de abundancia de especies pueden dividirse en dos categorías: los 
modelos estadísticos (procuran describir los patrones observados) y los modelos 
biológicos (intentan explicarlos).  
 

Los llamados modelos estadísticos, tal como la serie logarítmica (Fisher et al., 
1943) se propusieron inicialmente como un ajuste empírico a datos observados. La 
ventaja de este tipo de modelos consiste en que permiten al investigador comparar 
objetivamente comunidades diferentes. En algunos casos un parámetro de la 
distribución (como α en el caso de la serie logarítmica), se puede utilizar también como 
un índice de diversidad. 
 

El objetivo de los modelos biológicos es explicar, más que describir, la 
abundancia relativa de especies en una comunidad. Para ello es necesario predecir cómo 
se podría dividir el espacio de nicho disponible entre las especies constituyentes y, a 
continuación, preguntar si la abundancia de las especies observadas coincide con esta 
expectativa. La serie geométrica y el modelo del Bastón Roto son los más destacados. 
 

Los datos de abundancia de especies frecuentemente se describen mediante una 
o más de una familia de distribuciones (Pielou, 1975), pero el estudio de la diversidad 
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de especies se realiza sobre todo a través de cuatro modelos teóricos principales: las 
series logarítmicas (log-series) de Fisher et al. (1943), el modelo log-normal (Preston, 
1948), las series geométricas (Motomura, 1932) y el modelo del Bastón Roto 
(MacArthur, 1957). A continuación se recoge una breve introducción de los mismos. 

 
 

    I.2.- MEDIDAS DE DIVERSIDAD 
 
      I.2.1.- MODELOS DE ABUNDANCIA 
 

        I.2.1.1.- MODELO DE SERIE LOGARÍTMICA 
 

El modelo de la serie logarítmica de Fisher (Fisher et al., 1943) representó el 
primer intento de describir matemáticamente la relación entre el número de especies (S) 
y el número de individuos que representan a cada una de ellas. 
 

Su amplia utilización, sobre todo en la investigación entomológica, ha 
conducido a un examen exhaustivo de sus propiedades (Taylor, 1978), así como a la 
especulación sobre su significado biológico.  
 

El modelo de serie geométrica,{ }∞=1n
n nxα , asocia cada elemento de la serie al 

número esperado de especies con n individuos en el hábitat bajo estudio (Fisher et al., 
1943; Poole, 1974), es decir,  

 
• xα   - es el número esperado de especies con un único individuo 

• 22xα   - es el número esperado de especies con dos individuos 

• …. 
 
De forma que tanto α  como x  son constantes, con 10 << x . Cuando x  se acerca a 1, α  
representa el número de especies sumamente raras, donde sólo se espera observar a un 
individuo. El número esperado de especies será mayor en la clase de abundancia menor 
(la que tenga un sólo individuo) y disminuirá a partir de entonces. 

 
El número total de especies, S, se obtiene sumando todos los términos de la serie 

y puede reducirse a la siguiente ecuación:  
 

( )[ ]xS −−= 1lnα  
 
x se estima a partir de la solución iterativa de: 

 
( )[ ] ( )[ ]xxxNS −−⋅−= 1ln1  

 

donde 
x

n
N

−
=

1
 es el número total de individuos. Generalmente .19.0 << x  Si la 

relación es 20>SN  entonces 99.0>x  (Poole, 1974). 
 
Dos parámetros, α  y N resumen la distribución completamente y están 

relacionados mediante: 
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






 +=
α

α N
S 1ln  

 
 Uno de sus parámetros,α , se ha propuesto como una medida de diversidad 
informativa y robusta, como se recoge más adelante y puede obtenerse a partir de la 
ecuación: 
 

( )
x

xN −= 1α  

 
 La relevancia del modelo de las series logarítmicas, reside en que es capaz de 
predecir la cantidad de especies en una muestra, conociendo la cantidad de individuos 
que tiene cada especie en la muestra y sumando los individuos de todas las especies, 
como una función del tamaño total de la muestra. 
 

Williams (1944) señala algunos aspectos importantes de esta serie: en primer 
lugar que la serie es convergente, y en segundo lugar que el número total de especies y 
el número total de individuos son finitos incluso para una cantidad infinita de términos 
de la serie. 
 
 

        I.2.1.2.- MODELO DE  NORMAL LOGARÍTMICA 
 

Los trabajos de Preston (1948, 1962) demostraron que, aunque el modelo de 
Fisher era esencialmente correcto, el supuesto de que la abundancia media es una 
característica fija en cada especie, era innecesariamente restrictivo (Halffter y Ezcurra, 
1992). El supuesto de Fisher implica que la cantidad de recursos que conquista 
inicialmente una especie en una comunidad permanece constante a lo largo del tiempo 
evolutivo, aunque nuevos competidores le disputen su nicho ecológico.  

 
En contraposición, Preston partió de un supuesto mucho menos restrictivo, 

basado en un razonamiento estrictamente demográfico. Así el logaritmo de la 
abundancia de una especie en una comunidad depende del logaritmo de la abundancia 
inicial y de las variaciones en su tasa real de crecimiento a lo largo del tiempo (Halffter 
y Ezcurra, 1992). 

  
Halffter y Ezcurra (1992) definen la tasa instantánea de crecimiento de una 

población ( )tr  como el cambio en el número de individuos por unidad de tiempo y por 
individuo ya existente: 
 

                             
( ) ( )

( )
t

tN

tN
tr

∂
∂= 1

                                            (1) 

  

 Recordando que 
xt

x 1ln =
∂

∂
 podemos reescribir la ecuación (1) como: 

 

 ( ) ( )
t

tN
tr

∂
∂= ln

            (2) 



Capítulo I: La diversidad y su medida 

  14 

 Integrando, se obtiene que: 
 

        ( ) ( ) ( ) ''0lnln ttrNtN ∂+= ∫             (3) 

 
La ecuación (3) señala que el logaritmo de la abundancia de una especie en una 

comunidad depende del logaritmo de la abundancia inicial N(0), y de las variaciones en 
su tasa real de crecimiento a lo largo del tiempo.  
 

Preston infirió que si una especie se encuentra en equilibrio con su medio, las 
tasas reales de crecimiento oscilarán aleatoriamente, a veces incrementando la 
población cuando ocurren periodos favorables, y a veces disminuyendo sus densidades 
cuando ocurren periodos desfavorables. Por lo tanto, la integral de las tasas de 
crecimiento en la ecuación (3) será la suma de variables aleatorias. De acuerdo con el 
Teorema Central del Límite, el logaritmo del número de individuos tendrá una variación 
Gaussiana a lo largo del tiempo.  
 

El corolario que obtuvo Preston fue que si la distribución del logaritmo de las 
abundancias de una especie varía de forma Gaussiana a lo largo del tiempo, entonces, en 
un tiempo dado, la distribución del logaritmo de las abundancias de varias especies en 
un solo tiempo y lugar también debe variar normalmente. Es decir, que en un instante 
dado habrá algunas especies que se presenten en grandes abundancias, y otras que lo 
hagan en cantidades mucho más bajas, pero el logaritmo de sus abundancias tendrá una 
distribución normal (Halffter y Ezcurra, 1992). 
 

Preston dibujó la abundancia de especies usando el logaritmo en base dos, y 
llamó a las clases resultantes octavas. Estas octavas representan la abundancia de 
especies duplicada. De esta manera el eje de abscisas se convierte simplemente en una 
escala de "octavas", pero esta elección de la unidad es arbitraria. No es necesario utilizar 
el logaritmo en base dos, y cualquier base logarítmica es válida. Dos alternativas 
comunes son el logaritmo en base tres y el logaritmo decimal. May (1975) realiza una 
discusión cuidadosa del modelo.  
 
        El modelo de Preston, conocido como el modelo log-normal, predice que la 
cantidad de especies presentes en una comunidad tendrá una relación Gaussiana o 
Normal en el logaritmo de sus abundancias (Halffter y Ezcurra, 1992).  
 

Preston (1948) expresa el modelo log-normal de la forma: 
 

( )22
0 exp Rayy −=  

 
donde y es el número de especies en la R-ésima octava (clase) a la derecha, y a la 
izquierda, de la curva simétrica (moda), yo es el número de especies en la octava modal; 

2
2

2

1

σ
=a es la amplitud inversa de la distribución, siendo a una constante arbitaria y σ  

la desviación estándar logarítmica. 
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Figura 1. La curva de especies se extiende infinitamente, tanto a izquierda como a derecha, y las 
"colas" están muy cerca del eje R como asíntota. El área bajo la curva, o la integral de la curva, 
representa el número de especies que se han acumulado, al pasar de menos infinito a cualquier 
punto dado. Esta área es al principio tan pequeña que hasta que no estemos aproximadamente a 9 
octavas de la moda no hemos acumulado suficiente área para corresponder a la misma especie. 
Este es el comienzo de distribución real. A medida que continuamos a la derecha vamos 
acumulando especies rápidamente, luego pasaremos por la moda tras ella vamos acumulando 
especies lentamente. Finalmente llegamos a un punto cerca de 9 octavas hacia la derecha de modo 
que el área restante es apenas suficiente para mantener una especie más (Preston, 1962). 
 
 
 
 

Una de las consecuencias más importantes del modelo log-normal de Preston es 
que, al igual que el modelo de la serie logarítmica de Fisher, es capaz de describir la 
cantidad de especies que se encuentran  en un área, conociendo la cantidad de 
individuos en el total de la muestra. Pero a diferencia del modelo de Fisher, que define 
un rango muy amplio de curvas de especie-área, el modelo de Preston define una 
relación del tipo: 
 

zkAS =  
 
donde k es una constante que depende de la unidad utilizada para la medición de área, z 
es la pendiente de la curva que se obtiene al representar gráficamente el logaritmo del 
número de especies de una muestra frente a su tamaño, S es el número de especies y A  
es el área del hábitat. Para el caso de comunidades con distribución de abundancias de 
tipo log-normal, Preston demostró que el valor del exponente z debería estar cerca de 
0.23 en muestras relativamente grandes y que tomará un valor algo mayor en muestras 
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pequeñas (May, 1975). Pero la ecuación anterior puede linealizarse tomando logaritmos, 
de forma que: 
 

AzkS lnlnln +=  
 

Es decir, que la relación entre el logaritmo del área y el logaritmo del número de 
especies para muestras de distintos tamaños debería dar una recta con pendiente 
aproximada de 0.23 y una pendiente algo mayor en datos de comunidades muy pobres 
en especies. Si no ocurriera así, deberíamos rechazar el modelo de log-normal de 
Preston como modelo subyacente en los patrones de abundancia y rareza de las especies 
biológicas (Halffter y Ezcurra, 1992). 

 
 
        I.2.1.3.- MODELO DE SERIE GEOMÉTRICA 
 
La serie geométrica, o también llamada hipótesis del nicho preferencial (niche 

pre-emption hipothesis), se aplica con mayor frecuencia en ambientes pobres en 
especies.  

 
Se considera una situación en la que la especie dominante tiene prioridad sobre 

una porción k de ciertos recursos limitados, la segunda especie en dominancia explota 
una misma porción k de los recursos restantes y así sucesivamente hasta que todas las 
especies (S) se han acomodado. La abundancia de cada especie se supone que es 
proporcional al total de los recursos que pueden utilizarse (Magurran, 1989). 
 

Como la relación de la abundancia de cada especie respecto a la abundancia de 
su predecesora es constante, la serie aparece como una línea recta si la representamos 
sobre un gráfico logarítmico de rango/abundancia Pielou (1975) y Magurran (1988). 
 

La expresión que toma el modelo de la serie geométrica es el siguiente 
(Magurran, 1989): 

( ) 11 −−= i
ki kkNCn  

donde  
 

• k : proporción del espacio de nicho disponible o recursos que cada especie 
ocupa. 

• ni : número de individuos de la especie que ocupa la i-ésima posición en  
abundancia.  

• N: número total de individuos. 

• ( )[ ] 1
11

−
−−= S

k kC es una constante que asegura que Nn
S

i
i =∑

=1
. 

 
 

        I.2.1.4.- MODELO DEL BASTÓN ROTO 
 

Este modelo fue propuesto por MacArthur (1957), basándose en observaciones 
de la abundancia de especies de pájaros. 
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El modelo del Bastón Roto se escribe convencionalmente en términos de 
categorías ordenadas según su abundancia, y el número de individuos en la i-ésima 
categoría más abundante de las S especies (Ni) con i = 1,2,..., S, se obtiene de la 
expresión: 

Ni = ∑
=

S

in nS

N 1
 

donde: 
• N: número total de individuos. 
• S: número total de especies. 

 
Webb (1974) y May (1975) expresan el modelo del Bastón Roto en términos de 

una distribución típica de abundancia de especies como: 
 

S(n) = [ ]NSS )1( −
2

1
−








 −
S

N

n
 

donde  
 

• S(n): número de especies esperaras en la clase de abundancia que presenta n 
individuos. 

• S: número de especies en la muestra. 
• N: número total de individuos en la muestra (N ≥ 1). 
• n: número de individuos para una especie en particular. 

 
Para el desarrollo del modelo, se organiza la información de la misma forma que 

para los modelos logaritmico y lognormal. Se comienza a estimar cada una de las 
especies esperadas con n = 1 individuo, n = 2 individuos y así sucesivamente, hasta la 
especie con mayor abundancia. Los valores esperados en cada clase de abundancia de 
especies, se organizan en forma similar que para la serie logarítmica.  
 

Finalmente, se realiza una prueba de bondad de ajuste de 2χ para un nivel de 
confianza 1- α dado, cuyos grados de libertad son el número de clases de abundancia de 
especies menos uno. 
 

En la descripción que plantea MacArthur (1957) del modelo del Bastón Roto, 
parte de un bastón de longitud unidad que se rompe simultáneamente en S trozos de 
longitudes aleatorias y cuyos tamaños resultantes son proporcionales a las abundancias 
relativas de especies. Por esta razón se da al modelo el nombre de Bastón Roto. 
 

Pielou (1975) deduce el número medio de trozos en el modelo del Bastón Roto, 
a partir de un desarrollo realizado por Whitworth (1934). De esta manera demuestra que 
el tamaño esperado del i-ésimo segmento más grande puede ser calculado como: 
 

[ ] ∑
−

= −
=

1

0

11 i

j
i jSS

lE  

 
El modelo del Bastón Roto se desarrollará con más detenimiento en el Capítulo II. 
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        I.2.1.5.- EL MODELO DE PIELOU 
 
 El modelo de Pielou es un modelo de la abundancia de especies en un hábitat, 
que se centra en la probabilidad de encontrar un individuo de cada especie. 
 

Para el modelo de Pielou la probabilidad de encontrar un individuo de la especie 

i en el hábitat de estudio es ∑
−

= −
=

iS

k
i kSS

p
0

11
, siendo S el número de especies y 0 ≤  pi ≤  

1,  ∀  i = 1, 2,...., S  y∑
=

s

i
ip

1
= 1,   pi ≥  pj, ∀  i ≤  j ,  con   i, j =1, 2,…, S. 

 
En el modelo de Pielou las especies serán ordenadas en orden descendente de 

abundancia, es decir, este modelo se describe de forma contraria que el modelo del 
Bastón Roto. 
 
  Este modelo se desarrollará con más detenimiento en el Capítulo III. 
 
 

        I.2.1.6.- EL MODELO DE SUGIHARA 
 

Consideremos un segmento de longitud unidad, que se rompe en dos fragmentos 
en un lugar aleatorio. Elegimos ahora uno de estos dos fragmentos de forma aleatoria y 
se rompe por un lugar tomado de nuevo al azar. Ahora uno de los tres fragmentos 
resultantes es de nuevo elegido al azar y otra vez roto por un lugar aleatorio. Se repite 
así el proceso hasta que haya S fragmentos cuyos tamaños pi se supone que representan 
las abundancias relativas de especies πi. Este modelo puede representarse como sigue: 
 

 Llamaremos 
( )kp  al vector de los tamaños de los fragmentos de k roturas. Su 

dimensión será  k+1 con 
( ) { }10 =p  

 
( ) ( ) ( ) ( ){ }k

k
kkk pppp 121 ,.....,, +=  

  

donde ( )k
ip  denota el i-ésimo tamaño de fragmento ordenado después de k roturas con 

( ) ( ) ( )k
k

kk ppp 121 ..... +>>> . 
 
 Supongamos ahora que se han hecho k-1 roturas obteniéndose k fragmentos con 

tamaños 
( ) ( ) ( )11

2
1

1 ,.....,, −−− k
k

kk ppp . 
 
 Para hacer la rotura k-ésima se elige al azar uno de los k fragmentos anteriores. 
Supongamos que se elige al j-ésimo fragmento ordenado y que notaremos j(k). Este 

fragmento, de tamaño ( )
( )1−k

kjp , se rompe en la razón ( )kk UU −1: , obteniéndose dos 

trozos de tamaños ( )
( )1−k

kjk pU  y  ( )
( )1)1( −− k

kjk pU . Los k +1 fragmentos después de la rotura 

k-ésima se ordenan proporcionando el vector 
( )kp . 

 
Sugihara supone que los Uk serán realizaciones independientes de una variable 

aleatoria común U. 
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 Después de S-1 rupturas la unidad inicial está descompuesta en S fragmentos y el 

vector 
( )1−Sp  contiene S elementos que proporcionan la abundancia relativa de las 

especies. Para este caso especial se escribe 
( )1−Sp  como p, con 

( ) { }S
S ppppp ,....,, 21

1 =≡− . 
 

 Baczkowski (1997) construye el siguiente algoritmo sobre el modelo de 
Sugihara. 

 

1.- Se parte de 
( ) 10
1 =p  

2.- Desde k =1 hasta k = S-1 
 

- Seleccionar un entero j(k) a partir de los valores de k, {1, 2,......, k}. 
 

- Seleccionar un valor Uk  del intervalo [ ]1,0  
 

- Dividir los fragmentos )(kj  con ( )
( )

( )
( )1−= k

kjk
k
kj pUp ;  

( )
( )

( )
( )1

1 )1( −
+ −= k

kjk
k
kj pUp  

 

- Dejar aparte el resto de los fragmentos con 
( ) ( )1−= k

i
k

i pp ( )kji ≠∀  
 

- Ordenar los k +1 valores 
( ) ( ) ( ){ }k

k
kk ppp 121 ,.....,, +  

 
- Continuar 

 
 

        I.2.1.7.- EL MODELO DE ENGEN 
 

Engen (1977) propuso un modelo para estimar las abundancias relativas. Supone 
que las abundancias relativas de una población de S especies (p1, p2,......, pS) sigue una 
distribución de Dirichlet. 

( ) ( ) 1
2121 .....,...,, −∝ l

SS ppppppf  

 
Si v1, v2,…., vS  representan los valores ordenados de mayor a menor de esta 

distribución, se puede escribir: 
 

[ ] ( )

11

0

1
1

1
−−

=
∏ 









−
++=

i

j
i jSllS

l
vE         con   Si ,.....,2,1=  

 
donde l es un parámetro que se elige en función de la uniformidad de la abundancia 
relativa. Las correspondientes abundancias teóricas, iπ , pueden ser igual a [ ]ivE . 
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        I.2.1.8.- OTROS MODELOS 

            I.2.1.8.1.- Los modelos de Tokeshi 
 

Tokeshi (1990, 1996) desarrolló nuevos modelos de división del espacio. Dichos 
modelos son: dominance pre-emption, random fraction, power fraction, MacArthur 
fraction, y dominante decay. Cada uno de ellos propone la hipótesis de que la fracción 
del nicho ocupada por una especie es proporcional a su abundancia. El espacio del nicho 
se divide de forma secuencial entre las especies que forman la comunidad. En todos los 
casos los modelos aceptan que el lugar objetivo se reparta al azar. Las diferencias entre 
los modelos están en la forma de seleccionar el espacio objetivo. Dado que no existe 
una traducción oficial de estos términos al castellano, optamos por mantener la 
denominación original. 

 
1.- Dominance pre-emption  

 
Este modelo asume que cada especie por su parte se adelanta más de la mitad del 

espacio de lugar restante y es así dominante sobre todas las especies restantes 
combinadas (Tokeshi, 1990). La proporción del espacio disponible ocupado por cada 
colonización sucesiva de especies es asignada al azar entre 0.5 y 1. Este modelo es 
conceptualmente similar a la serie geométrica y producirá una distribución similar de 
abundancia de especies cuando k = 0.75 (siendo k la proporción de los recursos 
limitados de la serie geométrica). Aunque al principio se formula para describir un 
proceso de relleno del espacio (Tokeshi, 1990), este modelo también puede aplicarse a 
la fragmentación del espacio (Tokeshi, 1993, 1999). En el último caso, los nuevos 
colonos subdividen el lugar que ocupan las especies menos abundantes. Los modelos de 
la serie geométrica y el dominance pre-emption  representan a las comunidades que son 
menos probables encontrar en la naturaleza. La Figura 2 ilustra el modelo de abundancia 
relativa producida por éste y algunos otros modelos de Tokeshi. 
 

 
 

Figura 2. El patrón de la abundancia relativa mostrado por una selección de los modelos de Tokeshi 
de reparto de espacio (Magurran, 2004). 
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2.- Random fraction 
 

Fue concebido por Tokeshi (1990) como un modelo secuencial de fractura en el 
que el espacio disponible se divide inicialmente, al azar, en dos pedazos. Uno de estos 
pedazos se selecciona al azar para la segunda división y este proceso continúa hasta que 
se acomodan todas las especies (Figura 3). 

 

 
 

Figura 3. Ilustración del modelo random fraction de Tokeshi. Los gráficos de rango/abundancia 
ilustran la abundancia relativa de especies producidas después de cada división (Magurran, 2004). 

 
 

 
3.- Power fraction  

 
La mayoría de modelos de reparto del espacio son apropiados para las 

comunidades pequeñas de especies relacionadas. El modelo power fraction de Tokeshi 
(1996) es una excepción que es aplicable a las comunidades ricas en especies. Al igual 
que el modelo random fraction se prevé que el espacio del lugar es inicialmente 
subdividido al azar. 
 

En este modelo, la probabilidad de que un espacio sea ocupado por una especie 
de invasión es una función de su tamaño (x), cuando el tamaño se ha elevado a la 
potencia K (ésto es xK donde K toma valores de 0 a 1). 
 
 

4.- MacArthur fraction model 
 

Una preocupación sobre el modelo del Bastón Roto es la manera poco realista en 
la que se dividen simultáneamente los espacios. Tokeshi (1990, 1993) modificó el 
proceso de la fragmentación del espacio en una forma secuencial. 
 

El énfasis sobre la división secuencial del espacio también destaca la relación 
entre este modelo y otros modelos de reparto. Tanto el modelo fraction de MacArthur 
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como el modelo del Bastón Roto conducen al mismo resultado, en términos de la 
distribución de abundancia de especies citada. 

 
En el fraction model de MacArthur la probabilidad de que un espacio sea 

dividido se relaciona con su tamaño. Así, los lugares más grandes tienen más 
probabilidad de ser subdivididos por un ataque de especies invasoras. Este proceso es 
sólo favorable en comunidades pequeñas con especies taxonómicas relacionadas. El 
fraction model de  MacArthur es un caso especial del modelo power fraction. 
 
 

5.- Dominance decay model 
 

En el modelo dominance decay de Tokeshi los tamaños de los fragmentos 
resultantes son escogidos al azar. Si el espacio más grande siempre se divide de un 
modo fijo, este modelo sería el inverso de la serie geométrica. 

 
 
6.- Random assortment model  

 
Tokeshi indicó que puede haber situaciones donde la abundancia de especies en 

una comunidad varíe independientemente una de otra. Tokeshi (1993) señala que este 
modelo se comporta como un análogo estocástico del modelo de serie geométrica en la 
que k = 0.5, y que es similar en espíritu al modelo neutro de Caswell (1976), que 
también asumen que la abundancia de diferentes especies son independientes unas de 
otras. 

 
 
7.- Composite model 

 
Los modelos precedentes tienen cada uno asumido que el reparto del espacio 

puede explicarse según una única regla. Ésto puede representar una simplificación 
excesiva ya que dos o más procesos bien podrían estar igualmente implicados. Tokeshi 
(1990) formuló así su composite model. Se acepta que la competición ocurre con mayor 
probabilidad entre las especies abundantes y que estas, por lo tanto, dividirían el espacio 
disponible de acuerdo a uno de los modelos de división de lugar (dominance pre-
emption model, random fraction, power fraction, Macarthur fraction o dominance 
decay). Las especies restantes, raras, podrían ubicarse en lugares sobre la base de la 
mezcla arbitraria. Una complicación potencial es saber dónde fijar el límite entre las 
especies más abundantes y las menos abundantes. El criterio del quartil de rareza de 
Gaston (1994) (que se explica en el Apartado I.2.2. de este Capítulo) es una solución. 
Otra es decidir qué argumentos de división del espacio se debieran probar. También es 
posible ampliar el modelo para acomodar más de dos procesos de subdivisión del 
espacio (Tokeshi, 1999).  
 
 

            I.2.1.8.2.- El modelo dinámico de Hughes 
 

El interés de Hughes (1984, 1986) sobre el modelo normal logarítmico lo 
condujo a inventar su propio modelo dinámico. Este modelo invoca la competición 
como el mecanismo de orden, y fue desarrollado para explicar el modelo de abundancia 
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de especies que surge en comunidades marinas. Estas comunidades frecuentemente 
tienen más abundancia de especies que la prevista por la distribución de la serie 
logarítmica, pero tiene muy pocas especies raras como para producir el modelo que 
define la distribución normal logarítmica. 
 

Inspeccionando visualmente  graficas de rango/abundancia de 222 comunidades 
de animales y de plantas, Hughes concluyó que este modelo dinámico predice modelos 
de abundancia de especies con más eficacia que la distribución normal logarítmica o 
que la serie logarítmica. 

 
El modelo neutro de Hubbell (2001) hace un número de suposiciones paralelas. 

Ambos incorporan procesos de nacimiento y de muerte. El modelo de Hughes es más 
complejo y específico que el de Hubbell y, sin embargo, hasta el momento ha tenido 
poca relevancia. 
 
 

            I.2.1.8.3.- El modelo neutro de Caswell 
 

El modelo de Caswell (1976) fue conocido por su enfoque innovador al análisis 
de la estructura de la comunidad. En esencia el modelo examina lo que los modelos de 
abundancia de especies en una comunidad llegarían a ser si todas las interacciones 
biológicas se eliminan. La desviación estadística, V, se puede utilizar para comparar la 
diversidad observada (H) con la diversidad esperada por el modelo neutro E(H). 
 

[ ]
)(

)(

HSD

HEH
V

−=  

 
H es el índice de diversidad de Shannon y SD(H) es la desviación típica de diersidad. 
Así, V es una variable aleatoria con esperanza cero y varianza uno.  Valores de V > 2 o 
V <-2 indican una salida significativa de la neutralidad (Clarke y Warwich 2001 a). 
Goldman y Lambshead (1989) proporcionan un programa para calcular V. Aunque V a 
veces se trata como una medida de tensión ambiental, debe aplicarse con precaución 
(Platt y Lambshead, 1985; Lambshead y Platt, 1988). Dadas las complejas relaciones 
entre la riqueza y la uniformidad en la naturaleza, V será útil como medida de alteración 
cuando los datos de control en comunidades inalterables están disponibles como una 
cota de referencia. Además, Hayek y Buzas (1997) aseguran que para valores 
razonablemente grandes de S y de N, el valor esperado de H generado por el modelo 
neutro se parece a aquellos pronosticados por el modelo de la serie logarítimica. 
 

Caswell (1976) proporcionó un juego de resultados donde E(H) se presenta en 
una lista para varios valores del tamaño muestral y del número de especies. Utilizando 
estos valores, es posible interpolar el correspondiente a E(H) (Tabla 1). 
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n 

 
  

 25 50 100 200 400 800 

S  = 5 
1.217 
0.756 

1.084 
0.673 

0.973 
0.604 

0.880 
0.547 

0.802 
0.499 

0.737 
0.458 

S  = 10 
2.016 
0.876 

1.825 
0.793 

1.660 
0.721 

1.520 
0.660 

1.402 
0.609 

1.301 
0.565 

S  = 20 
2.917 
0.974 

2.681 
0.895 

2.469 
0.824 

2.285 
0.763 

2.127 
0.710 

1.992 
0.665 

S  = 30 
- 3.217 

0.946 
2.982 
0.887 

2.774 
0.816 

2.594 
0.763 

2.440 
0.717 

S  = 40 
- 3.607 

0.978 
3.359 
0.911 

3.135 
0.850 

2.940 
0.797 

2.773 
0.752 

S  = 50 
- - 3.657 

0.935 
3.423 
0.875 

3.216 
0.822 

3.038 
0.777 

 
Tabla 1. Valores esperados de H (cifra superior) y J (cifra inferior), condicionada por el modelo 
neutro, en muestras de n individuos que contienen S especies (Caswell, 1976). 

 
 
 

            I.2.1.8.4.- La teoría neutra de Hubbell 
 

En un modelo neutro los organismos en la comunidad son esencialmente 
idénticos en sus probabilidades de nacer, morir, la migración y la especiación (proceso 
evolutivo por el que surgen nuevas especies biológicas). Esta neutralidad se define al 
nivel individual, no al nivel de especie. La teoría neutral  examina  las consecuencias de 
asumir que el cambio de la comunidad  y de la población  surge sólo por el flujo 
ecológico, la dispersión estocástica pero limitada, y la especiación al azar. 
 

El modelo de Hubbell (Hubbell, 2001) hace la suposición de que las 
comunidades siempre están saturadas con individuos, y que hay una relación fija entre 
N y el área (A). Ningún individuo nuevo puede añadirse por  nacimiento o por 
inmigración hasta que la muerte haya reducido el valor de N. La abundancia relativa de 
cada especie en una comunidad local está relacionada con su abundancia en la 
comunidad; la abundancia de especies en la comunidad está formada por la evolución 
de las especies. 
 
 

        I.2.1.9.- COMPARACIÓN ENTRE LOS MODELOS DE DISTRIBUCIÓN 
 

Las representaciones de rango/abundancia son sólo un método de presentar los 
datos de abundancia de especies (May, 1975). Cuando se representa un gráfico 
rango/abundancia (se ordenan las especies de más a menos abundantes a lo largo del eje 
horizontal). Sus abundancias se suelen presentar en un formato de logaritmo decimal 
(sobre el eje de ordenadas). Además, y para facilitar la comparación entre diferentes 
conjuntos de datos o comunidades, se utilizan frecuentemente porcentajes de 
abundancias. Esto quiere decir que la abundancia de todas las especies juntas se designa 
como 1.0 o el 100 % y que la abundancia relativa de cada especie se expresa como una 



Capítulo I: La diversidad y su medida 

  25 

proporción o porcentaje del total. Krebs (1999) recomienda que estos gráficos sean 
llamados gráficos de Whittaker en honor de su inventor (Whittaker, 1965). 

 
Una ventaja de un gráfico de rango/abundancia es que se muestran claramente 

los modelos que contrastan la riqueza de especie. Otra ventaja es que cuando hay pocas 
especies, toda la información que concierne a su abundancia relativa es visible, mientras 
que sería ineficaz en un formato de histograma (Wilson, 1991). Además, el gráfico 
rango/abundancia pone de relieve  las diferencias de uniformidad entre las comunidades 
(Nee et al., 1992; Tokeshi, 1993; Smith y Wilson, 1996).  

 
Se observa una progresión desde la serie geométrica, en la que unas pocas 

especies son dominantes y las restantes muy raras; pasando por la serie logarítmica y la 
distribución log-normal, en las que las especies con abundancias intermedias son las 
más comunes hasta el modelo del Bastón Roto en el que casi todas las especies son 
igualmente abundantes (Figura 4) (Magurran, 1989). 
 

     
Figura 4. Representación  de los rangos de abundancia ilustrando la forma típica de los cuatro 
modelos de abundancia de especies: serie geométrica, serie logarítmica, normal logarítmica y el 
modelo del Bastón Roto. En estos gráficos la abundancia de cada especie se representa en una escala 
logarítmica frente al rango que ocupa la especie, ordenadas desde la especie más abundante a la 
menos abundante) (Magurran, 1989). 

 
 

Cada modelo tiene una forma característica de grafico cartesiano rango/ 
abundancia (en el eje de abscisas se ordenan las especies en orden decreciente de 
abundancia, y en el eje de ordenadas se indica la proporción de individuos de cada 
especie). 

 
●  La serie geométrica aparece como una línea recta con pronunciado gradiente. 
● También la serie logarítmica tiene un gradiente pronunciado, pero la curva es sólo  

aproximadamente lineal. 
●  La distribución normal logarítmica produce una curva sigmoidea. 
●  El modelo del Bastón Roto produce la curva más plana. 
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La forma de una gráfica de rango/abundancia se utiliza con frecuencia para 
deducir cuál de los modelos de abundancia de especies describe mejor los datos. Las 
graficas empinadas indican comunidades con alta dominancia, mientras pendientes con 
poca inclinación implican alta uniformidad, coherente con la normal logarítmica o el 
modelo del Bastón Roto. 

 
Aunque este método de representación es muy utilizado en los estudios de 

diversidad, la inspección de las representaciones de rango/abundancia no constituye una 
guía mecánica y segura que proporcione el modelo que mejor describe los datos. Para 
estar seguros es necesario realizar formalmente las pruebas matemáticas que se 
describen a continuación (Magurran, 1989). 

 
 
        I.2.1.10- REPRESENTACIÓN GRÁFICA DE LOS MODELOS 

 
Las representaciones de rango/abundancia sólo son un método de presentar los 

datos de abundancia de especies (May, 1975) que utilizan con frecuencia los autores que 
investigan la serie geométrica. Los defensores de la serie logarítmica prefieren una 
distribución de frecuencias en la que el número de especies se represente frente al 
número de individuos por especie. Cuando se elige la distribución log-normal, se utiliza 
una representación similar a utilizada en la serie logarítmica pero con el eje de abscisas 
en escala logarítmica (Preston, 1962). Sin embargo, cuando se investiga bajo el modelo 
del Bastón Roto se adopta un diagrama rango/abundancia, en el que los rangos o 
categorías, pero no las abundancias están en escala logarítmica (Gráfica 1) (King, 
1964). Así en el diagrama del modelo del Bastón Roto se produce la curva más plana 
que significa igual abundancia, en el diagrama que se obtiene mediante la serie 
geométrica se remarcan las especies menos dominantes y muy raras, y en la normal 
logarítmica se obtiene una curva normal, donde la parte superior de la “campana” recae 
en las especies con abundancia intermedia (Magurran, 1989). 
 

 
 

Gráfica 1. Representación típica en relación al modelo del Bastón Roto. La abundancia relativa se 
representa en una escala lineal sobre el eje de ordenadas, mientras que la secuencia de especies se 
representa en el eje de abscisas en escala logarítmica (ordenadas desde la especie más abundante a la 
menos). Los datos fueron recolectados por Batten (1976) y registran la variedad y abundancia de 
especies de pájaros hallada en un bosque de abeto falso de Noruega (área de 11 ha.). 

 
 
 

Una aportación al catálogo de métodos gráficos es el diagrama de k-dominancia 
de Platt et al. (1984) en el que la abundancia acumulada expresada en porcentaje se 
representa frente al logaritmo del rango de la serie. Se obtiene así una gráfica que es 
esencialmente la inversa de la que se llega con el modelo del Bastón Roto descrito en la 
Gráfica 1 y en el párrafo anterior (Gráfica 2).  
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Gráfica 2. Diagrama de k-dominancia en el que el porcentaje de abundancias acumulada se 
representa frente al logaritmo del rango de la especie. Los datos fueron recolectados por Batten (1976) 
y registran la variedad y abundancia de especies de pájaros hallada en un bosque de abeto falso de 
Noruega (área de 11 ha.). 
 

 
 

Platt et al. (1984), sostienen que la diversidad sólo puede apreciarse de forma 
inequívoca cuando los diagramas de k-dominancia de las comunidades a comparar no se 
superponen. En esta situación la curva inferior representa a la comunidad con mayor 
diversidad (Figura 5). Bajo este método gráfico las curvas más elevadas representan a 
las comunidades menos diversas. Si las curvas se cruzan, Platt et al. (1984) señalan que 
es imposible discriminar entre  las comunidades respecto a su diversidad, al igual que 
sus respectivos índices de diversidad las categorizan en sentidos opuestos. 

 
En contra de los postulados de Platt et al. (1984), los diagramas de diversidad de  

k-dominancia cuyas curvas se cruzan pueden ser los que provean de mayor información 
en aquellos casos que ilustran el cambio de dominancia relacionado con la riqueza de 
especies (Magurran, 1989). 
 

Gray (1988) critica el diagrama de k-dominancia ya, que depende sobre todo de la 
abundancia de la especie más abundante. 

 

 
 

Figura 5. El diagrama de k-dominancia muestra la abundancia acumulada (eje y) expresada en 
porcentaje en relación a la secuencia de especies o al logaritmo de la secuencia de especies (eje x). La 
gráfica más elevada indica que esta comunidad es menos diversa (Magurran, 1989). 
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La comparación abundancia/biomasa o curvas ABC (Figura 6) introducida por 
Warwick (1986), son una variante del método. Estas curvas ABC han recibido atención 
considerable en el contexto de las comunidades marinas. Representan uno de los 
muchos formatos en que los datos de abundancia de especies pueden ser presentados 
gráficamente.  Los diagramas de k-dominancia se construyen por separado utilizando 
dos medidas de abundancia: el número de individuos y la biomasa. La relación entre las 
curvas resultantes se utiliza para hacer inferencias sobre el nivel de perturbación, 
inducida por contaminación o de de cualquier otro tipo, y que afecta a la comunidad 
(Figura 7).  
 

Se construyen dos curvas para cada comunidad; una se basa en los datos de los 
individuos (A), la otra utiliza datos de la biomasa (B). Las curvas A y  B  se comparan 
con (C). La colocación de las dos curvas con respecto la una a la otra se utiliza para 
hacer inferencias sobre el grado de perturbación en la comunidad. 
 
 

 
 

Figura 6. Las curvas muestran las curvas de k-dominancia esperada que comparan biomasa  y número 
de individuos o abundancia en condiciones (a) no contaminadas, (b) moderadamente contaminadas y 
(c) extremadamente contaminadas. Las especies se ordenan de más a menos importancia (en términos 
de número de individuos o en términos de biomasa) a lo largo del eje x. En el eje y se representa la 
abundancia acumulada (en forma de porcentaje) de las especies. En comunidades inalteradas una o 
dos especies son dominantes, en términos de biomasa. Esto tiene el efecto de que la curva de biomasa 
está más elevada en relación con la curva de abundancia. En las comunidades perturbadas se espera 
que haya unas pocas especies con un número grande de individuos. En tales circunstancias a curva de 
abundancia está encima de la curva de biomasa. En condiciones intermedias las curvas se superponen 
y pueden cruzarse varias veces. (Warwick, 1986). 
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Figura 7. Utilización de las curvas ABC en la práctica. En la figura se compara (a) la comunidad de 
peces en un lugar no contaminado en Trinidad con (b) una que experimenta un alto nivel de 
contaminación de petróleo. (Datos de Magurran y Phillip, 2001). 

 
 
 

Los diagramas ABC examinan la distribución de abundancia de especies entera. 
La interpretación depende de la inspección visual y es engorrosa si muchos lugares o 
muestras están implicados. Clarke (1990)  introdujo un estadístico resumen  W. 

 
( )

( )[ ]∑
−

−
=

=

S

i

ii

S

AB
W

1 150  

 
donde Bi es el valor de la biomasa de cada rango de especie i en la curva ABC. Ai  es el 
valor de la abundancia de cada rango de especie i. 
 

Ai y Bi no necesariamente se refieren a la misma especie ya que las especies se 
clasifican por separado para cada medida de la abundancia.  
 

Si la curva de biomasa está sobre la curva de individuos el resultado será 
positivo. Esto significa que la comunidad está inalterada. Por el contrario, un valor 
negativo sugiere una comunidad extremamente perturbada y la curva de individuos 
estará sobre la curva de biomasa. Las curvas que se superponen producen un valor de W 
cerca de 0 e implican  perturbación moderada. El estadístico W puede tomar valores de   
-1 a 1 y se calcula por separado para cada muestra.  Roth y Wilson (1998) encontraron 
que el estadístico W era más útil que las curvas  ABC en la discriminación de muestras. 
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Tokeshi (1993) cataloga un número de problemas y cuestiones más amplias que 
se relacionan con la aproximación de ABC. 
 

Ramos et al. (1996) realizaron a su vez un trabajo donde analizaban las 
representaciones gráficas de la diversidad. 

 
 

      I.2.2.- ÍNDICES DE DIVERSIDAD 
 

Los modelos de abundancia de especies proporcionan la descripción más 
completa de los datos de diversidad, sin embargo su estudio detallado y su ajuste a datos 
reales puede resultar complejo y de difícil aplicación. Además, aunque se conozca el 
modelo adecuado, siempre es necesario disponer de medidas que resuman y caratericen 
a la comunidad bajo estudio. Surgen así los denominados  índices de diversidad.  
 

Algunos autores (Peet, 1974) utilizan la denominación de índices de 
heterogeneidad porque consideran tanto la uniformidad con la cual se distribuyen los 
individuos entre las diversas especies como la riqueza de especies. Por otra parte, el 
hecho de no realizar supuestos sobre la distribución de abundancia de especies 
subyacente conduce a otros autores, como Southwood (1978) y Magurran (1989), 
referirse a ellos como índices no paramétricos. 
 

Con objeto de centrar el problema de la diversidad de una comunidad y la 
formulación del mismo, se consideran los siguientes parámetros: 

 
• Número de especies distintas en la comunidad que se denotará por S. 
• Proporción de individuos de la i-ésima especia en el total de la comunidad, que 

se denotará por pi para  i =1, 2, 3,..., S. 
• Vector de abundancia de especies de la comunidad, con dimensión S, que se 

denotará por p = (p1, p2, … , pS). 
• Vector ordenado de abundancia de especies, p*= (p*

(1), p
*
(2), …….. , p*

(S)) con 
p*

(1) ≥ p*
(2) ≥ … ≥ p*

(S) 
 
Así, una comunidad biológica C puede ser identificada por el par constituido por 

el número de especies y el vector de abundancia: C=(S, p). Obviamente, un índice de 
diversidad será, por tanto, función de dicho par. Por otra parte, se entiende por 
comunidad completamente equilibrada aquella que verifica: pi = p = 1/S  ∀i =1, 2, 3,..., 
S. 

 
 Pielou (1975) propuso dos características que un índice de diversidad debería 
verificar: 
 

• Para un valor fijo de S, el índice debe aumentar cuando las pi tienden a igualarse. 
• En caso de igualdad de todos los pi, es decir, comunidad completamente 

equilibrada, el valor del índice debe ser una función creciente de S. 
 

Patil y Taillie (1982) afirman que en una comunidad “diversa”, las especies 
típicas serán relativamente “raras”. Así, proponen considerar la diversidad como el 
promedio de la rareza de las especies de dicha comunidad. Para ello, se debe asociar una 
medida numérica de la rareza de cada especie, R(i, p), a partir de la cual definir el 
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índice de diversidad. Esta propuesta constituye una importante contribución que 
formaliza y unifica muchas de las medidas propuestas. 
 

Definición  (Patil y Taillie, 1982)  
 

Dada una comunidad C como el par C = (S, p) donde S es el número, no nulo y 
finito, de especies presentes en la comunidad y p es el vector de abundancia de especies, 
y dado un índice de rareza {R(i, p): i= 1,…, S}, se define el índice de diversidad de C 
asociado a R como el promedio 

( ) ( )piRpC
S

i
i ,

1
∑

=

=∆  

 
La rareza, como la abundancia, es un concepto relativo; dependerá de la escala 

de la investigación y la manera en la que la comunidad ha sido diseñada. Diferentes 
autores acentúan los aspectos diferentes de abundancia cuando definen rareza. Pueden 
citarse los trabajos de Gaston (1994), Chazdon et al. (1998), Novotny y Basset (2000), y 
Colwell (2000).  

 
Gaston (1994) proporciona una definición unificada de rareza. Su método es 

particularmente importante para medir la biodiversidad. Considera que las especies 
raras son aquellas que caen en el extremo inferior de la distribución de abundancia de 
especies. El límite entre las especies raras y el resto no ha sido especificado.  

 
El consejo de Gaston es poner el punto de corte en el primer cuartil en términos 

de proporciones de especies. Así, en una comunidad de 40 especies, las 10 con la 
abundancia más baja serían definidas como raras. De la misma manera, el cuartil 
superior puede ser utilizado para identificar la especie común. 

 
Un pequeño número de especies a menudo explicará el 90% o más de la 

abundancia total y uno puede considerar a la mayoría de las que restan como raras. En 
suma, una definición rígida, como es el criterio del cuartil, puede esconder diferencias 
en la preponderancia de las especies raras en diferentes comunidades. 

 
La abundancia puede medirse de diferentes formas. Las diferentes medidas de 

abundancia pueden generar diferentes conjuntos de especies raras; el grado de 
superposición variará con el taxón (grupo de organismos emparentados, que en una 
clasificación dada, han sido agrupados, asignándole al grupo un nombre en latín, una 
descripción y un tipo).  
 

Diferentes elecciones de R conducen a diferentes medidas de diversidad. A partir 
de esta definición general surgen los índices de diversidad más comunes, tales como el 
índice número de especies (S), el índice de Shannon o índice de Shannon-Wiener (H) y 
el índice de Simpson (D).  

 
• Índice número de especies: 

( ) ( ) 1;
1

, −=∆
−

= SC
p

p
piR

i

i  
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• Índice de Shannon o de Shannon-Wiener: 

( ) ( ) ( ) HppCppiR i

S

i
ii =−=∆−= ∑

=

ln;ln,
1

 

 
• Índice de Simpson: 

( ) ( ) DpCppiR
S

i
ii =−=∆−= ∑

=1

21;1,  

 
Se recogen a continuación una relación de índices de diversidad que, sin 

pretender ser exhaustiva, contiene los índices más comúnmente utilizados, entre los 
conocidos como índices no paramétricos (Magurran, 1989), incluyendo los derivados de 
la teoría de la información y los denominados índices de dominancia. 
 
 

        I.2.2.1.- NÚMERO DE ESPECIES 
 

El número de especies (S) es la medida de diversidad más sencilla e intuitiva. No 
tiene en cuenta la importancia de cada especie, sólo se fija en su número. Es 
esencialmente una medida de la riqueza de especies. Obviamente, en la gran mayoría de 
las situaciones prácticas, el índice ha de ser estimado, en tanto que no se dispone del 
conocimiento de la comunidad al completo, tan sólo de una muestra de ella. 
 

Entre las distintas propuestas para su estimación se recogen a continuación 
algunas de ellas (Colwell y Coddington, 1994; Chazdon et al., 1998): estimadores no 
paramétricos, funciones de acumulación de especies, rarefacción y modelos nulos.  

 

            I.2.2.1.1.- ESTIMADORES NO PARAMÉTRICOS 
 

La estimación de la riqueza utilizando métodos no paramétricos tiene su origen 
en la adaptación de los métodos captura-recaptura, ya que la probabilidad de captura 
varía entre los individuos en una población, así como la abundancia de las especies 
varía en una comunidad de especies.  

 
 Los estimadores no paramétricos utilizan datos de abundancia de especies y se 
enfocan en las especies poco abundantes o raras, o sea las que se presentan solamente en 
una o dos muestras, o que tienen uno o dos individuos en el conjunto de muestras 
(Colwell y Coddington, 1994; Moreno, 2001). 
 
 Una de las ventajas de utilizar los métodos no paramétricos es que estos 
estimadores tienen un sesgo menor que la extrapolación basada en una curva de 
acumulación de especies (Colwell y Coddington, 1994; Gotelli y Colwell, 2001) y que 
requieren menor cantidad de datos que los métodos paramétricos (Brose, 2002). 
 

Al utilizar un estimador no paramétrico se debe evaluar su comportamiento, ya 
que su eficacia puede ser diferente según la riqueza y complejidad del sistema, la 
proporción del área muestreada y el método de muestreo empleado. Se han propuesto 
varios criterios para seleccionar un estimador. Por ejemplo, un buen estimador debe ser 
insensible al tamaño de la muestra, es decir, su curva de acumulación de especies debe 
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tener una tasa de crecimiento inicial alta hasta llegar a una riqueza máxima y a la 
asíntota; también debe ser insensible al orden de muestreo y a la distribución espacial de 
las especies (Chazdon et al., 1998; Gotelli y Colwell, 2001). Además, el estimador debe 
ser eficaz en términos de sesgo (poco sesgado), exactitud y precisión (valor de 
estimación cercano al valor de la riqueza verdadera) (Palmer, 1990; Chiarucci et al., 
2003). Para llevar a cabo la evaluación es necesario tener la medida de la riqueza 
verdadera (Sverdadera) y de la riqueza estimada (Sestimada). Las fórmulas que se utilizan son: 
 

( ) verdaderaverdaderaestimada SSSSesgo /−=  

( )( )2/ verdaderaverdaderaestimada SSSExactitud −=  

 
El sesgo indica la sobreestimación o la subestimación de la riqueza y la exactitud 

indica la cercanía de la riqueza estimada a la riqueza verdadera. Tanto el sesgo como la 
exactitud tienen valores que van desde -1 hasta 1, y los valores cercanos a cero son los 
menos sesgados o los más exactos, respectivamente (Palmer, 1990; Brose et al., 2003). 
 
 
              I.2.2.1.1.1.- Índices de Chao 
 

Chao (1984) y Smith y van Belle (1984) definen un estimador de especies en 
una comunidad, que luego desarrollan Chao y Lee (1992), basado en el número de 
especies raras en la muestra. Este índice está basado en la abundancia, por lo que los 
datos que requiere se refieren a la abundancia de individuos que pertenecen a una 
determinada clase.  
 

El primer índice de Chao o índice de Chao1 se define como  
 

b

a
SChao obs 2

1
2

+=  

donde: 
 

• Sobs: es el número total de especies observadas en el muestreo total. 
• a: es el número de especies que están representadas por un único individuo en 

esa muestra (singletons). 
• b: es el número de especies representadas por exactamente dos individuos en la 

muestra (doubletons).  
 

La varianza del estimador es (Chao, 1987): 
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Un inconveniente obvio del método Chao1 es que requiere abundancia de datos 

(al menos saber qué especies son singletons o doubletons) en vez de datos de 
presencia/ausencia. Además, el estimador subestima la riqueza verdadera cuando los 
tamaños de muestra son pequeños (Colwell y Coddington, 1994). 
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Colwell (2000) propone una fórmula corregida que se aplica cuando el número 
de doubletons es cero (b=0). 

( ) 



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
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+
−

+
+=
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2
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1

b

ab

b

a
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Como variante de este índice, Colwell y Codington (1994) proponen un nuevo 

índice al que denominan índice de Chao2. A diferencia del índice Chao1 basado en 
abundancia, este índice está basado en la incidencia, es decir, que necesita datos de 
presencia/ausencia de una especie en una muestra dada.  

 

M

L
SChao obs 2

2
2

+=  

 
donde  
 

• Sobs: es el número total de especies observadas en el muestreo total.  
• L: es el número de especies que ocurren sólo en una muestra (especies únicas). 
• M: es el número de especies que ocurren exactamente en dos muestras (especies 

dobles o duplicadas). 
 

Colwell y Coddington (1994) prueban que el valor del índice Chao2 tiene menor 
sesgo  en muestras pequeñas. 

 
La varianza del estimador viene dada por: 
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Colwell (2000) integra una fórmula corregida para el caso en el que se anula el 

número de especies dobles o duplicadas: 
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              I.2.2.1.1.2.- Estimadores de Cobertura 
 

Los estimadores del número de especies denominados de cobertura fueron 
inicialmente propuestos por Chao y Lee (1992), basados en  la suma de las 
probabilidades de las clases observadas. Posteriormente, Colwell y Coddington (1994) 
demuestran que estos estimadores sobreestiman la riqueza de especie, sobre todo en 
tamaños de muestras pequeñas. Ello condujo a que se propusieran otros estimadores de 
coberturas en diferentes trabajos tales como Chao et al. (1993), Lee y Chao (1994) y 
Chazdon et al. (1998). Los estimadores de cobertura se basan en el reconocimiento de 
que las especies que son  abundantes tienen mayor probabilidad de ser incluidas en 
cualquier muestra y contienen muy poca información sobre el tamaño total de la 



Capítulo I: La diversidad y su medida 

  35 

comunidad (Chao et al., 2000). También se basan en el concepto estadístico de 
cobertura de muestreo.  
 

En primer lugar, el estimador ACE (Estimador de Cobertura basado en la 
Abundancia) se define como (Chazdon et al., 1998): 
 

21
ACE

ACEACE

rare
abundACE C

F

C

S
SS γ++=  

donde  
 

• Srare : número de especies raras (≤10 individuos en la muestra completa). 
• Sabund : número de especies abundantes (>10 individuos en la muestra completa). 
• Nrare  : número total de individuos de las especies raras en la muestra completa. 
• Fi  : número de especies con i individuos (F1 es el número de singletons). 

• rareACE NFC 11−=   estimador de la “cobertura muestral”. 
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Sγ , es decir, el coeficiente de variación 

de la abundancia de las especies. 
 
 

Según Colwell y Coddington (1994), el estimador ACE subestima la riqueza 
verdadera cuando los tamaños de muestra son pequeños.  
 

De forma similar, pero basándose en la incidencia de las especies, se define el 
estimador ICE (Estimador de Cobertura basado en la Incidencia): 

 

21inf
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donde 
 

• Sinfr : número de especies infrecuentes (encontrado en ≤10 muestras). 
• Sfrec : número de especies comunes (encontrado en >10 muestras). 
• minfr : número de muestras con al menos una especie infrecuente. 
• Ninfr : número total de individuos de especies infrecuentes. 
• Qj : número de especies que ocurren en  j muestras (Q1 el número de únicas, es 

decir, número de especies que aparecen en una única muestra).  
• ( )rICE NQC inf11−= , estimador de cobertura muestral. 
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              I.2.2.1.1.3.- Estimadores Jacknife  
 

La técnica jackknife se ha desarrollado como un método general para reducir el 
sesgo de un estimador sesgado. En este caso, el estimador sesgado es el número de 
especies observadas (Sobs).  
 

Burnham y Overton (1978, 1979) utilizaron el estadístico jackknife para estimar 
el tamaño demográfico durante la captura-recaptura, y posterioremente estos métodos 
fueron aplicados a la valoración de riqueza de especies. El estadístico jackknife de 
primer orden se basa en la incidencia, es decir, en presencia/ausencia. En concreto, 
utiliza el número de especies únicas (L). Permite reducir la subestimación del verdadero 
número de especies en una comunidad con base en el número representado en una 
muestra reduciendo el sesgo del orden 1/m (Palmer, 1990; Krebs, 1989). 
 

El estadístico jacknife de primer orden se define como: 
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donde: 
 

• Sobs: es el número de especies observado en todas las muestras. 
• m: número total de muestras. 
• L: número de especies que ocurren sólo en una muestra. 

 
Heltshe y Forrestor (1983)  proporcionan la siguiente expresión para la varianza 

del estimador 
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)1( , donde jf  es el número de muestras 

con j especies únicas. 
 
Incluyendo ahora el número de especies que se observan exactamente en dos 

muestras (M), además de la incidencia de especies que ocurren sólo en una muestra (L), 
se obtiene el estadístico jackknife de segundo orden (Palmer 1990; Krebs 1989): 
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              I.2.2.1.1.4.- Estimador Bootstrap 
 

El estimador bootstrap fue obtenido por Smith y van Belle (1984). El estimador 
bootstrap está basado en incidencia, es decir, se basa en presencia y ausencia para 
cuantificar la rareza.  
 

Palmer (1990) y Krebs (1989) presentan a este estimador donde ip  es la 
proporción de unidades muestrales que contienen a la especie i.  
 

A partir de los n individuos totales que fueron observados, se extrae una muestra 
seleccionada al azar con reemplazamiento y de tamaño n. Se considera que los 
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individuos para la especie i-ésima en la muestra generada es pi. Este estimador resulta 
útil cuando se dispone de varios muestreos y de esa manera poder observar la 
proporción de unidades de muestreo que contiene a cada especie i, pi. 
 

El estimador bootstrap de riqueza de especies se calcula mediante la fórmula: 
 

( )∑
=

−+=
S

i

n
iobs pSBootstrap

1

1  

siendo: 
 

• Sobs: es el número de especies observado en la muestra. 
• n : número total de muestras. 

 
Después de calcular un número suficiente de estimaciones bootstrap, la media se 

toma como estimación final. 
 

Es el estimador menos preciso de entre los anteriores (Palmer, 1990; Colwell y 
Coddington, 1994).  
 
 

            I.2.2.1.2.- FUNCIONES DE ACUMULACIÓN DE ESPECIES 
 

Los modelos de acumulación de especies permiten: 1) estimar el número de 
especies potencialmente capturables con cierto método en un área, 2) evaluar cómo de 
completos han sido los inventarios al registrar todas las especies esperadas, 3) comparar 
la riqueza específica entre inventarios realizados con diferente esfuerzo de muestreo, 4) 
estimar el esfuerzo mínimo requerido para registrar el porcentaje deseado del número 
total de especies potenciales en un área, y con ello establecer normas generales para 
áreas equivalentes que permitan ahorrar tiempo y costes. El uso de este tipo de modelos 
constituye una herramienta predictiva en estudios de biodiversidad y puede representar 
importantes avances en el planteamiento y diseño de los protocolos de muestreo, así 
como ahorros en el presupuesto (Soberón y Llorente, 1993). 
 

Este es uno de los métodos que se comenzó a utilizar con más frecuencia para 
conocer la riqueza total de especies de una comunidad. 
 

Estas curvas muestran el número de especies acumuladas conforme se va 
aumentando el esfuerzo de recolecta en un lugar, de tal manera que la riqueza 
aumentará hasta que llegue un momento en el cual por más que se recolecte, el número 
de especies alcanzará un máximo y se estabilizará en una asíntota (Figura 8). Pero 
incluso en estas curvas podrían obtenerse asíntotas antes de que muchas especies 
hubieran sido registradas, sobre todo por efecto de la estacionalidad, la diversidad beta 
(el grado de reemplazo de especies a través de gradientes ambientales) y la abundancia 
relativa de las especies. Esto último constituyó un hallazgo importante, ya que no todos 
los individuos tienen la misma probabilidad de pertenecer a una especie determinada, 
puesto que hay especies comunes y especies muy raras. 
 
 



Capítulo I: La diversidad y su medida 

  38 

 
 

Figura 8. Curva de acumulación de especies. El número de especies registradas en una zona aumenta 
conforme aumenta el trabajo de campo, hasta un máximo donde se piensa que ya se han registrado 
todas las especies (asíntota) (Escalante, 2003). 

  
 

Sirven para estimar el número de especies cuando las muestras son de diferente 
tamaño. Soberón y Llorente (1993) describen tres modelos básicos: el modelo 
logarítmico, el modelo de dependencia lineal y la ecuación de Clench. Para explicar su 
utilización, se analiza un conjunto hipotético de datos de acumulación de especies 
(Tabla 2). Los tres modelos se pueden ajustar mediante cualquier software estadístico 
que incluya un procedimiento de regresión no lineal, en este caso Halffter et al. (2001) 
utilizaron el programa Sigma Stat (Jandel, 1995). 
 

� El modelo logarítmico 
 

Al aumentar el número de especies, la probabilidad de añadir una nueva especie 
en cierto intervalo de tiempo disminuye de manera proporcional con el número de 
especies, hasta que alcanza el cero. 
 

Este modelo es útil cuando hacemos un muestreo de áreas pequeñas y grupos 
bien conocidos. 

[ ] ( )zax
z

SE += 1ln
1

 

donde: 
 

• [ ]SE : número esperado de especies. 

• a: ordenada en el origen. Representa la tasa de incremento del número de 
especies al inicio del recuento.  

• )exp(1 bz −−= , siendo b la pendiente de la curva. 

• x: número acumulado de muestras. 
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� El modelo de dependencia lineal 
 

Conforme aumenta el número de especies, la probabilidad de añadir una nueva 
especie disminuye de manera exponencial. 

 
Este modelo es útil cuando se hace un muestreo de áreas grandes o grupos pocos 

conocidos, y así la probabilidad de encontrar especies nuevas nunca es cero (Soberón y 
Llorente, 1993). 

[ ] ( )bxe
b

a
SE −−= 1  

siendo: 
 

• [ ]SE : número esperado de especies. 
• a: ordenada en el origen. Representa la tasa de incremento del número de 

especies al inicio del recuento. 
• b: la pendiente de la curva. 
• x: número acumulado de muestras. 

 
 

� La ecuación de Clench 
 

La ecuación de Clench se recomienda para estudios en zonas de área extensa y 
para protocolos en los que, cuanto más tiempo se pasa en el campo, mayor es la 
probabilidad de añadir nuevas especies al inventario (Soberón y Llorente, 1993). Su 
expresión matemática viene dada por: 

[ ]
bx

ax
SE

+
=

1
 

 
La probabilidad de encontrar una nueva especie aumentará (hasta un máximo) 

conforme más tiempo se pase en el campo (Soberón y Llorente, 1993). 
 

Soberón y Llorente (1993) predicen la riqueza total de especies de un lugar 
como el valor del número de especies para el que una curva de acumulación alcance la 
asíntota. Para los modelos de dependencia lineal y de Clench dicha asíntota se calcula 
como la relación a/b (en el ejemplo, 6.98 para el modelo de dependencia lineal y 7.68 
para el modelo de Clench). Por esta razón, estos modelos se consideran asintóticos, a 
diferencia del modelo logarítmico que no es asintótico. En el modelo exponencial, en 
ocasiones, la asíntota tiene un valor menor que el número de especies registrado. En 
estos modelos el orden en el que las muestras se añaden al total puede afectar a la forma 
de la curva. Para eliminar esta arbitrariedad se recomienda aleatorizar el orden de 
muestreo (Colwell y Coddington, 1994).  
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Muestras 
 

Especies 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 

Especie 1 1 1 0 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 

Especie 2 1 0 0 1 1 1 0 0 1 1 1 1 1 1 

Especie 3 1 1 0 1 1 1 1 1 0 1 1 1 0 1 

Especie 4 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

Especie 5 0 0 0 0 1 1 0 0 1 0 0 0 0 0 

Especie 6 1 0 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 

Especie 7 0 1 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

Nº de especies 
acumuladas 

4 5 6 6 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 

 
Tabla 2. Datos hipotéticos de registro de especies en un inventario de 14 muestras (Halffter et al., 2001).    

           1: presencia, 0: ausencia. 
 

 
 

Se observa que la predicción del número de especies esperadas en función del 
número acumulado de muestras es bastante similar para los tres modelos (Figura 9).     

 
 

        
 

Figura 9. Ajuste de los tres modelos de acumulación de especies a los datos hipotéticos de la Tabla 2 
(Halffter et al., 2001). 

 

            I.2.2.1.3.- RAREFACCIÓN 
 

La rarefacción permite comparar el número de especies entre diferentes 
comunidades cuando el número total de individuos no es el mismo. Con este método se 
calcula el número esperado de especies si todas las comunidades fueran reducidas al 
mismo número de individuos n (n < N). La fórmula de rarefacción original de Sanders 
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(1968) posteriormente fue modificada por Hurlbert (1971) y Simberloff (1972), que por 
separado publicaron un estimador corregido (Krebs, 1999). 

 
La rarefacción utiliza los datos de la muestra mayor para dar respuesta al número 

de especies que se encuentran en una muestra más pequeña. Si se han encontrado n 
individuos en la muestra menor de la comunidad, la rarefacción toma submuestras 
hipotéticas de n individuos de la región más muestreada, y calcula el número medio de 
especies en tales submuestras. Esta media se puede comparar con el número de especies 
realmente encontradas en la región menos muestreada. 
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donde: 
 

• [ ]:SE Número esperado de especies en una muestra de n individuos 
seleccionados aleatoriamente (sin reemplazamiento) de un conjunto que 
contenga N individuos y S especies. 

• N: Número total de individuos. 
• Ni: Número de individuos de la especie i. 
• n: Tamaño de la muestra estandarizado.  

  
Una curva de rarefacción muestra el cambio en el valor esperado de riqueza de 

especies de acuerdo al tamaño de la muestra (Figura 10; Ricklefs y Miller, 2000). 
 

Lo interesante del índice es que llega un momento en que si aumentamos el 
numero de individuos de la muestra estandarizada (n), el número de especies esperado 

[ ]SE  no aumenta. Este valor de (n) sería el valor límite. 
 

Hurlbert (1971) incluye el siguiente ejemplo: sean dos comunidades A (NA 

=1013 y SA = 70) y  B (NB =780 y SB = 65). El proceso de rarefacción calcularía:   
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(NAi: Número de individuos en la comunidad A de la especie i) 

 
Ahora podría compararse E(SA, n) directamente con SB. 
 

 Las comparaciones que se realicen mediante rarefacción, alcanzarán su mayor 
validez cuando cada colección esté comprendida o por todos los individuos de un área, 
con el mismo tamaño de área para cada colección, o por un muestreo aleatorio de estos 
individuos. 
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Figura 10. Las curvas de acumulación representan el ordenamiento único de individuos, o de 
muestras conforme se van acumulando los datos. Las curvas de rarefacción representan las medias de 
re-muestreos repetidos de todos los individuos de la muestra, o de todas las muestras. Las curvas de 
rarefacción representan la expectativa estadística para las correspondientes curvas de acumulación 
(Gotelli y Colwell, 2001). 

 
 

Este método tiene la desventaja de que, al hacer una intrapolación, desaprovecha 
mucha información, ya que toma como medida general para todas las muestras el 
tamaño de la muestra más pequeña, dejando a un lado los datos extra de muestras con 
mayor esfuerzo de muestreo (Ludwig y Reynolds, 1988). El límite máximo de 
extrapolación por rarefacción es determinado por el tamaño de la muestra más grande. 
 
  La rarefacción parte de dos suposiciones que ponen en duda su utilidad. Asume 
que los individuos se distribuyen al azar en el ecosistema y se toman muestras aleatorias 
de esos individuos (Hurlbert, 1971 y Gray, 2002). La rarefacción también asume que las 
relaciones de dominancia no varian con el aumento del tamaño muestral, premisa que 
no tiene por qué cumplirse en todas las taxocenosis (medición de la diversidad en un 
fagmento de la comunidad) (Gray, 2002). 
 
 La rerefaccion viene a resolver el problema teórico en ecología de comunidades 
de no poder hacer una comparación objetiva de la riqueza de especies hasta que las 
diferencias en tamaño muestral son corregidas. Con el objetivo de ejemplificar cómo la 
estandarización por medio del método de rarefacción basada en individuos permite una 
comparación más apropiada cuando los únicos datos disponibles son listados de 
especies y sus abundancias, Kraker-Castañeda y Cóbar-Carranza (2011) analizaron la 
riqueza de especies de aves de sotobosque capturadas con redes de niebla en dos usos de 
suelo con distinto grado de perturbación en la zona de influencia del Parque Nacional 
Laguna Lachuá, Guatemala. Kraker-Castañeda y Cóbar-Carranza (2011) concluyen que 
la diferencia de riqueza de especies entre los usos de suelo estudiados es 
estadísticamente significativa. 
 
 El método de rarefacción basado en individuos estima el número medio de 
especies a través de submuestras repetidas al azar de n individuos a partir de la muestra 
original más grande, siendo n el tamaño de la muestra original más pequeña (Gotelli y 
Colwell, 2011). Este mismo procedimiento permite estimar la varianza de S entre 
reordenamientos al azar de los individuos y la prueba de hipótesis consiste en 
preguntarse si S (la riqueza observada completa de la muestra más pequeña), se ubica 
dentro del intervalo de confianza de 95% de [ ]SE  (la riqueza de especies esperada 
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basada en las submuestras al azar de tamaño n); si el valor observado cae dentro del 
intervalo de confianza, entonces la hipótesis de que la riqueza de la muestra más 
pequeña basada en todos los individuos n no difiere de la riqueza de una submuestra de 
tamaño n y no puede ser rechazada a p < 0.05 (Gotelli y Colwell, 2011). La rarefacción 
también permite construir una curva entera en la cual el número de individuos 
submuestreados al azar se encuentran en un rango que va de 1 a N (Gotelli y Colwell, 
2011). 

 

            I.2.2.1.4.- MODELOS NULOS 
 

Gotelli y Graves (1996) proporcionan una definición operacional de un modelo 
nulo que ha sido aplicada en la comunidad ecológica:  
 

Definición  (Gotelli y Graves, 1996) 
 

Un modelo nulo es un patrón de generación de modelo que está basado en la 
ordenación aleatoria de datos ecológicos o el muestreo arbitrario de una distribución 
conocida o especificada. El modelo nulo está diseñado en lo que concierne a algún 
proceso ecológico o evolutivo de interés. Algunos elementos de los datos se mantienen 
constantes, y otros se les permiten variar estocásticamente para crear nuevos modelos de 
comunidad. La aleatorización se ha diseñado para  producir un modelo que cabría 
esperar en ausencia de un mecanismo ecológico particular. 
 

El modelo nulo así definido funciona como una hipótesis estándar estadística 
nula para descubrir el modelo, en contraste con una hipótesis científica, que es un 
mecanismo para explicar el modelo (Gotelli y Ellison, 2012). 

 
 

Característica 
 

Modelo Nulo Modelo Neutro 

Tipo de modelo 

Descriptor estadístico del 
modelo esperado en 
ausencia de un 
mecanismo particular 

Modelo a base de 
proceso mecánico de 
estructura de comunidad 

Supuestos 
Interacciones de especies 
sin importancia 

Interacciones de especie 
sin importancia y 
diferencias de especie sin 
importancia (parámetros 
per cápita demográficos 
idénticos) 
 

 

Fuente de los parámetros 
del modelo 

Simulación de las 
limitaciones derivadas 
directamente a partir de 
datos observados 

Importantes parámetros 
del modelo con 
frecuencia no se pueden 
medir y, por tanto, son 
estimados por la curva de 
ajuste óptimo 

 
Tabla 3. Diferencias esenciales entre los modelos nulo y neutro (Gotelli y McGill, 2006). 
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        I.2.2.2.- ÍNDICES BASADOS EN LA ABUNDANCIA PROPORCIONAL 
 

            I.2.2.2.1.- ÍNDICE DE GLEASON 
 

Gleason (1922) recoge que una de las medidas de diversidad más empleadas es 
este índice. 

 
El índice de Gleason se define como el cociente entre el número total de 

especies y el logaritmo del número total de individuos. 
 

N

S

log  

donde: 
• S: número total de especies. 
• N: número total de individuos. 

 
 

            I.2.2.2.2.- ÍNDICE DE MARGALEF 
 

Otro de los índices más difundidos es el índice de Margalef (1958) que utilizó en 
un estudio sobre diversidad de plancton. El índice de Margalef viene dado por la 
expresión: 

 

N

S
Dmg ln

1−=
 

siendo:  
• N : número total de individuos.  
•  S : número total de especies en un hábitat. 

 
        En el caso de que sólo haya una especie y esa especie tenga al menos dos 
individuos, entonces Dmg = 0. El valor del índice de Margalef será máximo cuando S=N. 

Entonces 
N

N
Dmg ln

1−= . Cuanto mayor sea el valor del índice, mayor será la riqueza y 

diversidad de especies. 
 

Magurran (1988) afirma que Margalef supone que hay una relación funcional 

entre el número de especies, S, y el número total de individuos, N, del tipo k NS =  
siendo k una constante. 
 
 

            I.2.2.2.3.- ÍNDICE DE MENHINICK 
 

El índice de Menhinick (1964), al igual que el índice de Margalef, se basa en la 
relación entre el número de especies y el número total de individuos observados.  
 

N

S
DMh =  
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siendo N el número total de individuos y S el número total de especies en un hábitat. 
 

Este índice se aproxima a cero cuando el número de individuos (N) es grande. Si 
todos los individuos son cada uno de una especie (S = N). Entonces, el valor máximo 

que tomará el índice de Menhinick es N
N

N
DMh == . 

 
 

            I.2.2.2.4.- ÍNDICE DE DIVERSIDAD α DE WILLIAMS 
 

El índice de diversidad α de Williams viene dado por la ecuación: 
 

α
α N

LnS
+= 1

 

 
siendo N el número total de individuos, S el número total de especies en un hábitat y α 
el parámetro de la serie logarítmica. 
 

Este índice se basa en el modelo de la serie logarítmica de distribución de la 
abundancia de especies. α es un parámetro del modelo de la serie logarítmica. 
 

Su cálculo es un paso previo necesario para ajustar la distribución. Sin embargo, 
cuando S (el número de especies) y N (el número total de individuos) son conocidos, α  
puede leerse directamente a partir de la tabla de Hayek y Buzas (1997). 
 

Una serie de trabajos de investigación acerca de las propiedades de α (Kempton 
y Taylor, 1974, 1976; Taylor, 1978) valoran de forma positiva su utilización, incluso 
cuando la distribución de serie logarítmica no sea la mejor descriptora del modelo de 
abundancia de especies subyacente. Hayek y Buzas (1997) están de acuerdo con ésto, 
mientras que x ≥ 0.5 (en otras palabras si N/S > 1.44) y siempre que S > α. De hecho, 
casi siempre x > 0.9 (y a menudo cercano a 1) y S > α en comunidades naturales. El 
primer término de la serie logarítmica, que predice el número de especies, es αx. Tanto 
α como x son constantes y 0 < x < 1.  De ese modo, α  es aproximadamente igual al 
número de especies representadas por un sólo individuo. 
 
 

            I.2.2.2.5.- PARÁMETRO  λ 
 

El parámetro λ de una distribución log-normal λ = S*/ σ, donde S* es un 
estimador de de la riqueza total de especies y σ es la desviación típica de una 
distribución log-normal, resulta ser una medida de diversidad eficaz. Según Taylor 
(1978) distingue bien a las comunidades.  
                             

Los valores del índice α  de la serie logarítmica y del índice λ de la distribución 
normal logarítmica tienden a estar fuertemente correlacionados (Figura 11). 
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Figura 11. Valores del índice α  de la serie logarítmica y del índice λ de la distribución normal 
logarítmica. Tienden a estar fuertemente correlacionados. En este ejemplo se representan muestras de 
trampa de polillas de un bosque Irlandés 98.0=r  (Magurran, 2004). 

 
 
 

            I.2.2.2.6.- ESTADÍSTICOS Q 
 

Kempton y Taylor (1976, 1978) presentan el estadístico Q como medida de 
diversidad alternativa que carece de algunas de las desventajas de los tradicionales 
índices de Shannon e índice de Simpson. 
 
 Se basa en la curva de abundancia acumulada de especies y en una referencia 
que más adelante se hará relevante en el EDA (Exploratory Data Análisis): el tanto por 
ciento central de las observaciones. 
 

Esta medida se basa en la distribución de la abundancia de especies, pero no 
requiere el ajuste a un modelo de datos empíricos. En cambio, se construye una curva de 
abundancia de especies acumulativa (de los datos empíricos) y la pendiente 
intercuartílica de esta curva se utiliza para medir la diversidad (Figura 12). 
 

El estadístico Q tiene la virtud de no considerar la información de ambos 
extremos de la curva. Así no influirán en el resultado ni las especies muy abundantes ni 
las muy raras. 
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Figura 12. Explicación del estadístico Q. El eje x muestra la abundancia de especies de una 
comunidad de peces capturados en la Bahía de Sulaibikhat, Kuwait en escala logarítmica (log10) 
mientras el número de especies acumulado se representa en el eje y. R1, el cuartil inferior, es la 
abundancia de especies en el punto en el cual el número de especies acumuladas alcanza el 25% del 
total. Asimismo R2, el cuartil superior, marca el punto en el cual se encuentra  el 75%  del número de 
especies acumuladas. El estadístico Q mide la pendiente entre estos cuartiles (Magurran 2004). 

 

 
 

Kempton y Wedderburn (1978) indican que Q, expresado en términos del 
modelo de serie logarítmica, es análogo a α (índice de la serie logarítmica). La relación 
entre estas dos medidas se revela en la Figura 13. Así, mientras Q no es formalmente un 
índice paramétrico su funcionamiento es similar a aquellos que sí lo son.    
 

Ordenadas las S especies en orden ascendente de abundancia, se incorporan en el 
eje de abscisas, y en el eje de ordenadas el logaritmo de la abundancia. 

            
                                                        Gráfica 3. 
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Definición 
 

Utilizando los cuartiles primero y tercero, se define el estadístico Q como la 
tangente del triángulo rectángulo ABC (Gráfica 3). 
 
Entonces:  
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Como índice de diversidad, Kempton y Taylor defienden que es mucho menos 

sensible en las variaciones de individuos en las especies más abundantes que los índices 
de Shannon y de Simpson, y también encontraron que muestra menos variabilidad 
relativa en estudios temporales y discrimina mejor entre diferentes áreas. 

 
Por tanto, el estadístico Q proporciona un índice de la diversidad de la 

comunidad sin considerar ni a las especies muy abundantes ni a las muy raras 
(Magurran, 1988). 
 

Al tratarse de una tangente (con valores desde 0 a infinito), los valores del 
estadístico Q variarán de 1, cuando todos los individuos pertenecen a la misma especie 
(no hay diversidad) a S, cuando sólo hay un individuo por especie (la diversidad es 
máxima). 
 
 

 
 

Figura 13. Relación entre el estadístico Q y el  índice α  de la serie logarítmica para muestras de 
trampa de polillas de un bosque Irlandés. Tienden a estar fuertemente correlacionados ( 92.0=r ). Se 
observa también que α=Q . (Magurran 2004). 

 

 
 

Kempton y Taylor (1976) aplican este índice en dos modelos de abundancia de 
especies que son frecuentemente utilizados: la serie logarítmica y la distribución normal 
logarítmica. 
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Obtienen que en el caso de la serie logarítmica Q = α, y en el caso de la 

distribución normal logarítmica 
σ
S

Q 371.0= , donde S es el número de especies y σ es 

la desviación típica de abundancias registradas.   
 

Lamont et al. (1977) proporcionanan una modificación al estadístico Q en los 
que los percentiles 10 y 90 sustituirían al primer y tercer cuartil respectivamente se 
denomina estadístico Q modificado, y lo notaremos Q’. 
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90log
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Kempton y Taylor (1978) mantuvieron que el uso de los cuartiles es más 

conveniente ya que se ven menos afectados por el tamaño de la muestra. 
 
 

            I.2.2.2.7.- ÍNDICES DE SHANNON 
 

Las medidas de diversidad más utilizadas son los índices que provienen de la 
teoría de la información. Estos índices se basan en la lógica de que la diversidad, o la 
información, en un sistema natural pueden ser medidas de un modo similar a la 
información contenida en un código o mensaje. Shannon y Weaver (1949) propusieron 
un índice de cálculo sencillo que mide la cantidad de información sobre la base 
conceptual aportada por la teoría de la información. La aplicación del índice de Shannon 
a los ecosistemas ofrece una estimación de la diversidad ecológica en bits (que es la 
menor cantidad de información, ya que se trata de un sistema binario que consta de sólo 
dos dígitos). 
 

El índice de diversidad de Shannon es uno de los más conocidos. Mide la 
heterogeneidad de la comunidad. Este índice considera que los individuos se muestrean 
al azar a partir de una población indefinidamente grande, ésto es, una población 
efectivamente infinita (Pielou, 1975). El índice también asume que todas las especies 
están representadas en una muestra.  
 

El índice de diversidad de Shannon se calcula a partir de la ecuación: 
  

i
i

i ppH ln∑−=  

 
La cantidad pi es la proporción de individuos hallados en la especie i-ésima 

( Si ,...,2,1= ). En una muestra el verdadero valor de pi es desconocido pero se estima 

mediante Nni   (el máximo estimador probable) (Pielou, 1969). El uso de Nni  como 

estimación de pi produce un resultado sesgado y estrictamente hablando el índice 
debería ser obtenido  a partir de la serie (Hutcheson, 1970; Bowman et al., 1971): 
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En la práctica este error rara vez es significativo (Peet, 1974) y todos los 

términos de la serie después del segundo son muy pequeños. Una fuente de errores más 
substancial proviene de no conseguir la inclusión de todas las especies de la comunidad 
en la muestra (Peet, 1974). Este error aumenta a medida que la proporción de especies 
representada en la muestra disminuye. 
 

En el caso de que el hábitat esté ocupado por una sóla especie, S =1, entonces 
0=H  ya que ln 1 = 0. El valor máximo que tomará el índice de diversidad de Shannon 

será H = lnS. Cuanto mayor sea el valor del índice, mayor es la diversidad. 
 

El índice de Shannon-Weaver tiene la ventaja de ser de fácil aplicación, aunque 
lo complicado sea obtener los datos necesarios a partir de muestras adecuadas. Sin 
embargo, siendo muy posiblemente el más utilizado por los ecólogos, Margalef (1977) 
afirma que no tiene una interpretación sencilla. 
 

De Benedictis (1973) estudia la correlación entre el índice de Shannon y el 
índice de Margalef, concluyendo que para cualquier valor de Dmg se tiene que:  
 

NDS mg ln1+=  
y que  

( )NDH mg ln1lnmax +=
 

 
es una función monótona creciente de S. 
 

La demostración más sencilla para la obtención del índice de Shannon es la que 
se desarrolla en Schneider (2002), basada en los conceptos de información e 
incertidumbre como términos técnicos que describen un proceso que selecciona uno o 
más objetos de un conjunto de objetos. 
 

Proposición  
 

El valor del índice de Shannon es máximo cuando todas las especies son 
igualmente abundantes. 
 

Demostración 
 

En el caso en que en un hábitat de N individuos y S especies distintas, todas las 
especies sean igualmente abundantes, se verifica que existe un valor c > 0 tal que  

S

N
c =   ⇒   

N

c
pi =   .,...,2,1 Si =∀  

  
Para la demostración se utilizará el teorema de los multiplicadores de Lagrange 

en el cálculo del máximo de la función:  
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de donde: 

Sppp log..............loglog 21 ===  

Es decir: 

Sppp === ..............21  

y como               
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Por tanto, el punto:  








N

c

N

c

N

c
,.......,,   es un punto crítico. 

 
Estudiando ahora la diferencial segunda: 
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que será evidentemente negativa, se concluye que el punto crítico corresponde a un 
máximo. 
 

En los cálculos del índice de diversidad de Shannon se utilizan frecuentemente 
logaritmos en base 2, pero puede adoptarse cualquier base logarítmica. Es esencial que 
la elección de la base logarítmica sea consecuente cuando se comparan diversidades 
entre distintas muestras. Las unidades con las que se mide la diversidad provienen de la 
teoría de la información y dependen del tipo de logaritmos utilizados, dígitos binarios y 
bits para el logaritmo en base 2, bels naturales y nat para el logaritmo en base e, dígitos 
decimales, decit o dit para el logaritmo en base 10. 

 
 

Relación entre dit y bit 
3.32 DIT = BIT 

 

Relación entre nat y bit 
1.443 NAT = BIT 

 

Relación entre dit y nat 
DIT  

443.1

32.3
 = NAT 

 
 

Tabla 4. Relaciones entre las unidades que provienen de la teoría de la información con las que se 
mide la diversidad según el tipo de logaritmo.  
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El valor del índice de diversidad de Shannon suele estar entre 1,5 y 3,5 y 
raramente sobrepasa 4,5 (Margalef, 1972). 
 

En las gráficas 4 y 5 puede observarse la importancia que otorga el índice de 
Shannon H a las proporciones pequeñas, según se emplee el logaritmo decimal o el 
neperiano respectivamente. En ambos casos se comprueba cómo especies con escaso 
número de individuos (hasta una proporción del 10%) y especies muy numerosas (a 
partir del 90%) contribuyen de forma parecida al valor del índice de diversidad. 

 
 

                        
                           
                                 Gráfica 4.   xxy 10log−=                                    Gráfica 5. xxy elog−=  

                       
             Índice de Shannon utilizando logaritmo decimal.                Índice de Shannon utilizando logaritmo neperiano. 
 

 
 

Taylor (1978) señala que si el índice de Shannon se calcula para un cierto 
número de muestras, los índices por sí solos se distribuyen normalmente. Esta 
propiedad hace posible el uso de la estadística paramétrica, incluyendo los métodos de 
análisis de la varianza (véase Sokal y Rohlf, 1981), para comparar series de muestras en 
las cuales se ha calculado la diversidad. Este es un método muy útil para comparar la 
diversidad entre diferentes hábitats, especialmente cuando se han tomado un cierto 
número de muestras.   
 
 Sager y Hasler (1969) y también Hurlbert (1971) recogen que el índice de 
Shannon no es sensible a las especies raras que además pueden jugar un papel muy 
importante dentro del ecosistema. Sager y Hasler (1969) utilizan la siguiente imagen 
para representar la misma idea: el peso de un árbol es una medida inadecuada porque es 
insensible a la importancia funcional de las hojas. 
 
 Painer (1963) utiliza el índice de Shannon para estudiar la diversidad en la 
alimentación como una función del peso trófico. Fritsch y Shu (1999) utilizan el índice 
de Shannon como medida de diversidad para analizar la relación entre la disminución en 
la biodiversidad de dinosaurios en el periodo cretácico, y su extinción.  
 

Hill (1973) recoge el índice exponencial de Shannon, Iex=eH, como índice de 
diversidad que alcanza el máximo cuando SH ln= y el mínimo en H = 0. Así, será 

S
ex eI logmax =   y 1min =exI . 
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En la línea de la importancia que se atribuye a las poblaciones con un escaso 
número de individuos, puede plantearse también la elección de poblaciones según el 
tipo y número de individuos en la especie hallada. 

 
Esta situación de diversidad ponderada se logra asignando ponderaciones ui 

( Si ,...,2,1= ) a cada especie.  
 

Gil (1975) denomina entropía de Shannon ponderada a la expresión: 
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Gil et al. (1993) amplían el estudio de esta entropía de Shannon ponderada. 

 
Para contrastar la hipótesis nula de que las diversidades provenientes de dos 

muestras son iguales, se utiliza un procedimiento propuesto por Hutchenson (1970) 
(citado por Zar, 1996), que establece las siguientes etapas: 
 

a) Para cada muestra se calcula el índice de diversidad ponderado (Hp) en 
función de la frecuencia de cada especie: 

N

NNNN
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−
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donde: 
• iN : Número de individuos de la especie i. 

 
 b) Para cada muestra se calcula la varianza del índice de diversidad ponderado: 
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c) Se calcula la diferencia de varianza para ambas muestras: 

 
[ ] [ ]

21 ppVar HVarHVarD +=  

 
d) Se obtiene el valor de t experimental: 

 

Var

pp

D

HH
t 21

−
=  

 
e) Se calculan los grados de libertad asociados con el valor de t: 
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f) Se busca en las tablas de la distribución t de Student el valor t teórico, 

estableciéndose la región de rechazo cuando el valor de t experimental es mayor que el 
valor de t teórico.  
  
 

El índice de Shannon aparece referido en la literatura con otros nombres. 
Spellerberg y Fedor (2003) encontraron en la base de datos Biosis, entre los años 1993 y 
2002, 1105 referencias como Índice de Shannon, 214 referencias como índice de 
Shannon-Wiener, y 165 como índice de Shannon-Weaver. 
 

El libro en el que inicialmente aparece la expresión (Shannon y Weaver, 1949) 
contiene dos secciones: 
 
-“La teoría matemática de la comunicación”, elaborada por Shannon. Esta sección fue 
publicada por el Bell System Technical Journal en 1948. 
 
-“Recientes contribuciones a la teoría matemática de la comunicación”, elaborada por 
Weaver. Una versión de este trabajo apareció en Scientific American en 1949. 
  
 Por otra parte Shannon (fallecido el 24 de febrero de 2001) indicaba en la obra 
de 1949 que la Teoría de la Comunicación está en deuda con el matemático Nurbert 
Wiener, y citaba algunas de sus publicaciones. En cualquier caso, la expresión del 
índice apareció por primera vez en el texto de Shannon y Weaver (1949). 
 
 

            I.2.2.2.8.- ÍNDICE  DE BRILLOUIN 
 
 Se utiliza cuando ha sido censada toda la población o cuando no puede 
garantizarse la aleatoriedad de la muestra (por ejemplo, como indica Moreno (2000), 
cuando las especies son extraídas diferencialmente al objeto de captura). 
 
 Pielou (1975) dice que este índice es sensible a la presencia de especies raras. 
  

El índice de Brillouin viene dado por la expresión:  

N

LnNLnN

HB
i∑−

=
!!

 

siendo:  
 

• N: el número total de individuos en la muestra  
• Ni :el numero de individuos de la especie i en la muestra. 
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El valor de este índice es menor que el del índice de Shannon y raramente 
excede de 4.5 porque no hay incertidumbre. Cuanto mayor sea el valor del índice de 
Brillouin habrá mayor diversidad. 
 

El índice de Shannon y el índice de Brillouin dan estimadores de diversidad 
similares y que están correlacionados. Sin embargo, cuando se utilizan los dos índices 
para medir la diversidad de un conjunto particular de datos, el índice de Brillouin 
producirá siempre valores más bajos. Ésto es porque el índice de Brillouin describe una 
colección conocida  sobre la que no hay incertidumbre. Laxton (1978) concluye que el 
índice de Brillouin es, matemáticamente hablando, el superior de las dos medidas de 
información. 
 

La principal diferencia entre estos dos índices estriba en que el de Shannon no 
depende del tamaño muestral, al contrario que el de Brillouin. 
 

Este índice es un poco difícil de calcular, y aún más difícil de saber lo que podría 
significar biológicamente. 
 
 

            I.2.2.2.9.- ÍNDICES DE SIMPSON 
 

El segundo grupo de índices de heterogeneidad está referido como medidas de 
dominancia, ya que se ponderan según la abundancia de las especies más comunes más 
que a partir de una medida de riqueza de especies. Uno de los más conocidos es el 
índice de Simpson (índice cuadrático o directo de Simpson). 
 

Simpson (1949) define el índice directo, D, como la probabilidad de encuentro 
de individuos de especies distintas:   
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donde  pi es la proporción de individuos en la i-ésima especie.  
 

Así el índice de Simpson se relaciona con el concepto de PIE (probability of 
interspecific encounter).  
 

En el caso de que el hábitat esté ocupado por una sola especie, S =1 la diversidad 
será mínima y D = 0. El valor máximo que puede tomar este índice ocurre cuando todas 

las especies tienen un individuo (S = N) y entonces 
S

S
D

1−= .  

 
Simpson (1949) propuso como estimador muestral de este índice a: 
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donde:  
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• Ni : número de individuos de la especie i en la muestra. 

• ∑
=

=
S

i
iNN

1

: número total de individuos en la muestra. 

• S: número de especies en la muestra. 
 
 

Se trata de un estimador consistente e insesgado (si N ≥ 2) que no requiere del 
conocimiento del número de especies que haya en la comunidad. Cuando N aumenta, 
tiende a la normalidad excepto en el caso S = N.  
 

El índice de Shannon y el índice cuadrático de Simpson, son los más utilizados. 
Centeno et al. (2004) los emplean en un reciente estudio de diversidad en Calliphoridae. 
En este trabajo, los cambios de diversidad se interpretan como un indicador del impacto 
del hombre, en una especie de gran importancia sanitaria y forense y con diferentes 
niveles de asociación con los asentamientos humanos. 
 

MacArthur (1965) plantea que si todas las especies fueran igualmente 
abundantes ( )Sjipp ji ,...1,, =∀= , cuántas especies tendrían que existir en una 

colección hipotética para alcanzar un valor de PIE igual al valor del PIE de una 
colección real que contenga S especies distintas. 
 

Llamando Sh al número de especies de la colección hipotética y pi a la 
abundancia relativa de la especie i en la colección real, tenemos: 
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ya que si todas son igualmente abundantes en la colección hipotética 
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Despejando ahora 
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Así se obtiene una expresión utilizada como índice de diversidad que se conoce 

como el índice recíproco de Simpson. (También estudiado por Williams, 1964 y por 
MacArthur y Wilson, 1967). 
 

El índice recíproco de Simpson viene dado por: 
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donde  pi es la proporción de individuos en la i-ésima especie. 
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A medida que ∑
=

S

i
ip

1

2  se incrementa, la diversidad decrece y el índice de 

Simpson es, por lo tanto, expresado normalmente como D o bien D’. Si la diversidad 
fuera mínima, esto es cuando sólo existiera una especie, D’ = 1. En el caso de máxima 
diversidad: 
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El índice de Simpson está fuertemente recargado hacia las especies más 

abundantes de la muestra mientras que es menos sensible a la riqueza de especies. May 
(1975) demostró que una vez que el número de especies es de diez ó más, la 
distribución subordinada de abundancia de especies es importante para determinar si el 
índice tiene un valor alto o bajo. 
 
 Siendo así que D representa la probabilidad de encuentro interespecífico, el resto 
1 - D, representará la probabilidad de encuentro intraespecífico. 
 
 También puede calcularse el cociente entre las probabilidades de encuentros 
interespecíficos e intraespecíficos: 
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En el caso de que no existiera más que una especie, este cociente sería igual a 0 

(D = 0 y también D’ = 1). 
 

En el caso de máxima diversidad, la razón valdría: 
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(como también se concluye del máximo de D’ = 1). 
 
 Por tanto, el cociente entre las probabilidades de encuentros interespecíficos e 
intraespecíficos es una cantidad comprendida entre 0 y 1−S . 
 

Patil y Taille (1982) utilizan las mismas relaciones matemáticas que Hill (1973), 
pero con un planteamiento diferente: muestran cómo la riqueza de especies, el índice de 
Shannon, y el índice de Simpson están relacionados. Su marco, en el que se examina la 
sensibilidad de un índice a la especie rara, reformula estas medidas familiares en 
términos de encuentros interespecíficos. En otras palabras, la especie i-ésima más rara, 
será la especie del siguiente organismo que es menos probable de ser encontrada.  
 
 Cuando se utilizan diferentes índices de diversidad sobre los mismos conjuntos 
de datos, pueden aparecer inconsistencias en la ordenación en diversidad. Kempton 
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(1979) opina que no se conoce bien cómo a menudo el problema de la inconsistencia de 
la ordenación en diversidad crea dificultades de interpretación en la práctica. Hurlbert 
(1971) utilizó conjuntos artificiales de datos para demostrar el problema. 
 

Las diferencias existentes entre los índices de Shannon y los índices de Simpson 
radican en la importancia que se da a las proporciones pequeñas. Estas diferencias 
generan inconsistencias en ordenaciones en diversidad. Almorza et al. (2000) analizaron 
algunas de estas inconsistencias y sus consecuencias a partir de un ejemplo real. 

 
En relación con las gráficas 6 y 7, y para establecer una comparación, vemos que 

el elemento común que aparece en los índices cuadrático y recíproco de 

Simpson,∑
=

S

i
ip

1

2 , se ve poco influenciado por valores pequeños de pi. De esta forma, al 

calcular la diversidad mediante un valor contrario a ∑
=

S

i
ip

1

2 , restándoselo a la unidad (D) 

o calculando su inverso (D’ ), resulta que estos valores pequeños de pi han influido 
mucho en el valor de la diversidad. Las gráficas 6 y 7 dan una idea aproximada (no 
exacta como ocurría en el caso de las gráficas 4 y 5) de esta influencia. 

 
    

    
                      
                        Gráfica 6.  y = 1 – x2                                                              Gráfica 7.  y = 1/x2 

                 Índice cuadrático de Simpson.                                             Índice recíproco de Simpson. 
 
 
 

Hurlbert (1971) plantea el siguiente problema teórico: establece dos 
comunidades A y B con 6 y 91 especies respectivamente. En la comunidad A las 
especies 1 y 2 cuentan con 18000 individuos, y las cuatro restantes con 16000. En la 
comunidad B la especie 1 cuenta con 40000 individuos, y las noventa restantes con 667 
cada una. 

 
De esta forma se obtienen los siguientes valores para los índices de Shannon y 

recíproco de Simpson. 
 
 

Comunidad S H D’ 
A 6 0,78 5,98 
B 91 2,70 5,00 

 
Tabla 5. Problema planteado por Hurlbert (1971). 
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Esta situación planteada por Hurlbert (1971) cuestiona el uso indiscriminado de 
cualquier índice de diversidad para cualquier situación. 

 
Al respecto, Almorza et al. (2001) destacan la importancia de que el 

investigador considere que para el objeto de su estudio tiene la presencia de especies 
con escaso número de individuos, debe ser el determinante para la elección del índice de 
diversidad. Valorar, desde el punto de vista biológico, la importancia de las 
contribuciones a los índices de diversidad de cada una de estas especies, y razonar a 
continuación sobre la elección del índice adecuado, debería formar parte del estudio de 
diversidad. 

 
Por otra parte, Findley (1973) se plantea considerar en la medida de diversidad, 

que el tipo de especie es un factor a tener en cuenta. La idea es que sería más diverso un 
hábitat formado por especies muy diferentes entre sí que otro hábitat formado por el 
mismo número de especies, pero con una relación taxonómica importante.  
 
 La explicación a la cuestión planteada por Hurlbert (1971) la responde Peet 
(1974) indicando el hecho de que el índice de Shannon hace más énfasis en la 
abundancia de especies que sobre la riqueza de especies, mientras que el índice de 
Simpson lo hace al contrario. 
 
 

            I.2.2.2.10.- ÍNDICE  DE MCINTOSH 
 

McIntosh (1967) propuso que una comunidad puede ser concebida como un 
punto en un hipervolumen S-dimensional y que la distancia Euclídea de la comunidad 
desde su origen podría ser utilizada como medida de diversidad. Esta distancia se 
conoce como U y se calcula: 

∑
=

=
S

i
iNU

1

2  

 
siendo Ni la abundancia de la i-ésima especie.  
 

El índice de McIntosh U no es formalmente un índice de dominancia. Sin 
embargo, una medida de diversidad (D) o dominancia puede calcularse: 

 

NN

UN
D

−
−=  

 
 

            I.2.2.2.11.- ÍNDICE DE BERGER-PARKER 
 

Una medida de dominancia intuitivamente simple es el índice d de Berger-
Parker (Berger y Parker, 1970; May, 1975). El índice de Berger-Parker expresa la 
abundancia proporcional de las especies más abundantes. 
 

El índice de Berger-Parker viene dado mediante la expresión: 
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N

N
d max=

 
donde  

• N: es el número total de individuos.  
•  Nmax : es el número de individuos de la especie más abundante.  

 
Conceptualmente d puede considerarse como el equivalente al valor de k en la 

serie geométrica, ya que ambas medidas describen la importancia relativa de la especie 
más dominante en la comunidad. 
 

Al igual que el índice de Simpson, un valor alto de d significa una menor 
diversidad, por eso con frecuencia se utiliza el recíproco del índice de Berger-Parker. 
De este modo un incremento en el valor del índice se acompaña con un incremento de la 
diversidad y una reducción de la  dominancia. (Magurran, 1989, 2004). 
 
 Este índice es independiente de S pero está influenciado por el tamaño muestral. 
En comunidades grandes (S >100), d es independiente de S, pero en comunidades 
pequeñas su valor tiende a disminuir cuando la riqueza de especies crece (Figura 14). 
 

May (1975) concluye que es una de las medidas de diversidad disponibles más 
satisfactorias. 

 
 

 
 

Figura 14.  Relación entre el índice de Berger – Parker (d) y la riqueza de especies (S) para 
comunidades de peces de agua dulce en Trinidad. La línea discontinua indica el valor que d tendría 
para un determinado número de especies si todas las especies fueran igualmente abundantes 
(uniformidad perfecta). Como d representa la abundancia proporcional de la especie más abundante, 
la disminución de sus valores representa mayor diversidad. (Magurran  2004).  
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            I.2.2.2.12.- CLASE GENERAL DE GOOD 
 

Good (1953) propuso una clase general de índices de diversidad que incluye a 
los índices de Shannon y de Simpson. 
 

Considera una población formada por S especies ordenadas en función de sus 
abundancias relativas ( )Sppppp ,.....,,, 321=′ . Good sugiere utilizar como medida de 

diversidad a: 

( ) ( )βαβα i

S

i
i ppH log,

1

−=∑
=  

 
donde α y β son enteros no negativos. 
 

Según los valores que tomen α y β se obtienen casos particulares que también 
constituyen o se relacionan con índices de diversidad. 
 
 ►    ( ) SH =0,0  (Número de especies) 

 ►     ( ) ∑
=

−=
S

i
ii ppH

1

log1,1  (Índice de Shannon) 

 ►     ( ) ∑
=

=
S

i
ipH

1

20,2  (Índice de Simpson) 

 
No todos los valores de ( )βα ,  proporcionan medidas de diversidad, por 

ejemplo: H(1, 0) = 1. 
 
Baczkowski et al. (1998) estudian el caso de 3 especies (S = 3) mostrando la 

situación de H(0.50; 1.25). 
 
La gráfica corresponde a un triángulo de vértices ( )0,0,1 ; ( )0,1,0  y ( )1,0,0  que 

van a representar los valores ( )321 ,, ppp . El centroide proporciona el caso equiprobable 










3

1
,

3

1
,

3

1
. Webb (1974) ya empleó este tipo de gráficos. 

 
Para verificar las propiedades de Pielou, debería existir un único máximo en el 

centroide y no ocurre así (ver Figura 15), por lo que H(0.50; 1.25) no satisface esta 
propiedad y no podría emplearse como índice de diversidad. 

 
Aunque H(0.50; 1.25) no sea un índice de diversidad, éste puede obtenerse con 

pequeñas variaciones de α y β, así, según Baczkowski  et al. (1998), H(0.50; 1.10)  y 
H(0.65; 1.25) satisfacen las propiedades de Pielou. 
 

 



Capítulo I: La diversidad y su medida 

  62 

 

 
 

Figura 15. La gráfica corresponde a un triángulo de vértices ( )0,0,1 ; ( )0,1,0  y   ( )1,0,0  que van a 

representar los valores ( )321 ,, ppp . El centroide proporciona el caso equiprobable 








3

1
,

3

1
,

3

1
 

(Baczkowski et al. 1998). 

 
 

 
Baczkowski et al. (1997) analizan distintos  valores de  α y β y los 

correspondientes de ( )βα,H  para el modelo del Bastón Roto. Así tabulan el 

comportamiento de ( )βα,H  cuando 2,2 ≤≤− βα  , como se recoge en la Tabla 6.          
 
Para que la clase general de Good verifique la primera propiedad de Pielou  

antes referida, se requiere que: 
a) ( ) ( )βαβα ,, BE HH ≥   en regiones para las que ( )βα,H  es una función     
creciente de S. Región EB. 
b) ( ) ( )βαβα ,, BE HH ≤   en regiones para las que ( )βα,H  es una función     
decreciente de S. Región BE. 
 

Siendo: 
( )βα,EH : Valor máximo del índice ( )βα,H   (cuando todos los valores ip  son iguales,  

i = 1, 2,....., S). 
( )βα,BH : Valor del índice ( )βα,H  para el modelo del Bastón Roto. 

 
 










3

1
,

3

1
,

3

1
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            Tabla 6. Comportamiento de ( )βα,H  cuando 
       2,2 ≤≤− βα  , para la distribución del Bastón Roto  

(Baczkowski et al., 1997). 
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Los límites de las regiones EB y BE vienen dados por (ver Figura 16): 
 

♦  Región EB: Limitada por β = 0, α = 1 y una frontera superior que conecta los 
puntos (α, β) = (0, 0) y (α, β) = (1; 1.65). 
 
♦  Región BE: Limitada por el cuadrante α ≥1 y β ≤ 0. 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

          
 
 

 
           Figura 16. Regiones aceptables de ( )βα,H . 

          (A) región (EB), 1≥∀S  
          (B) región (EB),  2≥∀S  

(Elaboración propia a partir de Baczkowski  et al., 1997). 

 
 
 
Estos límites se establecen en la restricción  S ≥ 1, que si se relaja en la medida    

S ≥ 2 ó S ≤ 200, modifica las fronteras de las regiones en la forma que se recoge en la 
Figura 17. 
 

En la Figura 18, el índice de Shannon se sitúa en el punto (α, β) = (1, 1) ubicado 
en la región EB que refleja la primera propiedad de Pielou. 

En el punto (α, β) = (2, 0)  se encuentra la expresión ( ) ∑
=

=
S

i
ipH

1

20,2 , que en la 

región BE no verifica la primera propiedad de Pielou, y esto se conoce ya que se trata 
de modificaciones de H(2, 0) las que determinan los índices directo y recíproco de 
Simpson. 

( )0,21 HD −=       ;    ( )0,2
1'

HD =  

 
Con estas modificaciones ya se trabaja con una función creciente de S. 
 

BE 

 EB 
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Figura 17. Regiones aceptables de( )βα,H  . (A) región (EB) 1≥∀S  , (B) región (EB) 2≥∀S , (C) 

región (EB) 200≤∀S ,  (a) región (BE) 1≥∀S  , (b) región (BE) 2≥∀S , (c) región (BE) 
200≤∀S . (Elaboración propia a partir de Baczkowski et al., 1997). 

  
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
Figura 18. En el punto (α, β) = (1, 1) ubicado en la región EB se sitúa el índice de Shannon. En el 

punto (α, β) = (2, 0), en la región BE, se encuentra la expresión ( ) ∑
=

=
S

i
ipH

1

20,2 . Ésta expresión, con 

las modificaciones adecuadas, determinan los índices directo y recíproco de Simpson. (Elaboración 
propia a partir de Baczkowski et al., 1997). 

2 ≤ S 

 S≤200 

S ≤ 200 
 

2 ≤ S BE 

EB 

 ( (1  ,1.65) 1≤ S 

(0,0) 

1 ≤ S 
 

(1,1.65) 
 

(0,0) 
 (1,0) 

(1,1) Índice de  
        Shannon 
 

 (2,0)  
 Índice de  
 Simpson  
 

BE 
 

EB 
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Baczkowski et al. (1997) determinaron los valores máximos que pueden tomar los 
índices de la clase general de Good en función de los valores de α y de β, ( )βα,EH , 
que se recogen en la Tabla 7: 

 
Además prueban los siguientes comportamientos de ( )βα,EH : 
 

A. ( )βα,EH verifica la segunda propiedad de Pielou cuando S ≥ 1 dados α ≤ 1 
y β ≥ 0 pero excluyendo los casos donde (α, β) = (0, 0) y (α, β) = (1, 0) . 

 
 
B.   Si α ≥ 1 y β ≤ 0, pero excluyendo el caso (α, β) = (1, 0), entonces ( )βα,EH  

es una función decreciente de S, 1≥∀S , por lo que una modificación de 
( )βα,EH  satisfaría la segunda propiedad de Pielou. 

 
 
La condición S ≥ 1 puede mejorarse, como se ha comentado antes, ya que 

habitualmente 2002 ≤≤ S . De esta forma si en el caso A anterior se fija β = 0.5, 
entonces ( )βα,EH  es una función creciente de S, [ ]200;2∈∀S , restringiendo α < 1.09. 
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Tabla 7. Comportamiento de  cuando ( )βα,H  

2,2 ≤≤− βα , para el modelo equiprobable. 
(Baczkowski et al., 1997). 
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            I.2.2.2.13.- NÚMEROS DE HILL 
            

 Estos índices pueden derivarse de los denominados números de Hill (Ludwig y 
Reynolds, 1988). El método de Hill permite ordenar estos índices de acuerdo a su 
tendencia a sobrevalorar bien la riqueza de especies (dando mayor peso a las especies 
menos abundantes y poco comunes o raras), o bien, la dominancia, es decir dando 
mayor énfasis a las especies más abundantes.  
 
   Hill (1973) definió un índice de diversidad como la abundancia proporcional 
media recíproca. Propuso un método para describir las relaciones entre todos estos 
índices, y fue capaz de clasificarlos de acuerdo al peso que cada uno de ellos otorgaba a 
las especies más raras: 

( ) ( )aa
n

aaa
a ppppN

−
++++=

11

321 ...  
 

siendo Na el  a-ésimo orden de diversidad y  pn es la abundancia proporcional de la 
especie de orden n.  

 
Si a = - ∞; N-∞ recíproco de la abundancia proporcional de la especie más rara. 
 
Si a = 0; N0 = S número total de especies en la muestra. 
 
Si a = 1; N1 = eH índice exponencial de Shannon. 
 

Si ∑
=

==
S

i
ipNa

1

2
2 1;2  índice recíproco de Simpson. 

 
Si a = ∞; N∞ recíproco de la abundancia proporcional de la especie más común           

(recíproco del índice de Berger-Parker). 
 
Siempre será cierto que N0 > N1 > N2. 

 
En el segundo caso todas las especies, incluso las raras, son igualmente 

valoradas. En el tercero se otorga más valoración a las especies abundantes y, en el 
cuarto, a las especies muy abundantes. 
 

Cualquier orden de N puede ser empleado como un índice de diversidad pero 
Magurran (1989), afirma que es mejor utilizar aquellos cuyas propiedades son 
perfectamente conocidas. Estas medidas de diversidad también se diferencian en su 
capacidad discriminatoria.  

 
 

            I.2.2.2.14.- ÍNDICE DE STRONG 
 
El  índice de Strong (2002) se calcula mediante la expresión: 
 









−






=
S

i

N

b
D i

iW max
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donde 
• bi: Secuencia total acumulada de los i-ésimos valores de abundancia de especies 

clasificados de los más grandes a los más pequeños. 
• N: número total de individuos en la muestra. 
• S: número total de especies en la muestra. 
• maxi: i-ésimo valor más grande calculado. 

 
El índice de Strong toma valores entre 0 y 1. Los valores cercanos a 0 indican 

que hay un grado muy alto de semejanza entre las especies (es decir, un alto grado de 
uniformidad de especies, o presencia con casi la misma abundancia), mientras que los 
valores cercanos a 1 representan una proporción muy grande de abundancia concentrada 
dentro de los miembros de una muestra. 

 
Podemos ver el significado de la ecuación estudiando la Figura 19 

proporcionada por Strong (2002). La curva superior representa la curva de acumulación 
de especies para la muestra y la línea recta representa un modelo en el cual cada especie 
tiene la misma abundancia. 
 

 
     Figura 19. El eje x  (

S

i
) y el eje y (

N

bi ) de la gráfica representan la   

mitad derecha e izquierda de la ecuación. (Strong, 2002). 
 
 
 

II.-CONCEPTOS EN LA DIVERSIDAD 
 
 Siendo la diversidad un concepto difícil de definir, diferentes autores idearon 
índices diferentes lo que hizo añadir mayor confusión al problema. 
 
 Recientemente el término Biodiversidad ha ampliado el significado de la 
diversidad de especies. La Biodiversidad incluye la diversidad genética y también la 
diversidad del ecosistema. 
 
 A su vez, la diversidad incluye a dos conceptos distintos: 
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1.- Riqueza de especies 
 
 El concepto inicial y también el más simple de diversidad es la riqueza de 
especies, ésto es, el número de especies que viven en el mismo hábitat. McIntosh (1967) 
utilizó el nombre de riqueza de especies para describir este concepto. 
 
 El problema principal para su determinación es que a menudo resulta imposible 
enumerar todas las especies que viven en un hábitat natural. Para resolver este 
problema, se han desarrollado diferentes métodos de estimación que ya han sido 
referidos en  Apartado I.2.2.1. de este Capítulo. 
 
2.- Heterogeneidad 
 
 Simpson (1949) se planteó el problema de qué comunidad es más diversa: una 
que tenga 10 especies igualmente abundantes u otra que también contenga 10 especies 
pero en la que una de ellas comprenda al 99% del total de individuos. 
 
 De esta forma se planteó un concepto de diversidad que incluye a dos conceptos 
distintos, la riqueza de especies y la uniformidad. El concepto de uniformidad se 
desarrollará a continuación en el Apartado III de este Capítulo. 
 
 El término heterogeneidad fue aplicado por Good (1953) y en ecología se 
entiende como sinónimo de diversidad (Hurlbert, 1971). 
 

En general Dickman (1968) indica que los índices de diversidad no asumen que 
lo más abundante es una especie particular, pero que lo más importante es la 
comunidad. 
 
 

III.-UNIFORMIDAD 
  

Podemos definir la uniformidad como la proporción de abundancias de los 
individuos de cada una de las especies. 
 

Al plantear la relación entre el índice de diversidad obtenido y el valor máximo 
de ese índice, como una medida de la relatividad del mismo, se llega al concepto de 
uniformidad, entonces se trata de un parámetro descriptivo de las relaciones de 
abundancia. 

 
La mayoría de las comunidades de plantas y de animales contienen unas pocas 

especies dominantes y muchas otras especies relativamente poco comunes. Las medidas 
de uniformidad pretenden cuantificar esta situación desigual en relación con una 
comunidad hipotética en la que todas las especies sean igualmente frecuentes. 

 
Lloyd y Ghelardi (1964) destacan la importancia de este concepto indicando que 

hay dos componentes en la diversidad: el número de especies y la uniformidad; 
afirmación que luego desarrollará Magurran (1989). 

 
La uniformidad se puede medir de distintas maneras: 
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1.- Estimándola a partir de la abundancia de la especie dominante: 
 

iSp
E

1=
 

 
 El valor de E es pequeño y se acerca a 0 cuando una especie domina sobre todas 
las demás en la comunidad y toma el valor 1 cuando todas las especies comparten 
abundancias similares. 
 

S
pi

1=   Si ,....;1=∀      ⇒     1
1 ===

S

S

Sp
E

i

 

 
2.- Mediante el cociente entre el valor del índice de diversidad observado y el valor 
máximo que pueda alcanzar ese índice en la comunidad estudiada. Ésta ha sido la 
definición tradicionalmente empleada (Margalef 1958; Patten 1962; Pielou 1966). 
 
 De esta forma definiremos la uniformidad como: 

máx

E
∆

∆=  

donde: 
• ∆: valor observado del parámetro. 
• ∆máx: valor del parámetro asumiendo que todas las especies son igualmente 

abundantes. 
 
De esta forma, para cada índice de diversidad se tiene un valor de uniformidad. 

 
 A continuación, y como ejercicio dentro de este Capítulo, calculamos la 
uniformidad para algunos de los índices de diversidad comentados: 
 

* Para el índice de Menhinick: 
 

N

S

N

NS

N

D

D

D
E Mh

Mh

Mh ====
max  

 
* Para el índice de Shannon: 

 

S

H

H

H
E

lnmax

==
 

 
    A esta uniformidad se le conoce también como Equidad de Pielou (Moreno, 2000). 
 

Este índice se modifica con cambios mínimos en la riqueza de especies (se 
modifica sustancialmente con el agregado a la muestra de sólo una especie rara; Peet, 
1975). 
 

Su valor se encuentra entre 0 y 1, de forma que 1 corresponde a situaciones 
donde todas las especies son igualmente abundantes. 
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* Para el índice exponencial de Shannon: 
 

S
ex

ex

ex

e

I

I

I
E

ln
max

==  

 
* Para el índice de Brillouin: 

 

maxHB

HB
E =  

donde  

[ ]( ) [ ]( ) rrS SNSN

N

N
HB

!1/!/

!
ln

1
max +

= −  con [ ]SN /  la parte entera de N/S y 

[ ]SNSNr /−=  . 
 
 

* Para el índice directo de Simpson: 
 

( ) 11max −
=

−
==

S

DS

SS

D

D

D
E  

 
 

* Para el índice recíproco de Simpson: 
 

Smith y Wilson (1996) y Krebs (1999) dan la expresión: 
 

S

D

D

D
E

'

'

'

max

==  

 
Toma valores entre 0 y 1, y no es sensible a la riqueza de especies. Smith y 

Wilson (1996) expresan la relación SED ⋅=' . El índice de Shannon se puede también 
descomponer de la misma manera, y esta propiedad Buzas y Hayek (1996) y Hayek y 
Buzas (1997) la explotaron en su estudio sobre el SHE análisis. 
 
 

* Para el índice de McIntosh: 
 

SNN

UN
E

−
−=

         
(Pielou, 1975). 

 
 

* Para la clase general de Good: 
 

( )
( )

( )
( )βα

βα
βα

βα
SS

H

H

H
E

log

,

,

,
1

max
−

==  

 



Capítulo I: La diversidad y su medida 

  73 

Realizando, en esta clase, el cociente  
( )
( )βα

βα
,

,

E

B

H

H
J =   se observa que los valores  1≤J  

 
corresponden a la región  EB, y en la región BE se obtiene 1≥J . 
 

Baczkowski et al. (1997) plantean un trabajo en el que buscan valores pequeños 
de J en la región EB y valores grandes de J en la región BE. Las Figuras 20 y 21 
representan los valores de J para 10=S  y 100=S , respectivamente. 
 

 

 
         Figura 20. Representa los valores de J para 10=S  
    (Baczkowski et al., 1997). 
 

                         
Figura 21. Representa los valores de J para 100=S  

(Baczkowski et al., 1997). 

 
NOTA: las Figuras 20 y 21 se interpretan en función de las explicaciones señaladas en el Apartado 
I.2.2.2.12 de este Capítulo. 
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En el mismo trabajo comprueban que J cambia más cuando varía S en el índice 
de Shannon que en el índice de Simpson, e incluye la siguiente tabla a modo de 
ejemplo: 
 

 
Tabla 8. Valores de J para  el índice de Shannon y el índice de Simpson (Baczkowski et al., 1997). 

 
 
 

Para el modelo del Bastón Roto también comprueban el valor del cociente 
 

( )
( )10;,

50;,

=
=

=
SH

SH
R

B

B
B βα

βα
 

 
entre los valores de la clase general de Good para el caso de 50 y de 10 especies. 
 
 La Figura 22 recoge los valores de este cociente para 10 y 50 especies, 
respectivamente en el modelo del Bastón Roto y en función de los valores de α y de β. 
 
 

 
 

Figura 22. Recoge los valores del  cociente 
( )
( )10;,

50;,

=
=

=
SH

SH
R

B
B

B βα
βα

  para 10  

y 50 especies, respectivamente, en el modelo del Bastón Roto y en función de  
los valores de α  y de β.  (Baczkowski et al., 1997). 
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3.- La uniformidad también se puede medir como una variación de este cociente. Puede 
calcularse mediante la expresión: 
 

minmax

min

∆−∆
∆−∆

=′E  

 
donde: 

• ∆min: valor que tendría el parámetro si una especie estuviera representada por N - 
(S + 1) individuos y las demás especies por un solo individuo cada una. 

 
 Bajo estas condiciones, los valores ∆min de cada índice de diversidad serán 
distintos y también los nuevos valores de uniformidad. De todas formas, las diferencias 
entre E y E’ no serán importantes salvo cuando ∆ sea pequeño o cuando ∆min sea grande. 
 

Sheldon (1969) anticipa que los valores de E’ son dependientes del número de 
especies.  

 
 Hurlbert (1971) calculó los valores Dmin  y D’ min  asociados a ∆min: 
 

( )( )
2min

12

N
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De esta manera se obtiene: 
 

* Para el índice directo de Simpson  
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* Para el índice recíproco de Simpson  
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A continuación se calcula la uniformidad de esta nueva forma para algunos de 

los índices de diversidad: 
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* Para el índice de Shannon 
 

Beisel y Moreteau (1997) proporciona un método sencillo para calcular Hmin. 
SH logmax =  
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* Para el índice exponencial de Shannon 
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* Para el índice  de Menhinick 

 

N
N

N
DMh ==max  

 
Será mínimo cuando todos los individuos sean de la misma especie (S = 1) y N 

sea muy grande, pero si ∞→N , entonces: 0min ≅MhD  
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4.- La uniformidad también puede medirse mediante índices de uniformidad 
desarrollados específicamente. 
 

* Índice de Uniformidad de Bulla: 
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Siendo O el solapamiento entre la distribución observada y una distribución 

teórica con el mismo número de especies que la distribución observada y uniformidad 
perfecta. Este índice ha sido muy criticado (Molinari, 1996). 
 
 

* Índice de Uniformidad de Hill: 
 

1

2'
N

N
E =  

 
donde N1 y N2 son los número de Hill de primer y segundo orden (ver Apartado 
I.2.2.2.13. de este Capítulo). 
 
 Baev y Penev (1995) indican que este índice puede causar malentendidos en 
algunos casos particulares ya que alcanza valores altos cuando la uniformidad es alta, 
esto es, cuando una o dos especies codominan las comunidades. 
 
 

* Índice de Uniformidad de Alatalo: 
 

1

1

1

2

−
−

=
N

N
F  

 
Se trata de una variación del índice de uniformidad de Hill que Molinari (1989 y 

1996) indica como no recomendable porque al utilizarse en comparaciones tiende a 
sobrevalorar la uniformidad y tiene una relación no lineal con ésta. 
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* Índice de Sheldon: 
 

S

e
E

H

=  

 
donde H es la diversidad observada medida mediante el índice de Shannon (Sheldon, 
1969). 
 

Este índice se modifica con cambios mínimos en la riqueza de especies (se 
modifica sustancialmente con el agregado a la muestra de sólo una especie rara; Peet, 
1975). 
 

Utilizando este índice, Buzas y Hayek (1996) y también Hayek y Buzas (1997) 
obtuvieron la descomposición H = ln S + ln E. Buzas y Hayek (1998) lo denominan 
como el SHE análisis y se desarrollará con detalle en el Apartado IV de este Capítulo. 
 
 

* Índice de Uniformidad de Heip: 
 

Heip (1974) conjeturó que las medidas de la uniformidad no debían ser 
dependientes de la riqueza de la especies y que deberían tener un valor bajo en 
contextos donde la uniformidad fuera obviamente baja. La medida que propuso fue 
pensada para resolver estos criterios.  
  

( )
( )1

1

−
−=

S

e
E

H

Heip  

 
Este índice se modifica con cambios mínimos en la riqueza de especies (se 

modifica sustancialmente con el agregado a la muestra de sólo una especie rara; Peet, 
1975). 
 

Aunque EHeip es menos sensible a la riqueza de especies que el índice de 
uniformidad de Shannon, no resuelve el requisito de ser independiente del tamaño de 
muestra cuando hay menos de 10 especies en la muestra (Smith y Wilson, 1996). Por 
otra parte, satisface la expectativa de lograr un valor bajo cuando la uniformidad sea 
baja (ver Tabla 10). Smith y Wilson (1996) demostraron que el valor mínimo de la 
medida de Heip es 0 y que es 0.006 cuando una comunidad es extremadamente 
desigual. 
 
 

* Índice de Uniformidad de Nee, Harvey y Cotgreave: 
 

Nee et al. (1992) propusieron la pendiente (b) de una gráfica de 
rango/abundancia ajustada mediante regresión lineal (en la que las abundancias han sido 
transformadas de forma logarítmica) como una medida de uniformidad. La medida 
resultante es: 

bENHC =  
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Su rango de valores está entre - ∞ y 0, donde 0 indica la uniformidad perfecta. 
Este rango de valores hace a la medida difícil de interpretar. Hay otros problemas con la 
medida también: es más una medida de diversidad que de igualdad y bastante similar al 
estadístico  Q de Kempton y Taylor (1976)  (Smith y Wilson, 1996). 

 
Smith y Wilson (1996) propusieron una nueva forma de la medida: 
 

( )'arctan2 bEQ π−=  

 
En esta medida los rangos se escalan antes de ajustar la regresión. Esto se 

consigue dividiendo todos los rangos por el rango máximo de modo que la especie más 
abundante tome un rango de 1.0 y la menos abundante un rango de 1/S. La 
transformación coloca la medida de  0 (no uniformidad) a 1 (perfecta uniformidad). 
 
 

* Índice de Uniformidad de Camargo: 
 

Camargo (1993) también introdujo una medida de uniformidad: 
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donde  pi es la proporción de individuos de la especie i en la muestra; pj es la proporción 
individuos de de la especie j en la muestra; S es el número de especies en la muestra. 
 

Aunque el índice, de forma relativa, no está afectado por las especies raras 
(Krebs, 1989), Mouillot y Lepetre (1999) lo encontraron sesgado, especialmente en 
comparación con el índice de Simpson. 
 
 

* Índice de Uniformidad de Smith y Wilson 
 

Smith y Wilson (1996) proponen un nuevo índice designado para proporcionar 
una medida intuitiva de uniformidad. Este índice mide la varianza de la abundancia de  
especies, y divide esta varianza sobre el logaritmo de la abundancia para dar diferencias 
proporcionales y hacer el índice independiente de las unidades de medida. 
 

La transformación por π2− arctan asegura que la medida resultante tome 
valores entre 0 (mínima uniformidad) y 1 (máxima uniformidad). Smith y Wilson 
llamaron a su medida Evar. 
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donde ni es el número de individuos en la especie i ; nj es el número de individuos en la 
especie j y S es el número total de especies. 
 

Evar  es independiente de la riqueza de especies y es sensible a las especies raras 
y comunes (Krebs, 1999). 
 
 

* Índice de Uniformidad de Smith y Wilson 1-D 
 

Smith y Wilson (1996) definen su índice de uniformidad 1-D como: 
 

S

D
E

1
1

1

−

−=  

 
donde D es el índice de diversidad de Simpson y S el número total de especies. 
 
 

* Índice de Uniformidad de Smith y Wilson –Ln D 
 

Smith y Wilson (1996) definen su índice de uniformidad –Ln D  como: 
 

S

D
E

ln

ln−=
 

 
donde D es el índice de diversidad de Simpson y S el número total de especies. 
 
 

Guía de Smith y Wilson para la elección de medidas de uniformidad 
 

Puede ser dificil saber qué índice de uniformidad es mejor en cada contexto. 
Smith y Wilson llevan a cabo una extensa serie de evaluaciones de las medidas 
disponibles utilizando una serie de criterios. Incluyeron cuatro exigencias (atributos 
esenciales) y diez rasgos deseables de medidas. Los atributos esenciales son los 
siguientes: 
 
1.- Que la medida sea independiente de la riqueza de especies. 
 
2.- Que la medida disminuya si la abundancia de la especie menos abundante se reduce. 
 
3.- Que la medida decrezca si se añade una especie muy rara a la comunidad. 
 
4.- Que la medida no esté afectada por la unidad utilizada para medirla. 
 
Las diez características adicionales son las siguientes: 
 
1.- Que el máximo valor del índice se consiga cuando las abundancias sean iguales. 
 
2.- Que el máximo valor sea 1. 
 



Capítulo I: La diversidad y su medida 

  81 

3.- Que el mínimo valor se consiga cuando las abundancias sean lo mas desigual 
posible. 
 
4.- Que el índice demuestre un valor cerca de su mínimo cuando la uniformidad sea tan 
baja como sea probable que ocurra en una comunidad natural. 
 
5.- Que el mínimo valor sea 0. 
 
6.- Que el mínimo sea alcanzable con cualquier número de  especies. 
 
7.- Que el índice devuelva un valor intermedio para  comunidades que intuitivamente 
sean consideradas de uniformidad intermedia.  
 
8.- Que la medida responda de una forma intuitiva a los cambios en uniformidad. 
 
9.- Que la medida sea simétrica con respecto a la especie rara y la común, que den tanto 
peso a la especie menos como a la más abundante. 
 
10.- Que una distribución sesgada de abundancia cause un valor inferior del índice. 
 
 
 

 Exigencias Características 
ÍNDICE 1 2 3 4 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 
 
Shannon  E 

□ ● ● ● ● ● ● ● ● ● � ● � ● 

 
EHeip 

□ ● ● ● ● ● ● ● ● ● □ ● � ● 

Simpson 
recíproco E 

● ● ● ● ● ● ● � ● ● □   ● � ● 

 
EMCI 

� ● ● ● ● ● ● ● ● ● � ● � ● 

 
EC 

● ● ● ● ● ● ● � ● □ ● □ � ● 

 
Evar 

● ● ● ● ● ● ● □ ● ● □ ● ● □ 

 
ENHC 

� ● ● ● ● □ ● □ � ● □ □ ● □ 

 
EQ 

● ● ● ● ● ● ● ● ● ● □ � ● ● 

 
Tabla 9. Evaluación de las medidas de uniformidad según Smith y Wilson (1996) 

   ● = bueno;     □ = pobre;    � = fracasa. 

 
 

Smith y Wilson encontraron que diversos índices produjeron resultados diversos 
que eran llamativos. Por ejemplo, cuando evalúan la uniformidad de una comunidad en 
la que la abundancia de especies eran 1000, 1000, 1000, 1000, 1000, y 1 las medidas 
produjeron valores en los límites de 0.046 a 0.999. Sin embargo, algunas medidas 
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resultaron significativamente mejores. La independencia de la riqueza de especies era el 
criterio primario de  Smith y Wilson (1996). Este criterio se satisface por la medida de 
uniformidad de Simpson, una medida que también responde, de forma intuitiva, a 
cambios en uniformidad. El índice de Camargo, EC (Smith y Wilson, 1996), el nuevo 
índice Evar, y sus modificaciones de Nee et al. (1992), EQ, también cumplieron el 
criterio de riqueza de especies y mostraron otras propiedades deseables. Smith y Wilson 
(1996) concluyeron  las siguientes recomendaciones: 

 
I.- Cuando se requiera que el índice sea menos afectado por la especie menor, 

habría que seleccionar: 
a) La medida de uniformidad de Simpson si la uniformidad mínima debiera 

ser 0, o es esencial una respuesta buena a un declive intuitivo en la 
uniformidad; o 

b) EC si se buscan valores intermedios para los niveles intermedios de 
igualdad. 

  
II.-  Si requiere que la especie rara y la especie abundante  sean ponderadas por 

igual con respecto a su influencia sobre la medida de uniformidad, habría que 
seleccionar: 
 

a) EQ si no se requiere una respuesta buena a un declive intuitivo en la 
uniformidad; o 

b) Evar si es requerido. 
 

En general, la razón de Smith y Wilson (1996), Evar, es la medida más 
satisfactoria de uniformidad. De otra parte tanto la actuación segura de Simpson y su 
relación inequívoca con su índice de heterogeneidad - que es una medida excelente de 
diversidad - son recomendaciones importantes. 
 
 
5.- Mediante el cociente entre el índice de diversidad de Shannon para la comunidad 
estudiada, y el índice de Shannon que se obtendría para esa comunidad si siguiera el 
modelo del Bastón Roto. 
 
 Lloyd y Ghelardi (1964) presentan esta forma de medir la uniformidad ya que 
consideran que la diversidad obtenida mediante el índice de Shannon en una comunidad 
que sigue el modelo del Bastón Roto representa, al menos aproximadamente, el máximo 
ecológico. 

( )
( )SM

SH
E =  

siendo: 
• H(S): Índice de Shannon en una comunidad de S especies. 

 
• M(S): Índice de Shannon en una comunidad que sigue el modelo del Bastón 

Roto y que tenga S especies. 
 
 El valor M(S) es menor que el que se obtendría si todas las especies estuvieran 
igualmente representadas. 
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 Sin embargo, en esta forma de medir la uniformidad, el empleo de diferentes 
escalas logarítmicas no hace apropiada la utilización de estas medidas. 
 
 
6.- Mediante el cociente entre el número de especies hipotéticamente distribuidas en 
uniformidad, S’, que se necesitaría para producir una diversidad equivalente mediante el 
índice de Shannon en el modelo del Bastón Roto ( )( )SM ′  al valor del índice de 
Shannon que se obtiene en la comunidad, y el número de especies S. 

S

S
E

′
=  

 
 Lloyd y Ghelardi (1964) construyeron una tabla que permite el cálculo de S’ que 
correspondería al valor de cada M(S’) (ver Tabla 10). 
 

Para calcular la uniformidad en este caso, primero se calcula el índice de 
Shannon en la comunidad objeto de estudio, H(S). 

 
Una vez obtenido el valor H(S) se iguala a ( )SM ′  ( ) ( )( )SMSH ′=   y se busca el 

valor en la Tabla 10. La tabla proporciona el número de especies hipotéticas necesarias, 
S’. 

 
 Al representar el modelo del Bastón Roto aproximadamente el máximo 
ecológico, se tiene que SS <′ , con lo que el valor de la uniformidad que se obtiene 
mediante este sistema, estará comprendido entre 0 y 1. 
 
  El valor de S’ se toma en la tabla como aquel en el que M(S’) sea más próximo a 
H(S). También puede determinarse mediante interpolación lineal. 
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Tabla 10. Cálculo de  S’ que corresponde al valor de cada M(S’) 
             (Lloyd  y Ghelardi, 1964) 
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Lloyd y Ghelardi (1964) representan mediante la Figura 23 esta relación entre 
( )SH , ( )SM  y ( )SM ′ . 

 

 
Figura 23. Número de especies e índice de diversidad para el  modelo del Bastón Roto 
medida según el índice de Shannon (Lloyd  y Ghelardi, 1964). 

 

 
 

Desde la publicación de esta medida de uniformidad, muchos autores la 
utilizaron en sus trabajos. 
 
 Destacamos el trabajo desarrollado por Pulliam et al. (1968). En el que utilizan 
poblaciones de insectos carnívoros y herbívoros probando que la uniformidad entre los 
insectos carnívoros es significativamente mayor que la que se da entre los insectos 
herbívoros. 
 
 

IV.- SHE ANÁLISIS 
 

Uno de los problemas con el índice de Shannon es que en él se confunden dos 
aspectos de diversidad: la riqueza de especies y la uniformidad. Esto puede ser una  
desventaja puesto que un aumento en el valor del índice puede ser el resultado de una 
mayor riqueza, o de una mayor uniformidad, o de un aumento en ambas. Sin embargo, 
Buzas y Hayek (1996) y Hayek y Buzas (1997) se dieron cuenta de que esta 
característica del índice de Shannon se puede convertir en una ventaja. Su razonamiento 
es el siguiente: el primer paso es la descomposición de la riqueza de especies, S, y la 
uniformidad de especies, E, y para ello utilizan la función  de información, H. El valor 
de la función de información depende de S y de las proporciones de especies pi con i = 
1, 2,..., S (Shannon, 1948; Margalef, 1957). El máximo valor, H = ln S, se alcanza 
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cuando todas las especies están igualmente distribuidas, entonces eH = S y el cociente 

1=
S

eH
. 

 
Cuando las pi  para i = 1, 2,..., S no están igualmente distribuidas, el cociente será 

menor a uno. Buzas y Gibson (1969) demostraron que este cociente constituye una 

medida de uniformidad, E, de la distribución. Tendremos que 
S

e
E

H
= ó SEeH ⋅= . 

Tomando logaritmos a ambos lados, el índice puede descomponerse en: 
 

H = ln S + ln E 
 
 Como E debe ser menor que uno cuando las abundancias relativas son 
desiguales, ln E será negativo. Además, la ecuación muestra que el valor de H siempre 
será igual a su máximo valor posible (ln S) en la comunidad, menos la cantidad de 
uniformidad (ln E). Por lo tanto, la ecuación  H = ln S + ln E tiene en cuenta una 
separación de S y E y soluciona el primer problema principal en estudios de 
biodiversidad. 
 

La ventaja más obvia de esta descomposición es que permite que el usuario 
interprete cambios en la diversidad. Así, un ecólogo puede atribuir una disminución de 
la diversidad de una comunidad que sufre un incidente de contaminación, a una pérdida 
de riqueza o de uniformidad, o a una combinación de ambas.    
 

El SHE análisis puede también verter luz en la distribución subyacente de la 
abundancia de especies. La esencia del SHE análisis es la relación entre S (riqueza de 
especies), H (diversidad medida por el índice de Shannon) y E (uniformidad). La forma 
en la que esta relación cambia en función del tamaño muestral puede proporcionar 
mucha información.  
 

El segundo paso es examinar los valores observados de H con sus componentes 
S y E, para valores acumulados de N en todas las muestras. Este paso es la clave para 
obtener la solución al problema de la falta de especificidad de distribuciones estadísticas 
con el tamaño de la muestra. Si se conoce el valor asintótico de H para alguna 
distribución, la ecuación H = ln S + ln E proporcionará el valor necesario de ln E. Por lo 
tanto, de los valores de H, ln S y ln E podemos identificar la distribución de generación. 
 

Buzas y Hayek (1996) examinaron el modelo del Bastón Roto, la distribución en 
serie logarítmica y la distribución normal logarítmica para las que obtuvieron los 
valores asintóticos de H (Bulmer, 1974; May, 1975). Para el modelo del Bastón Roto 
(MacArthur, 1957) obtienen: 
 

HBs = ln S – 0.42 
 

De aquí ln E = - 0.42 y por tanto E = 0.66. Sin embargo, encontraron que cuando 
S < 100 un valor de ln E = - 0.40 ó E = 0.67, da una estimación ligeramente mejor. 
 

Para la distribución en serie logarítmica (Fisher et al., 1943) la estimación es: 
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HLs = ln α + 0.58 
 
siendo α un parámetro de la serie logarítmica y una de las medidas comunes de 
diversidad (Hayek y Buzas, 1996). 
 
 Para la distribución normal logarítmica (Preston, 1948): 
 

HLn = (1 – γ2) ln S 
 
donde γ es un parámetro de la normal logarítmica así que (1 – γ2) debe ser una constante 
para cualquier conjunto particular de datos. Hacen constar que (1 – γ2) = J es otra 
medida común de uniformidad (Pielou, 1966). 
 
 Usando estas fórmulas asintóticas, pueden tratar el problema de la convergencia 
o la no unicidad de los valores de estas distribuciones. Es decir para algunos valores de 
S, las tres distribuciones no pueden distinguirse. En la Tabla 11 presentan un caso en el 
que  para S = 80, todos los valores son idénticos. 
 

Al comparar la descomposición de la ecuación H = ln S + ln E con la ecuación 
resultante para el Bastón Roto HBs = ln S – 0.42, encuentran que para esta distribución ln 
E debe ser constante. Para la estimación de la serie logarítmica sabemos que α debe ser 
constante para la N seleccionada u observada y valores de S. Por lo tanto HLs debe ser 
constante también. 
 

Por consiguiente, cuando comparan ésto con la ecuación H = ln S + ln E, 
encuentran que para mantener las relaciones, ln E debe hacerse cada vez más pequeño a 
medida que aumenta S (Tabla 11). 
 

Como saben que el parámetro (1 – γ
2) es constante pueden solucionar la 

ecuación HLn = (1 – γ2) ln S para obtener (1 – γ2) = H / ln S. Sustituyendo en la ecuación 
H = ln S + ln E debe ser verdadero que este parámetro (1 – γ

2) = 1 + ln E / ln S. Por lo 
que para la normal logarítmica ln E / ln S debe ser constante. 
 

La consideración de dos muestras más con S = 60 y S = 100 (Tabla 11) por 
ejemplo, permite inmediatamente la discriminación de las distribuciones de la 
abundancia de especies debido al comportamiento constante de ln E, de H y de 

SE ln/ln .  Por lo tanto, simplemente observando el comportamiento de estos valores 
en relación con la descomposición de la ecuación H = ln S + ln E como una función de 
N, el problema de la convergencia se elimina y las distribuciones individuales se 
distinguen. Buzas y Hayek (1996) llaman a este procedimiento SHE análisis. 
 

Alternativamente, en vez de distinguir las distribuciones conocidas de 
abundancia, el SHE análisis también puede detectar y revelar nuevos e insospechados 
patrones de biodiversidad. Por ejemplo, los valores observados de H y E pueden no ser 
aquellos predichos por uno de los tres modelos, pero ln E, H o ln E / ln S todavía pueden 
ser constantes.  
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Figura 24. Gráfico SHE para árboles en parcelas de 1 hectárea en Guyana y Bolivia. En Guyana ln E 
es constante, corresponde con un modelo del Bastón Roto. En Bolivia H es constante, corresponde 
con un modelo en serie logarítmica (Buzas y Hayek, 1996). 

 
 

Como ejemplo de SHE análisis, utilizaron dos revisiones de árboles en parcelas 
de una hectárea en Bolivia y Guyana. Cada parcela se dividió en veinticinco quadrats 
(un diagrama de muestreo, generalmente de un metro cuadrado, que se utiliza para 
estudiar y analizar la vida vegetal o animal) y todos los árboles fueron enumerados por 
especies dentro de ellos. Acumularon N y S por quadrat y mostraron los resultados (en 
incrementos de 100 individuos aproximadamente, comenzando en N = 217) en la Tabla 
12 y la Figura 24. Al examinar sólo el valor de S en cualquier nivel de N, se concluye 
que Bolivia tiene menos  especies (menos riqueza de especie) que Guyana. Cuando 
usamos el nuevo SHE análisis, sin embargo, y examinamos la serie de los valores de S, 
H y E como una función de N, que acumulativamente incluye cada quadrat adicional 
muestreado, tanto diferencias obvias como sutiles antes no visibles de la distribución de 
abundancia de especies se hacen bastante evidentes. En los datos de Guyana (Figura 24) 
ln S y H son casi paralelos al aumentar N de modo que ln E de la ecuación 

ESH lnln +=  es casi constante (Tabla 12). Este es el modelo del Bastón Roto. En los 
datos de Bolivia, H es casi constante mientras N aumenta (Figura 24 y Tabla 12). Por 
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consiguiente, como ln S aumenta con N,  ln E se hace cada vez más pequeño (Tabla 12) 
para mantener la relación en ecuación H = ln S + ln E. Éste es el modelo de una 
distribución en serie logarítmica. En ambos casos, los valores de H son más pequeños, y 
los valores de ln E también, que los esperados del modelo exacto del Bastón Roto y de 
la distribución en serie logarítmica (comparar Tablas 11 y 12). Las observaciones 
muestran valores de uniformidad (E) inferior a los de las distribuciones teóricas, pero 
muestran el mismo modelo esperado.  
 

Con esto muestran que el SHE análisis es el único acercamiento conocido que 
puede examinar con eficacia a ambos modelos así como los valores de diversidad para 
estudios de biodiversidad para cualquier comunidad utilizando el número de especies y 
su abundancia. 
 
 

 
Tabla 11. SHE análisis para hipotéticos S = 60, 80 y 100  para  el modelo del Bastón Roto y las 
distribuciones en serie logarítmica (α = 30) y norma logarítmica [﴾1 – γ2﴿ = 0.9087]. En S = 80 todos 
los valores son idénticos. Para el modelo del Bastón Roto, ln E es constante. En la distribución en 
serie logarítmica, H es constante. Para la distribución  normal logarítmica, lnE/lnS es constante 
(Buzas y Hayek, 1996). 

 
 

 
 

Tabla 12. El SHE análisis sobre el número de individuos (N) por especies (S) desde revisiones de 
árboles en parcelas de 1 ha en Bolivia y Guyana (Buzas y Hayek, 1996). 
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Como la estimación de la riqueza de especies, esta aproximación utiliza 
muestras acumuladas. Hayek y Buzas (1997) precisan que cuando se compara una 
muestra con un gran número de individuos con otra muestra donde el número de 
individuos es pequeño, resultan cinco panoramas posibles. Dos de estos son 
improbables de prevalecer en comunidades naturales pero los tres restantes son 
indicativos de distribuciones específicas de la abundancia de especies. 
 

1.- S1 = S2; H1 = H2; E1 = E2; riqueza idéntica, uniformidad, y abundancia 
relativa de especies con independencia del tamaño muestral.  

 
2.- S1 = S2; H1 ≠ H2; E1 ≠  E2; la riqueza de especies sigue constante pero la 
uniformidad cambia. 

 
3.- S1 ≠ S2; H1 = H2; E1 ≠  E2 ; H sigue siendo constante porque los cambios en S 
y E se compensan uno a otro. 

  
4.- S1 ≠ S2; H1 ≠ H2; E1 = E2; E permanece constante, pero S, y por lo tanto H, 
cambian. 

 
5.- S1 ≠ S2; H1 ≠ H2; E1 ≠ E2; H cambia porque las diferencias de S y E no se 
compensan la una con la otra. 

 
 

Los escenarios 1 y 2 son improbables en la naturaleza en parte porque el 
aumento en el muestreo casi siempre descubre la especie adicional; Hayek y Buzas 
(1997) explican por qué. Sin embargo, el escenario 3 indica una distribución en serie 
logarítmica, el escenario 4 es el modelo del Bastón Roto y el escenario 5 el de una 
distribución normal logarítmica. Ésto significa que un método gráfico (SHE análisis) 
puede utilizarse potencialmente para distinguir los tres modelos. Hayek y Buzas (1997) 
proporcionan un ejemplo para el caso (Figura 26).  
 

Magurran (2004) trabajó con una aproximación utilizando datos de flora 
recogidos en un bosque Irlandés. Si se muestran los datos en forma de una gráfica de 
abundancia de especies convencional, se revela una distribución normal logarítmica 
(Figura 25 a); el SHE análisis (Figura 25 b) también indica que los datos se 
corresponden con una distribución normal logarítmica. En este caso el SHE análisis 
demostró ser un método eficaz de deducir la distribución de abundancia de la especie 
subyacente, eliminando la necesidad de ajustar formalmente los modelos y realizar un  
test de bondad de ajuste. Sin embargo, aunque éste sea un método prometedor, el SHE 
análisis necesita probarse en más comunidades. No se ha estudiado todavía qué pasaría, 
por ejemplo, cuando se observen distribuciones normales logarítmicas truncadas o 
sesgadas a la izquierda. Sus comportamientos en relación a distribuciones de 
abundancia con excepción de los tres discutidos aquí también necesitarán examinarse. 
Por otra parte, distinguir modelos estadísticos no es siempre una tarea fácil. Interpretar 
los resultados de un SHE análisis podía por lo tanto ser difícil. 
 

Buzas y Hayek (1998) describen como el SHE análisis y puede utilizarse para 
identificar comunidades a lo largo de un gradiente. 
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Figura 25.  a) La distribución de abundancia de vegetación en un bosque irlandés (Roe Valley, Co. 
Derry) es normal logarítmica. b) El SHE análisis identifica correctamente este patrón. Los dos 
gráficos SHE, que siguen el formato de la Figura 30, dibujan ln (S), H’ , ln(E)/ln(S) y ln (E) en 
relación con N. Los valores de S, H’ y E están basados en una ó cincuenta extracciones aleatorias de 
cincuenta  point quadrats; cada resultado positivo en un punto de un quadrat se representa con N = 1. 
Tanto S como H’  aumentan en relación a N, mientras E disminuye. Estos gráficos también ilustran la 
consecuencia de múltiples extracciones aleatorias de datos; el panel derecho, basado en 50 
extracciones aleatorias, genera un modelo más suave que el panel izquierdo, que está basado en una 
extracción aleatoria (Magurran, 2004). 

 

 
 

El SHE análisis es uno de los mejores métodos para decidir si la distribución 
normal logarítmica, la distribución serie logarítmica o el modelo del Bastón Roto ofrece 
el mejor ajuste a los datos observados.  
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a) Modelo del 
Bastón Roto 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
b) Distribución 
normal 
logarítmica 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
c) Distribución 
serie logarítmica 
 
 
 
 
 

 
 

Figura 26. Las gráficas del SHE análisis muestran los patrones previstos para a) el modelo del Bastón 
Roto, b) la  distribución normal logarítmica, y c) la distribución serie logarítmica, en relación con el 
aumento de N. Se multiplican por 10 tanto ln(E)/ln(S) como ln(E). En el modelo del Bastón Roto se 
espera  que tanto S como H’  aumenten y que E permanezca constante. La distribución normal 
logarítmica se asocia con un aumento de S y H’ , pero con una disminución del valor de E. Con la 
serie logarítmica S aumentará, H’ permanecerá constante y E diminuirá. (Magurran 2004). 
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V.-DIVERSIDAD ALFA 
 

Whittaker (1972) define la diversidad alfa como la riqueza de especies de una 
comunidad particular considerada como homogénea. La mayoría de los métodos 
propuestos para evaluar la diversidad de especies se refieren a la diversidad dentro de 
las comunidades (diversidad alfa). 
 
 Moreno (2001) realiza la siguiente división entre los métodos utilizados: 
 
1.- Métodos basados en la cuantificación del número de especies presentes: Riqueza 
Específica. 
 
2.- Métodos basados en la estructura de la comunidad, es decir, en la abundancia 
relativa de los individuos. Estos métodos se dividen entre los que se basan en la 
dominancia y los que se basan en la uniformidad de la comunidad. 
 
 Como dice Magurran (1988), medir la abundancia relativa de cada especie 
permite identificar aquellas especies que por su escasa representatividad en la 
comunidad son más sensibles a las perturbaciones ambientales. Además, identificar un 
cambio en la diversidad, ya sea en el número de especies o en la distribución de la 
abundancia de las especies, sirve de alerta acerca de los procesos empobrecedores. 
 
 
 

VI.- DIVERSIDAD BETA 
 

Magurran (1988) define la diversidad beta como el grado de cambio o reemplazo 
en la composición de especies entre diferentes comunidades de un hábitat.  

 
Su medida está basada en proporciones o diferencias. Estas proporciones pueden 

evaluarse con base en índices de similitud /disimilitud o distancia entre las muestras a 
partir de datos cualitativos (presencia-ausencia de especies) o cuantitativos (abundancia 
proporcional de cada especie medida como número de individuos), o bien con índices 
de diversidad beta (Magurran, 1988; Wilson y Schmida, 1984). 
 

Una manera de medir la diversidad beta se relaciona con la comparación de la 
composición de especies de diferentes comunidades, de tal manera que mientras menor 
número de especies compartan las comunidades comparadas, mayor será la diversidad 
beta. 

 
Moreno (2001) clasifica las medidas de diversidad beta según se basen en la 

similitud /disimilitud entre muestras o en el reemplazo. 
 
 
 

VII.- DIVERSIDAD GAMMA 
 
  Whittaker (1972) explica la diversidad gamma como la riqueza de especies del 
conjunto de comunidades que integran un hábitat, la cual es resultante tanto de las 
diversidades alfa como de las diversidades beta. Generalmente, la diversidad gamma se 
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describe únicamente  en términos de número de especies, o bien con cualquier otra 
medida de diversidad alfa. 
 
 Schluter y Ricklefs (1993) proponen la medición de la diversidad gamma con 
base en las componentes alfa, beta y la dimensión espacial. 
Gamma = diversidad alfa promedio × diversidad beta × dimensión de la muestra 
donde: 
 
 diversidad alfa promedio = número promedio de especies en una comunidad 
  
                                            1 
       diversidad beta =  
                               número promedio de comunidades ocupadas por una especie 
 
 
            dimensión de la muestra = número total de comunidades 
 
 De esta forma, el valor de la diversidad gamma obtenido se expresa en número 
de especies. Su valor suele aproximarse al número total de especies del hábitat, obtenido 
simplemente sumando las especies distintas de todas las comunidades (Halffter et al., 
2001). 
  

Lande (1996) ofrece tres fórmulas para la diversidad gamma, la primera basada 
en la riqueza de especies, la segunda en el índice de Shannon y la tercera en el índice de 
Simpson. Estas fórmulas dividen el valor de esta diversidad en dos componentes 
aditivos y positivos: diversidad promedio dentro de las comunidades (alfa) y diversidad 
entre comunidades (beta) de forma que: 
 

Gamma = alfa promedio + beta 
 
 

1.- Cálculo basado en la riqueza de especies 
 

( )jT
j

j SSqbeta −=∑  

donde: 
• :jq  peso proporcional de la comunidad j, basado en su área o cualquier otra 

medida de importancia relativa. 
• :TS número total de especies registradas en el conjunto de comunidades 

• :jS número de especies registradas en la comunidad j 

 
2.- Cálculo basado en el índice de Shannon 

 

j
j

ji
i

ibeta HqLnppH ∑∑ −−=′  

 
donde ij

j
ji pqp ∑=  representa la frecuencia promedio de la especie i en el conjunto de 

comunidades, ponderada en función de la importancia de las comunidades (qj). 
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 La segunda parte de la fórmula utiliza el índice de Shannon calculado para cada 
comunidad, y el valor de la importancia de las comunidades. 
 
 

3.- Cálculo basado en el índice de Simpson 
 
 Como el índice de Simpson (D) refleja el grado de dominancia en una 
comunidad, la diversidad de la misma puede calcularse como diversidad = 1- D. En este 
caso, se calcula la diversidad beta como: 
 

∑∑ −=
i

ij
j

j pDqBeta 2  

   
 
VIII.-¿CUÁL ES EL MEJOR MÉTODO PARA MEDIR LA 

DIVERSIDAD DE ESPECIES? 
 

Moreno (2001) afirma que la respuesta a esta pregunta es sencilla: no existe un 
mejor método. Como se ha desglosado en este Capítulo, la diversidad de especies tiene 
distintas facetas y para cada faceta hay que buscar la aproximación más apropiada. La 
selección del método a emplearse debe considerar: 
 

a. El nivel de la biodiversidad que se quiere analizar: dentro de comunidades 
(diversidad alfa), entre comunidades (diversidad beta), o para un conjunto de 
comunidades (diversidad gamma). 

 
b. El grupo biológico con que se esté trabajando, la disponibilidad de datos y los 

trabajos previos con el mismo grupo. Bajo ciertas condiciones ambientales no es 
posible contar con datos cuantitativos o sistematizados. Además, resulta 
aconsejable utilizar los métodos que han sido aplicados con anterioridad en 
investigaciones con el mismo grupo taxonómico, o proporcionar los datos 
necesarios para aplicarlos, a fin de permitir comparaciones. 

 
c. Las restricciones matemáticas de algunos índices y los supuestos biológicos en 

los que se basan. En ciertos casos particulares, por ejemplo si los datos reales no 
tienen una distribución dada, no será válido aplicar métodos paramétricos. 

 
Para la diversidad alfa es preciso definir aún mas el aspecto biológico que se 

quiera describir: el número de especies (riqueza) o la estructura de la comunidad 
(dominancia, uniformidad, o riqueza). Si el propósito es simplemente comparar 
números de especies, la riqueza específica (S) es la mejor expresión y la más sencilla, 
aunque dependa del tamaño de la muestra. Para eliminar este sesgo, es recomendable 
utilizar, de forma conjunta con la riqueza específica, funciones de acumulación de 
especies o métodos no paramétricos que permiten extrapolar tamaños de muestra para 
observar la tendencia de la riqueza específica. De esta forma, la medida de la riqueza de 
especies puede compararse entre comunidades aunque el tamaño de las muestras no sea 
el mismo. 
 

En cuanto a la diversidad con base en la abundancia proporcional de las 
especies, el índice de Shannon y el de equidad de Pielou son índices de uso muy 
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extendido para medir la uniformidad y su relación con la riqueza de especies. Sin 
embargo, ambos han sido muy criticados principalmente porque: 
 

1) su interpretación biológica es difícil,  
2) la transformación logarítmica de los datos representa limitaciones matemáticas 

(Hurlbert, 1971; Baev y Penev, 1995).  
 

Por su parte, el índice de Simpson es de uso común para medir el grado de 
dominancia de unas cuantas especies en la comunidad, y su inverso representa por lo 
tanto la uniformidad (Magurran, 1988). Los tres primeros números de Hill (1973) son 
parámetros muy recomendables actualmente (Peet, 1974; Magurran, 1988; Molinari, 
1989; Ludwig y Reynolds, 1988; Baev y Penev, 1995). En su conjunto, estos tres 
valores dan una idea clara tanto de la riqueza como de la dominancia y/o uniformidad 
de la comunidad. Además, es preferible trabajar con índices como estos que miden 
entidades biológicas reales y no otras medidas de información, como bits en el caso del 
índice de Shannon. 
 

Sin embargo, esto no significa que otros estadísticos de diversidad no sean los 
mejores en casos particulares. Tampoco se debe caer en la tentación de utilizar diversos 
parámetros para analizar el mismo conjunto de datos de forma que unos con otros 
puedan resultar redundantes. Los índices en sí mismos no son más que herramientas 
matemáticas para describir y comparar, en este caso, la diversidad de especies. Se debe 
ser cauteloso y objetivo al analizar los puntos a, b y c antes mencionados para 
seleccionar él (los) índice(s) que nos ayude(n) a responder de mejor manera la pregunta 
biológica a tratar. 
 

Para los casos de diversidades beta y gamma, no existen a la fecha suficientes 
casos que ejemplifiquen las bondades y desventajas de cada método. A diferencia de los 
estudios sobre diversidad alfa, estos otros dos niveles de la diversidad de especies no 
han tenido todavía gran desarrollo. Será necesario contar con casos específicos antes de 
extender recomendaciones generales. Sin embargo, los puntos b y c arriba señalados 
pueden ser un buen principio para seleccionar el método adecuado. 
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I.- EL MODELO DEL BASTÓN ROTO 
 

MacArthur (1957) comparó la subdivisión del espacio del nicho de una 
comunidad con un palo que se quiebra de manera aleatoria y simultáneamente en S 
piezas. El tamaño esperado de la i-ésima pieza más grande ai puede ser obtenido 
mediante la fórmula: 

 

       [ ] ∑
= +−

=
S

i
i iSS

aE
1 1

11
                                                      (4) 

 

Como indican (Büssenschütt y Pahl-Wostl, 1999) es importante comentar que el 
modelo del Bastón Roto no puede proporcionar información sobre una distribución 
particular, tiene sentido sólo para comparar promedios de varias distribuciones 
observadas con los valores esperados de la ecuación (4). Otra desventaja de este modelo 
es la carencia de cualquier parámetro libre, excepto el número total de especies S. Por 
tanto, el modelo del Bastón Roto no puede ajustarse a distribuciones que muestran un 
sesgo mayor que el pronosticado por la expresión (4). 

 

Para este caso, MacArthur (1957) propone una extensión del modelo, al que 
llama Bastón Roto Extendido. Este modelo asume que el segmento está dividido en dos 
segmentos desiguales, f y 1-f, con 0 < 1-f < f < 1, donde cada fracción está dividida entre 

2S especies según el modelo del Bastón Roto. Aunque esta extensión del Bastón Roto 
puede interpretarse como un sistema para introducir un nuevo parámetro, el modelo está 
basado sobre un razonamiento ecológico: en este caso la comunidad está subdividida en 
dos comunidades separadas, donde la competición tiene lugar sólo dentro de cada uno 
de los dos grupos y no entre ellos. Tal recurso jerárquico de partición puede provenir de 
heterogeneidades espaciales o funcionales. La distribución resultante muestra un sesgo 
mayor para los rangos más altos mientras que conserva la forma típica de la distribución 
del Bastón Roto. Por supuesto, este modelo podría también extenderse a una 
subdivisión desigual del número de especies (en vez de 2S ) o más de dos segmentos 
(Büssenschütt y Pahl-Wostl, 1999). 

   

En ecología aplicada, comparar distribuciones de abundancia observadas con los 
diferentes modelos es una tarea delicada. Rara vez los datos disponibles son suficientes 
para un análisis estadístico y varios autores cometen el error de adaptar las 
observaciones únicas con las distribuciones esperadas, por ejemplo del Bastón Roto 
(Sugihara, 1980; Wilson, 1991). 

 

El modelo del Bastón Roto afecta sólo a un único recurso, al contrario que el 
modelo de Sugihara de la distribución normal logarítmica.  
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El modelo del Bastón Roto refleja un estado mucho más equitativo de los 
acontecimientos sugeridos por los otros modelos teóricos (normal logarítmica, serie 
logarítmica y serie geométrica). Es la expresión biológica de una distribución uniforme. 

 
La mayor critica del modelo es que debe proceder de más de una serie de 

hipótesis, y que al estar caracterizada por un único parámetro, S (número de especies), se 
halla fuertemente influenciado por el tamaño muestral (Cohen, 1968; Poole, 1974). 

 
En la descripción que plantea MacArthur (1957) del modelo del Bastón Roto, 

parte de un bastón de longitud unidad que se rompe simultáneamente en S trozos de 
longitudes aleatorias y cuyos tamaños resultantes son proporcionales a las abundancias 
relativas de especies. 

 
Pielou (1975) deduce el número medio de trozos en el modelo del Bastón Roto, 

a partir de un desarrollo realizado por Whitworth (1934). 
 
El problema se inicia con un bastón de longitud unidad en el que se establecen  

S-1 puntos de fractura en posiciones aleatorias. Las longitudes de los fragmentos 
resultantes, ordenados de menor a mayor, serán: l1, l2,......, lS. (l1< l2<......< lS). 

 
Se notará rd  a la diferencia de longitud entre los trozos r y r +1. Así: 

 

...............
232

121

lld

lld

−=
−=

 

11

212

−−

−−−
−=

−=

SSS

SSS
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Tras sucesivas iteraciones  se tiene: 
 

12211

1232212211

..........

..............

−−

−−−−−−−

+++++=
=+++++==++=+=

rr

rrrrrrrr

ddddl

ddddlddldll
 

 
 La longitud inicial del bastón verifica: 
 

1....... 1321 =+++++ − SS lllll  
 
Sustituyendo los valores para l1, l2, l3......, lS, se tiene: 

 

 ( ) ( ) 12......21 12211 =+++−+−+ −− SS dddSdSSl  
 

Pielou (1975) recuerda que la única condición es que la suma anterior sea la 
unidad, así cada término tiene la misma esperanza. 

 

[ ] ( )[ ] ( )[ ] [ ]
S

dEdSEdSESlE S

1
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De lo que sigue: 
 

[ ]
21

1

S
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1
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=
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dE i −
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Utilizando la igualdad: l2 = l1 + d1, se tiene: 
 

[ ] [ ] [ ] ( )1
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+=+=
SSS

dElElE  

Como l3 = l1 + d1 + d2        
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Y se llega a que, en general: 
 

[ ] ∑
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Distribución de las abundancias ordenadas 
 

Baczkowski (2000) representa gráficamente el caso en que S = 2 con longitudes 
de los segmentos l1, l2, tales que 0 ≤ l1 ≤ l2 ≤ 1 y  l1 + l2 = 1. 

 

La restricción l1 ≤ l2 obliga a que 
2

1
1 ≤l , por lo que los posibles valores del par  

(l1, l2) se encontrarían en una línea de longitud 
2

1
 (en la Gráfica 8). 

 
 

                                  
Gráfica 8: Línea de longitud 

2

1
sobre la que se encuentran los posibles valores del par (l1, l2). 

  

 1/2 l1 

 l2 

 

l1 + l2 = 1 

1 
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La distribución marginal de l1 es Uniforme 








2

1
,0 . 

 

a) ( ) 21 =lf  
 

b) ( ) ( ) 2, 121 == lfllf  
 
 Para el caso en que S = 3 las longitudes l1, l2, l3 verificarán 0 ≤ l1 ≤ l2 ≤ l3 ≤ 1 con 

1321 =++ lll . 

 En consecuencia, será 
3

1
1 ≤l , ya que de lo contrario l1 + l2 + l3 >1. También será  

2

1
2 ≤l  ya que, de otra forma l2 + l3 >1. 

 
 Con estas condiciones se obtiene una región  limitada por l1 = 0, l1 = l2 y 

12 12 =+ ll . Esta última restricción  se alcanza a partir de la restricción l2 ≤ l3 y debido a 
que l1 + l2 + l3 = 1 por que:  
 

De l1 + l2 + l3 = 1 → l1 + l2 = 1- l3 además como l2 ≤ l3  se tiene que l1 + l2 ≤ 1- l2 
obteniendo así la restricción 2l2 + l1 = 1. 
 

              
Gráfica 9: Región  limitada por l1 = 0, l1 = l2 y 12 12 =+ ll . 

 

  
 

Será una delimitada por los puntos( )1,0,0 ; 








2

1
,

2

1
,0  y 









3

1
,

3

1
,

3

1
 que corresponderá a un 

triángulo rectángulo de área 
34

1
 

 
 

l1 

l2 

 l1 = l2 

l1 + 2l2 = 1 

1/3 

1/3 

1/2 



Capítulo II: La distribución del Bastón Roto 

 103 

 

                             
Gráfica 10: Triángulo delimitado por los puntos ( )1,0,0 ; 









2

1
,

2

1
,0  y 









3

1
,

3

1
,

3

1
 

 
 

Mientras el área de la región anterior es 
12

1
, por lo que ( ) 12,, 321 =lllf . 

Con estos resultados Baczkowski corrige los presentados por Pielou (1978). 
 
 
Conexión con la distribución exponencial 
 

Pielou (1975) probó que si las abundancias de S especies son elegidas al azar a 
partir de una distribución exponencial, entonces los valores esperados de la i-ésima 
abundancia más pequeña siguen el modelo del Bastón Roto. La demostración de Pielou 
era incompleta y fue concluida por Baczkowski (2000). 

 
Supongamos que una muestra aleatoria de S valores es seleccionada a partir de 

una distribución con función de densidad f(x) y función de distribución F(x), 
obteniéndose los valores x1, x2,....., xS (estos valores al indicar abundancia no podrán ser 
negativos). Ordenados de menor a mayor se obtiene x(i) (x(1) ≤ x(2) ≤......≤  x(S)). 

 
Entonces, la función de probabilidad del i-ésimo valor más pequeño X(i) es: 
 

( )
( ) ( ){ } ( ){ } ( )xfxFxF

i

S
Sxf iSi

X i

−− −








−
−

= 1
1

1 1
 

 
siendo el valor esperado que corresponde, ( )[ ]iXE  : 

 

( )[ ] ( ){ } ( ){ } ( ) xxfxFxFx
i

S
SXE iS

x

i
i ∂−









−
−

= −∞

=

−
∫ 1

1

1
0

1  

 

(0,1/2,1/2) 

(1/3,1/3,1/3) 

(0,0,1) 
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Supongamos ahora que los valores provienen de una distribución exponencial 

con parámetro λ  y cuya media será, por tanto, λ
1

. 

 

Tomando entonces: ( ) xexf λλ −=  y  ( ) xexF λ−−= 1 , Pielou (1975) obtiene: 
 

( )[ ] ( )
( )2

1

0 1

11
1

1

1

++−






 −
−









−
−

= ∑
−

= jiSj

i

i

SS
XE

i

j

j
i λ  

 
El siguiente paso en la demostración es debido a Baczkowski (2000), que 

concluye: 

( )[ ] ∑
−

= −
=

1

0

11 i

j
i jS

XE
λ  

 
Que acaba indicando la alternativa λ = S en la distribución exponencial 

seleccionada. 
 
 

Definición 
 
Consideremos N individuos en un hábitat con S especies distintas. En el modelo 

del Bastón Roto las especies se ordenan en orden creciente de abundancia, siendo Ni el 
número de individuos observados de la especie i-ésima, con i = 1,2,..., S. Se tiene 

SNNN ≤≤≤ .....21   con   N1 + N2 +......+ NS  =  N. 

 
El modelo del Bastón Roto asigna a la especie i,  con  i = 1,2,...., S  una cantidad 

de individuos esperados Ci, siendo 
 

Ci = 
S

N







+−
++

−
+

−
+

1

1
............

2

1

1

11

iSSSS
 

   
 El modelo del Bastón Roto predice la distribución de abundancia media de 
especies para un cierto número de comunidades y puede, por consiguiente, conducir a 
error si se utiliza en un muestreo o comunidad en solitario. 
 
 Es válido utilizar el modelo del Bastón Roto como medio para exponer que la 
abundancia de especies en una comunidad particular es más uniforme de lo que hubiera 
sido en el caso de que la serie logarítmica, o incluso la normal logarítmica, hubieran 
producido el mejor ajuste. 
 
 Clark (1999), formulando un modelo para segmentos homocigóticos en el 
genoma humano, obtuvo que se puede modelar el tamaño de segmentos no modificados 
enfocando a un segmento autocigótico y especificando las probabilidades de sucesos 
modificados moviéndonos a lo largo del cromosoma. Si los sucesos modificados                                                                                                               
suceden independientemente, la probabilidad de modificación será constante. La 
distribución de intervalos entre sucesos modificados será exponencial: F(x)=1-e-λx, 
siendo λ un parámetro. En éste caso, el número de sucesos modificados a lo largo de un 
cromosoma de longitud t seguirá una distribución de Poisson: 
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( ) ( )Pr !
k tN t k t e kλλ − = =    

. Esto define un proceso de renovación de Poisson, que 

nos permite calcular muchos aspectos de la distribución del tamaño de segmentos no 
modificados (Karlin y Taylor 1975). 
 
 Para encontrar el segmento no modificado más largo dado que el cromosoma ha 
sido roto en r segmentos, imaginamos que colgamos los r-1 sucesos modificados a lo 
largo de una línea de longitud la unidad. Si se identifica un segmento particular que es 
autocigótico, y si podemos contar el número de meiosis que han tenido lugar desde el 
antepasado común de la mitad de éste segmento, entonces el tamaño esperado de la 
región es 

   ( ) ∑
= +−

=
r

i irr
ntomayorsegmeE

1 1

11
  

 
siendo r el número de segmentos en los que el cromosoma se ha roto e ri ,....,2,1= . 

Esta fórmula es la del llamado modelo del Bastón Roto para la abundancia 
relativa de especies (MacArthur, 1957). Además directamente simula el proceso de 
distribución de sucesos modificados a lo largo de un cromosoma. 
 

No se ha derivado un índice de diversidad específico para la distribución del 
Bastón Roto, ya que representa un estado altamente equitativo de acontecimientos, S 
(número de especies) es una medida adecuada de la diversidad. 
 
 El modelo del Bastón Roto representa el mayor grado de uniformidad, o sea la 
mayor igualdad en abundancia de especies encontrado en la naturaleza. 
 

Drozd P. y Novotny V. en 1999 crearon el programa PowerNiche 1.0 software y 
su correspondiente manual. Es gratuito, aunque no es posible su uso sin el 
consentimiento de los autores. PowerNiche es un programa basado en Microsoft Excell 
97 para modelos de abundancia de especies en comunidades biológicas, usando varios 
modelos de división de nicho. 
 
 
 

II.- APLICACIONES 
 

 
El modelo del Bastón Roto fue propuesto por MacArthur (1957). Este modelo ha 

sido utilizado con éxito en algunos estudios, por ejemplo en pájaros paseriformes 
(MacArthur, 1960), peces de agua dulce y gasterópodos (King, 1964), insectos (Matic et 
al., 2006) y, en general, Magurran (1989) afirma que parecen hallarse buenos ajustes al 
modelo principalmente en comunidades estrechamente definidas formadas por 
organismos taxonómicamente relacionados. También ha resultado efectivo para simular 
procesos de distribución de segmentos homocigóticos en el genoma humano (Clark, 
1999). Grigg et al. (2000), en un estudio botánico realizado en Australia, obtiene 
resultados compatibles con el modelo. Turner (1961) estudió la abundancia relativa de 
especies de serpientes en donde las poblaciones de serpientes analizadas parecen ser 
poblaciones en equilibrio en las que la abundancia relativa de especies verifica las 
hipótesis de MacArthur. Delport et al. (2006) mostraron un modelo probabilístico de 
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infección en el que la transmisión fue simulada utilizando un diseño del Bastón Roto. 
Recientemente, Steel et al. (2004) demostraron que el modelo del Bastón Roto se adapta 
mejor a las comunidades de briófitos (plantas embrionarias sin vasos conductores que 
incluyen musgos, hepáticas, y antoceros) que a las de plantas superiores (en las que el 
óvulo fertilizado se desarrolla en un embrión). Harris et al. (2007) utilizaron el modelo 
del Bastón Roto para ajustar los gráficos de datos individuales en un artículo sobre el 
sorgo (género botánico de unas veinte especies de gramíneas oriundas de las regiones 
tropicales y subtropicales de África Oriental). 
 

Para analizar estos ajustes se emplea habitualmente el testχ 2 (Magurran, 1989), 
aunque es un procedimiento que ha sido criticado por varios autores como Hughes 
(1986) o Lambshead y Platt (1984), cuando se aplica a series de datos muy pequeñas. 
 

Lloyd y Ghelardi (1964) utilizan el modelo del Bastón Roto para medir la 
uniformidad de la distribución del número de especies, mediante la comparación de la 
diversidad observada y la diversidad según el modelo del Bastón Roto.  
 

 

III.- RESULTADOS PARA LA DISTRIBUCIÓN DEL    
BASTÓN ROTO 

 
 
El tratamiento del modelo del Bastón Roto como distribución de probabilidad es 

un enfoque novedoso y que hemos incorporado en este trabajo. En el resultado 1 se 
prueba que es una función de probabilidad, cuestión básica para el desarrollo de los 
posteriores resultados. Se ha publicado en Journal of Applied Statistics (Almorza y 
García, 2008). En el mismo artículo se incluyeron algunos de los resultados que siguen 
y que se especificarán en el texto. 

 
 

    III. 1.- LA DISTRIBUCIÓN DEL BASTÓN ROTO COMO D ISTRIBUCIÓN 
                DE PROBABILIDAD  

 
Resultado 1 

 
Sea X una variable aleatoria que sigue la distribución de Bastón Roto, con 

  






+−
++

−
+=

1

1
...

1

111

iSSSS
pi   con 1>S .   Se verifica que:    

  0 ≤  pi ≤  1, ∀  i = 1, 2,..., S.  y  ∑
=

s

i
ip

1

= 1  para   pi ≤  pj,  ∀  i ≤  j,  con   i, j =1, 2,..., S. 

 
  Demostración 

 
Para ver que efectivamente se trata de una función de probabilidad, basta demostrar que  

1
1

=∑
=

S

i
ip . Entonces: 
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    III. 2.-  FUNCIÓN DE DISTRIBUCIÓN DEL MODELO DE L BASTÓN ROTO 
                                                     
Definición 
 

Sea X una variable aleatoria que sigue la distribución de Bastón Roto, con  








+−
++

−
+=

1

1
...

1

111

iSSSS
pi    con 1>S   y    .,.....,1 Si =  

 

Entonces su función de distribución es: 
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    III. 3.-  COMPARACIÓN DE LAS FUNCIONES DE DISTR IBUCIÓN PARA 
DOS POBLACIONES EN EL MODELO DEL BASTÓN ROTO 

 

Resultado 2 
 

 Sean 1S  y  2S  los tamaños de dos poblaciones con  21 SS > . Entonces: 

 

   ( ) ( )iFiF SS
21

≤        .,.....2,1 1Si =∀  

 

Demostración 

 Suponemos que 1S  y  112 −= SS . 

 

La función de distribución para  1S  será: 
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La función de distribución para  112 −= SS  será: 
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Entonces: 

 

*  Para  1<i    ⇒   ( ) ( )iFiF SS
21

=  

 

*  Para  21 <≤ i    ⇒    ( ) ( )iFiF SS
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<   
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 con   1,....,2,1 1 −= Sj . 

 

*  Para  11 −≥ Si     ⇒     ( ) ( )iFiF SS
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ya que:     ( ) =iFS
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    III. 4.-  FUNCIÓN CARACTERÍSTICA DEL MODELO DEL  BASTÓN ROTO 
 

Resultado 3 
 

Sea X una variable aleatoria que sigue la distribución de Bastón Roto, con  
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Entonces su función característica puede escribirse:  
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Demostración  
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    III. 5.- FUNCIÓN GENERATRIZ DE MOMENTOS DEL MOD ELO DEL  
BASTÓN ROTO 

 

Resultado 4 

 
Sea X una variable aleatoria que sigue la distribución de Bastón Roto, con  
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Entonces su función generatriz de momentos puede escribirse:  
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Demostración  
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    III. 6.- MEDIDAS DEL ANÁLISIS EXPLORATORIO DE D ATOS PARA LA 
DISTRIBUCIÓN DEL    BASTÓN ROTO 

      
 

      III. 6. 1.-   RESULTADOS SOBRE MEDIDAS DE POSICIÓN 
 

Resultado 5 
 

Para el modelo del Bastón Roto el percentilα es: 
10

S
P

⋅= α
α  

Demostración  
 

El percentil α  ( αP ) será una función  del número de especies. Es obvio que SP ≤≤ α1  

y que 
1001

1
...

1

11 α
α

αα ≥








+−
++

−
−

+
PSS

P

S

P

S
. 

 
Tenemos que: 

2

2

1

1
...

1

11

S

P

PSS

P

S

P

S
α

α

αα ≤








+−
++

−
−

+  

 

Por tanto:  
1002

2 αα ≥
S

P
 

 

De donde:   
10

S
P

⋅≥ α
α  

 
El resultado 5 junto con los corolarios 5.1, 5.2, 5.3, 5.4, 5.5, 5.6, 5.7, 5.8 y 5.9 

fueron publicados en Journal of Applied Statistics (Almorza y García, 2008). 

 
 

Corolario 5.1 
 
Como casos particulares, obtenemos: 

 
a) Para el modelo del Bastón Roto la mediana (Md) es   SM d 707.0≥ . 

 
b) Para el modelo del Bastón Roto el tercer cuartil (Q3) es   SQ 866.03 ≥ . 

 
c) Para el modelo del Bastón Roto el centil noventa ( )90C  es    SC 948.090 ≥ . 

 
d) Para el modelo del Bastón Roto el primer cuartil (Q1) es   SQ 5.01 ≥ . 

 
e) Para el modelo del Bastón Roto el centil diez ( )10C  es SC 316.010 ≥ . 
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Demostración  
 

a) Para el modelo del Bastón Roto la mediana es   SM d 707.0≥ . 

 
La mediana (Md) será una función  del número de especies. Es obvio que SM d ≤≤1 . 

 
Debemos encontrar cuándo se verifica que:        
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Tenemos que   
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Por tanto:  5.0
2

2

≥
S

M d  

 
De donde   SM d 707.0≥  

 
 
b) Para el modelo del Bastón Roto el tercer cuartil (Q3) es   SQ 866.03 ≥ . 

 
El tercer cuartil será una función  del número de especies.  
 
Debemos encontrar cuándo se verifica que:        
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Tenemos que   
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Por tanto:  75.0
2

2
3 ≥

S

Q
 

 
De donde   SQ 866.03 ≥  

 
 

c) Para el modelo del Bastón Roto el centil noventa ( )90C  es    SC 948.090 ≥ . 

 
El centil  noventa será una función  del número de especies.  
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Debemos encontrar cuándo se verifica que:      
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Tenemos que   
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Por tanto:  90.0
2

2
90 ≥

S

C
 

 
De donde   SC 948.090 ≥  

 
 

d) Para el modelo del Bastón Roto el primer cuartil (Q1) es   SQ 5.01 ≥ . 
 
El primer cuartil (Q1)   será una función  del número de especies. 
 
Debemos encontrar cuándo se verifica que:        
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Tenemos que   
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Por tanto:  25.0
2

2
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S
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De donde   SQ 5.01 ≥  
 
 
e) Para el modelo del Bastón Roto el centil ( )10C  diez es SC 316.010 ≥ . 

 
El centil diez ( )10C  será una función  del número de especies.  

 
Debemos encontrar cuándo se verifica que:        
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Tenemos que   
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Por tanto:  10.0
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2
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S
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De donde   SC 316.010 ≥  

 
 

Corolario 5.2 
 
Para el modelo del Bastón Roto el recorrido intercuartílico es  SRIQ 5.0≤  

   
 

Demostración 
 
Se tiene: SSSQQRIQ 5.05.013 =−≤−=  

   
 

Corolario 5.3 

Para el modelo del Bastón Roto el recorrido semi-intercuartílico es SRSIQ 4

1≤  

   
Demostración  

 
Como consecuencia del corolario anterior 

 

S
SSQQ

RSIQ 4

1

2

5.0

2
13 =−≤

−
=  

 
 

Corolario 5.4 
 
Para el modelo del Bastón Roto el recorrido semi-intercuartílico respecto de la mediana 
es 7072.0≤− dMSIQR . 

  
Demostración 
 

Como consecuencia de los corolarios 5.1 a)  y  5.2. 
 
Tenemos que SQQ 5.013 ≤−      y   SM d 707.0≥ , entonces: 

 

7072.0
707.0

5.013 =−≤
−

=− S

SS

M

QQ
R

d
MSIQ d
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      III. 6. 2.-  RESULTADOS SOBRE MEDIDAS DE ASIMETRÍA 
 

Los siguientes resultados demuestran que la asimetría es negativa en el modelo del 
Bastón Roto. 

 
Corolario 5.5 

 
Para el modelo del Bastón Roto, el estadístico de asimetría de Yule es compatible con: 

            0
2

231
1 <

−+
=

d

d

M

MQQ
H  si      SQ <1 . 

 
Demostración 

 
     Como consecuencia de los corolarios 5.1.a), 5.1.b) y 5.1.d). 

  
Corolario 5.6 
 

Para el modelo del Bastón Roto, el estadístico de asimetría de Kelly es compatible con:        

0
2

29010
3 <

−+
=

d

d

M

MCC
H       si     SC <10 . 

 
Demostración 

 
     Como consecuencia de los corolarios 5.1.a), 5.1.c) y 5.1.e). 
 

 

 

      III. 6. 3.-  OTRAS MEDIDAS DEL ANÁLISIS EXPLORATORI O DE DATOS 
 

Corolario 5.7 
 

a) Para el modelo del Bastón Roto las fronteras interiores son: 
 

a.1) Frontera interior inferior: SRQf IQINF 25.05.11 −≥−=  

a.2) Frontera interior  superior: SRQf IQSUP 75.15.13 ≤+=  

 
b) Para el modelo del Bastón Roto las fronteras exteriores son: 
 

b.1) Frontera exterior inferior: SRQF IQINF −≥−= 31  

b.2) Frontera exterior superior: SRQF IQSUP 5.233 ≤+=  

 

Demostración  
 
a.1) La frontera interior inferior es: SRQf IQINF 25.05.11 −≥−=  

Tenemos que SQ 5.01 ≥  y SRIQ 5.0≤ . Por lo que SRIQ 75.05.1 ≤ . Entonces: 

SSQRIQ 5.075.05.1 1 −≤−    ⇒   SQRIQ 25.05.1 1 ≤−  
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Multiplicando toda la expresión por (-1), tendremos:   SRQ IQ 25.05.11 −≥−  

 
a.2) La frontera interior  superior es: SRQf IQSUP 75.15.13 ≤+=  

Tenemos que  SQ 866.03 ≥    y    SRIQ 5.0≤ . Por lo que   SRIQ 75.05.1 ≤ . Entonces: 

 
SSRQ IQ 75.05.13 +≤+    ⇒     SRQ IQ 75.15.13 ≤+  

 
b.1) La frontera exterior inferior es: SRQF IQINF −≥−= 31  

Tenemos que  SQ 5.01 ≥    y    SRIQ 5.0≤ . Por lo que   SRIQ 5.13 ≤ . Entonces: 

  
SSQRIQ 5.05.13 1 −≤−    ⇒   SQRIQ ≤− 13  

 
Multiplicando toda la expresión por (-1), tendremos:   SRQ IQ −≥− 31  

 
b.2) La frontera exterior superior es: SRQF IQSUP 5.233 ≤+=  

Tenemos que  SQ 866.03 ≥    y    SRIQ 5.0≤ . Por lo que   SRIQ 5.13 ≤ . Entonces: 

 
SSRQ IQ 5.133 +≤+    ⇒     SRQ IQ 5.233 ≤+  

 
 

Corolario 5.8 
 

Para el modelo del Bastón Roto, el promedio de cuartiles será SQ 683.0≥ . 

 

 Demostración 
 
Como consecuencia  de los corolarios 5.1.b) y 5.1.d), sabemos que:  SQ 5.01 ≥      y 

SQ 866.03 ≥ .  Entonces: 

SQQ 366.131 ≥+  

Tendremos que     S
QQ

Q 683.0
2

31 ≥
+

=  

 
 

Corolario 5.9 
 

Para el modelo del Bastón Roto, la trimedia será STRI 695.0≥ . 

 

 Demostración 
 
Como consecuencia de los corolarios 5.1.a) y 5.8, sabemos que: SM d 707.0≥  y 

SQ 683.0≥ . Entonces: 
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SMQ d 39.1≥+   
 

 Tendremos que       
 
 
 

 

 

IV.-RESULTADOS PARA LAS MEDIDAS DE DIVERSIDAD 
EN EL AJUSTE DE LA DISTRIBUCIÓN DEL BASTÓN ROTO 
 
 
    IV. 1.- ANTECEDENTES 
 
 En el modelo del Bastón Roto, al igual que en las distribuciones en serie 
logarítmica y normal logarítmica, se utiliza el test de bondad de ajuste χ 2 para 
comparar las frecuencias observadas y esperadas en las clases de abundancia. 
 
Para la aplicación práctica del modelo, el procedimiento a seguir es: 
 
 1.- El primer paso es asignar las especies observadas a las clases de abundancia. 
 2.- Después, es necesario calcular el número esperado de especies que presentan 
un individuo, dos individuos, etc.    
       

Se realiza usando la fórmula: 

    S(n) = [ ]NSS )1( −
2

1
−








 −
S

N

n
 

 
donde S(n) es el número de especies en la clase de abundancia que presenta n 
individuos. 
 
 Cuando se ha completado el número de especies esperado, se anota al lado del 
número de especies observado, en forma de clases de abundancia y después se realiza el 
test de bondad de ajusteχ 2.  
 

 

    IV. 2.- SITUACIÓN ACTUAL 
  

► Almorza y Peinado (2001 a) presentan un estudio sobre la diversidad, 
calculada según el índice recíproco de Simpson,'D , en el modelo del Bastón Roto. El 
resultado obtenido se basa en la importancia que tiene el número de especies que 
intervienen en el modelo y su relación con la diversidad. Es un resultado útil, ya que 
facilita el cálculo de la planicidad. Además constituye un contraste que puede utilizarse 
para establecer si el resultado que proporciona cualquiera de los tests utilizados para 
evaluar la facilidad del ajuste al modelo del Bastón Roto, para dos o más poblaciones, 

S
MQ

TRI d 695.0
2

≥+=
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es correcto. Por otra parte, si el resultado obtenido es aplicado antes de realizar el ajuste, 
puede indicar la validez del uso del modelo del Bastón Roto. 

 
 
Teorema 1 

 
La diversidad medida por el índice recíproco de Simpson en una población que 

se ajuste al modelo del Bastón Roto, depende sólo del número de especies y tiene la 
expresión: 

       
kS

S
D

−
=

2
'

2

 ,  donde  k = ln(S) + 0.577 +
S

5.0
 

 

 
Teorema 2 

 
Dadas dos situaciones con  S1 y S2 especies respectivamente, tales que S1 ≤ S2, en 

el caso de ajuste al modelo del Bastón Roto, se verifica para los índices recíprocos de 
Simpson, 1'D y 2'D  respectivamente, que 21 '' DD ≤ . 
 

  
 ► Almorza et al. (2001 b) extienden el resultado anterior al caso del índice 
directo de Simpson, D, en las mismas consideraciones obteniendo el siguiente resultado. 

 
 

Teorema 3 
 

 La diversidad medida por el índice de Simpson en una población que se ajusta 
al modelo del Bastón Roto, depende de forma directa y exclusiva del número de 
especies. 
 
 

Teorema 4 
 

Dadas dos situaciones con  S1 y S2 especies respectivamente, tales que 21 SS ≤ , 
en el caso de ajuste al modelo del Bastón Roto, se verifica para los índices directos de 
Simpson, 1D y 2D  respectivamente, que 21 DD ≤ . 
 
 

►Colwell en 2000 creó el software RangeModel y el correspondiente manual. 
El Range Model es un uso animado, gráfico diseñado para demostrar el mecanismo 
entre el efecto mid-domain: el aumento de solapamientos de rangos de especies a través 
del centro de un dominio geográfico compartido debido a restricciones geométricas de 
contorno, en relación con la distribución de los tamaños de rangos de las especies y 
puntos medios. También se puede utilizar como herramienta analítica. 
 
 ►Pisces Conservation Ltd. en 2002 creó el software Species Diversity and 
Richness (versión 3). Esta versión incluye, aparte de un manual, una DEMO con la que 
es posible trabajar durante un tiempo aunque con ciertas limitaciones.  
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 Species Diversity and Richness está diseñado tanto para profesionales de la 
ecología como para estudiantes. Los métodos que se ofrecen se extienden desde lo más 
familiar, tal como el cálculo de varios índices de diversidad a los más recientes 
desarrollos. 

 
Species Diversity and Richness versión 3, se completó en noviembre de 2002 y 

ofrece distintas mejoras. Entre otras, los gráficos de k-dominancia (que la DEMO no 
permite representar). 
  

Species Diversity and Richness versión 4, finalizada en enero de 2006 incluye  
otras mejoras. 
 
 En el Anexo I se utiliza el software Species Diversity and Richness versión 4. en 
la resolución de ejemplos de aplicación que ilustran el trabajo teórico desarrollado 
(Capítulos I y II). 
 

 

    IV. 3.- RESULTADOS 
 
Se considerará un hábitat ocupado por N individuos pertenecientes a S especies 

distintas. Las especies se ordenarán en orden creciente de abundancia, siendo Ni el 
número de individuos de la especie i-ésima, i = 1, 2,..., S. Se tendrá así que 

SNNN ≤≤≤ ...21  donde ....21 NNNN S =+++  

 
 El modelo de diversidad del Bastón Roto estima los valores Ni  mediante la 
expresión: 
 

   








+−
++

−
+

−
+=

1

1
...

2

1

1

11

iSSSSS

N
Ni                                 (5) 

para  i = 1, 2,..., S. 
 

Como medida de diversidad en el modelo del Bastón Roto se va a emplear el 
índice de Shannon, que queda definido por: 

    

  i

S

i
i ppH ln

1
∑

=

−=                                                                           (6)  

 
En este sentido hemos obtenido los siguientes resultados: 
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     IV. 3. 1.- RESULTADO SOBRE EL ÍNDICE DE SHANNON2 
 

Resultado 6 
 
 Si 21 SS > , con 1, 21 ≥SS , entonces: 
 
   )()( 21 SS HH >  

La demostración se inicia en el modelo del Bastón Roto que se establece en (5). 
De aquí se obtiene la probabilidad de que un individuo seleccionado al azar de una 
población que sigue la distribución del Bastón Roto, pertenezca a la especie i, viene 
dada por: 
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con  ,,...,2,1,10 Sipi =∀≤≤  donde ,1
1

=∑
=

S

i
ip ,, jipp ji ≤∀≤  con i, j = 1, 2,..., S. 

 
 Para la demostración tomaremos S1 y S2 = S1 - 1  y obtendremos las expresiones 
del índice de Shannon para ambos valores.  
 
 Para  S1 el índice de Shannon será:  
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2 El índice de Shannon se encuentra definido en el Apartado I.2.2.2.7. del Capítulo I. 
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Para S2 = S1 - 1  el índice de Shannon será: 
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Tenemos  que:  
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Comparando, entonces, los factores semejantes de A y de B, tendremos: 
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De igual forma con cada uno de los factores, tenemos que también el último guarda la 
misma relación, por tanto será: 
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Por tanto, llegamos a la conclusión de que A es menor que B. 
 

Como consecuencia y teniendo en cuenta las propiedades de los logaritmos, 
tendremos que la expresión (8) es mayor que la (9) y así queda probado que 

)()( 21 SS HH > . 

  
 
 IMPORTANCIA DEL RESULTADO  

 
Este resultado se vincula con los obtenidos por Almorza y Peinado (2001 a) 

sobre el índice recíproco de Simpson, y Almorza (2001 b) sobre el índice de Simpson. 
 
De esta forma, dadas dos situaciones con S1 y S2 especies respectivamente, tales 

que 21 SS ≤ , en el caso de ajuste al modelo de Bastón Roto, se verifica que 

;'' 21 DD ≤ 21 DD ≤  y 21 HH ≤ (para el índice recíproco de Simpson, índice de Simpson 
e índice de Shannon, respectivamente). 

 
El trabajo inicial, Almorza y Peinado (2001 a) fue publicado por la revista 

Información Tecnológica.  
 
 
      IV.3. 2.- RESULTADO SOBRE EL ÍNDICE EXPONENCIAL DE SHANNON3 

 

 Resultado 7 
 

Sean 1 2,S S  con 1 2S S> . Entonces:   ( ) ( )21 SS
HH ee >  

 
Demostración 

 
Se demostró en el resultado 6 que  )()( 21 SS HH > . Por tanto basta con tener en cuenta las 

propiedades de la función exponencial para obtener:   ( ) ( )21 SS
HH ee >  

 
                                                 
3 El índice exponencial de Shannon se encuentra definido en el Apartado I.2.2.2.7. del Capítulo I. 
 



Capítulo II: La distribución del Bastón Roto 

 127 

      IV. 3. 3.- RESULTADO SOBRE EL ÍNDICE DE MARGALEF4 

 

Resultado 8 
 
Sean 1 2,S S  con 1 2S S> . Entonces:   ( ) ( )21 SDSD mgmg >  

 
Demostración 

 
Teniendo en cuenta que  1 2S S> . Se verificará que 11 21 −>− SS . 
Dividiendo en ambos miembros de la desigualdad por Nln , tendremos: 

 
    

 
 

 
 

      IV. 3. 4.- RESULTADOS SOBRE EL ESTADÍSTICO Q5 

 

Resultado 9 
 
El valor del índice Q en el modelo del Bastón Roto es: 
 

2log

5.0 S
Q ≥  

 
Demostración 

 
Teniendo en cuenta que SSQQ 5.013 −≤− como se demostró en el corolario 5.2 y por 

tanto SSQQ 5.0loglogloglog 13 −≤− . 

 

Tenemos que  
S

S

Q

Q

5.0
loglog

1

3 ≤    por lo que    2loglog
1

3 ≤
Q

Q
 

 

Entonces     
2log

5.0 S
Q ≥  

 
 
 
 
 
 
 
                                                 
4 El índice de Margalef se encuentra definido en el Apartado I.2.2.2.2. del Capítulo I. 
 
5 El estadístico Q se encuentra definido en el Apartado I.2.2.2.6. del Capítulo I. 
 

N

S

N

S

ln
1

ln
1 21 −>−
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      IV. 3. 5.- RESULTADOS SOBRE EL ESTADÍSTICO Q MODIFI CADO6 
 

Resultado 10 
 
El valor del estadístico Q  modificado en el modelo del Bastón Roto es: 
  

164.3log

5.0
'

S
Q ≥  

  
Demostración 

 
Teniendo en cuenta que SSCC 316.01090 −≤−   como se demostró en el 

corolario 5.1. c) y el corolario 5.1.d) y  por tanto  SSCC 316.0loglogloglog 1090 −≤− . 

Tenemos que  
S

S

C

C

316.0
loglog

10

90 ≤     por lo que    164.3loglog
10

90 ≤
C

C
 

 

Entonces       
164.3log

5.0
'

S
Q ≥  

 
 
 

 

                                                 
6 El estadístico Q modificado se encuentra definido en el Apartado I.2.2.2.6. del Capítulo I. 
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I.- INTRODUCCIÓN 
 

A partir del modelo de Pielou se obtiene la distribución de Pielou como una 
distribución de probabilidad. Los resultados son homólogos a los obtenidos para la 
distribución del Bastón Roto se incorporan en este capítulo para la distribución de 
Pielou. 

 
Definición 

 
En el modelo de Pielou la probabilidad de encontrar un individuo de la especie i 

en el hábitat de estudio es ∑
−

= −
=

iS

k
i kSS

p
0

11
 donde 0 ≤  pi ≤  1,  ∀  i = 1, 2,...., S  

y∑
=

s

i
ip

1

= 1,   pi ≥  pj , ∀  i ≤  j ,  con   i, j =1, 2,…, S. 

 
En el Apartado II de este Capítulo determinaremos la distribución del modelo de 

Pielou como distribución de probabilidad, asimismo obtendremos la función de 
distribución y se compararán las funciones de distribución para dos poblaciones en este 
modelo.  

 

La diversidad medida por el índice de Shannon en una población que se ajuste al 
modelo de Pielou, depende sólo del número de especies, por lo que dados dos hábitats 
con S1 y S2 especies respectivamente, tales que S1 > S2, en el caso del ajuste al modelo 
de Pielou, se verifica para los índices de Shannon que ( ) ( )21 SS HH > . 

 
 Haciendo uso de este resultado, demostraremos, de igual manera y bajo las 

mismas condiciones para el índice exponencial de Shannon, que se verifica que 
( ) ( )21 SS HH

ee > . 
 
  De esta misma manera determinaremos resultados similares para el índice 
recíproco, el índice directo de Simpson y el índice de Margalef en dos poblaciones que 
se ajustan al modelo de Pielou. 
 

El Capítulo incluye algunos resultados sobre medidas del análisis exploratorio 
de datos para la distribución de Pielou.  
 
 
 

II.- LA DISTRIBUCIÓN DE PIELOU 
 
 

El tratamiento del modelo de Pielou como distribución de probabilidad es un 
enfoque novedoso y que hemos incorporado en este trabajo. En el resultado 11 se 
prueba que es una función de probabilidad, cuestión básica para el desarrollo de los 
posteriores resultados. Se ha publicado en Transactions on Ecology and the 
Environment (Almorza y García, 2005). En el mismo artículo se incluyeron algunos de 
los resultados que siguen y que se especificarán en el texto. 
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    II. 1.- EL MODELO DE PIELOU COMO DISTRIBUCIÓN D E 
PROBABILIDAD  

 
Resultado 11 

 
 Sea X una variable aleatoria que sigue la distribución del modelo de Pielou, con 






 ++
−

+=
iSSS

pi

1
...

1

111
  con 1>S . Se verifica que:   

 
 0 ≤  pi ≤  1,  ∀  i = 1,2,...., S  y   pi ≥  pj , ∀  i ≤  j ,  con i, j =1, 2,…, S.  
 
 

Demostración 
 

Para ver que efectivamente se trata de una función de probabilidad, basta 

demostrar que  1
1

=∑
=

S

i
ip . Entonces: 

 

=∑
=

S

i
ip

1





 ++
−

+ 1....
1

111

SSS
+ 




 ++
−

+
2

1
....

1

111

SSS
+ 




 ++
−

+
3

1
....

1

111

SSS
+.........+ 

 

+ 






−
+

1

111

SSS
+ 






SS

11
= 1

1
1

2

2
......

2

2

1

11 =⋅=




 +++
−
−+

−
−+ S

SS

S

S

S

S

S

S
 

 
 

    II. 2.- FUNCIÓN DE DISTRIBUCIÓN DEL MODELO DE P IELOU 
 

Definición 
 

Sea X una variable aleatoria que sigue la distribución del modelo de Pielou, con 






 ++
−

+=
iSSS

pi

1
...

1

111
  con  S > 1 y .,.....,1 Si =  

 
Entonces su función de distribución es: 
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( )

( )

( )

[ ]

























=






 −+−






 −+
−
−+−






 +++++
−

+






 ++++
−

+






 +++
−

+

=

1
1

1
11

2
1

221

...................

111
4

3
......

1

331

11
3

2
......

1

221

1
2

1
........

1

111

0

S
S

S
S

S

S

S
S

S

S

S

S

SSS

SSS

SSS

iFS        con              



























≤

<≤−

−<≤−

<≤

<≤

<≤

≤

iS

SiS

SiS

i

i

i

i

1

12

.............

43

32

21

1

 

 
 

 
    II. 3.- COMPARACIÓN DE LAS FUNCIONES DE DISTRIB UCIÓN PARA 
DOS POBLACIONES EN EL MODELO DE PIELOU 

 
El resultado 12 se ha publicado en Transactions on Ecology and the 

Environment (Almorza y García, 2005).  
 
Resultado 12 

 
 Sean 1S  y  2S  los tamaños de dos poblaciones con  S1 > S2, en el caso del 

modelo de Pielou, se verifica que:  

( ) ( )iFiF SS
21

≤        .,.....2,1 1Si =∀  

Demostración 

 Suponemos que S1 y S2 = S1-1. El resultado será probado por inducción. 

Si 1i <   entonces ( ) ( )
1 2S SF i F i=  

 
Si 1 2i≤ <  ⇒ ( ) ( )

1 2S SF i F i<   ya que: 

 

( ) =iFS1

1 1 1

1 1 1 1
... 1

1 2S S S

 
+ + + + < −  1 1 1

1 1 1 1
... 1

1 1 2 2S S S

 
+ + + + − − − 

( )iFS2
=  

En general, si  1j i j≤ < +  entonces  ( ) ( )
1 2S SF i F i<  con 11,2,... 1j S= − , ya que: 
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( )
1

1 1 1

1
...

1 1S

j j j
F i j

S S S j

 
= + + + + − + 

 

( )
2

1 1 1

1
...

1 1 2 1S

j j j
F i j

S S S j

 
= + + + + − − − + 

 

 
Si 1 1i S≥ −    entonces   ( ) ( )

1 2S SF i F i<   ya que: 

 

( ) ( )
1

1
1

1 1

1 1
1S

S
F i S

S S

 −= + − 
 

     y  ( )
2

1SF i =  

 

Si 1i S≥    entonces   ( ) ( )
1 2S SF i F i=  

 
 

    II. 4.- MEDIDAS DEL ANÁLISIS EXPLORATORIO DE DA TOS PARA EL 
MODELO DE PIELOU 

      
 

      II. 4. 1.- RESULTADOS SOBRE MEDIDAS DE POSICIÓN 
 

Resultado 13 

Para el modelo de Pielou el percentilα es: 
( ) ( )

2
25

33 2 S
SS

P

α

α

−+−+
≥  

Demostración  
 

El percentil α  ( αP ) será una función  del número de especies. Es obvio que SP ≤≤ α1   

 

y que
1001

....
21

1 α
α

α

αααα ≥







+

+−
++

−
+

−
+ P

PS

P

S

P

S

P

S

P

S
. 

 
Tenemos que: 
 

( )3
1

....
21

1 +−≤







+

+−
++

−
+

−
+ α

α
α

α

αααα PS
S

P
P

PS

P

S

P

S

P

S

P

S
 

 
Por tanto: 

( ) 0
100

32 ≥−++− SPSP
α

αα  

 
Resolviendo la inecuación, la raíz que nos sirve es: 
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( ) ( )

2
25

33 2 S
SS

P

α

α

−+−+
≥  

 
Los corolarios 13.1, 13.2, 13.3, 13.4, 13.5, 13.6 y 13.7  fueron publicados en 

Transactions on Ecology and the Environment (Almorza y García, 2005).  
 

Corolario 13.1 
 
Como casos particulares, obtenemos: 

 

a) Para el modelo de Pielou la mediana es  
( )

2

943 2 ++−+≥ SSS
M d . 

 

b) Para el modelo de Pielou el tercer cuartil (Q3) es  
( )

2

933 2

3

++−+≥ SSS
Q . 

 

c) Para el modelo de Pielou el centil noventa ( )90C  es  
( )

2

94.23 2

90

++−+≥ SSS
C . 

 

d) Para el modelo de Pielou el primer cuartil (Q1) es  
( )

2

953 2

1

++−+≥ SSS
Q . 

 

e) Para el modelo de Pielou el centil diez (C10) es  
( )

2

96.53 2

10

++−+≥ SSS
C  . 

 
 Demostración 

a) Para el modelo de Pielou la mediana es  
( )

2

943 2 ++−+≥ SSS
M d  . 

La mediana será una función del número de especies. Es obvio que SM d ≤≤1 .  

 
Debemos encontrar cuándo se verifica que: 

 

            5.0
1

....
21

1 ≥







+

+−
++

−
+

−
+ d

d

dddd M
MS

M

S

M

S

M

S

M

S
 

 
Tenemos que 
 

( )3
1

....
21

1 +−≤







+

+−
++

−
+

−
+ d

d
d

d

dddd MS
S

M
M

MS

M

S

M

S

M

S

M

S
 

 
Por tanto 

( ) 05.032 ≥−++− SMSM dd  
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Resolviendo la inecuación, la raíz que nos sirve es: 
 

( )
2

943 2 ++−+≥ SSS
M d  

b) El tercer cuartil (Q3), para el modelo de Pielou, es  
( )

2

933 2

3

++−+≥ SSS
Q  

El tercer cuartil será una función del número de especies. Debemos encontrar cuándo se 
verifica que: 

  

75.0
1

....
21

1
3

3

3333 ≥







+

+−
++

−
+

−
+ Q

QS

Q

S

Q

S

Q

S

Q

S
 

 
Tenemos que: 
 

( )3
1

....
21

1
3

3
3

3

3333 +−≤







+

+−
++

−
+

−
+ QS

S

Q
Q

QS

Q

S

Q

S

Q

S

Q

S
 

 
Por tanto: 

( ) 075.03 3
2
3 ≥−++− SQSQ  

 
Resolviendo la inecuación, la raíz que nos sirve es: 
 

( )
2

933 2

3

++−+≥ SSS
Q  

 

c) Para el modelo de Pielou el centil noventa ( )90C  es: 
( )

2

94.23 2

90

++−+≥ SSS
C  

El centil noventa será una función del número de especies. Debemos encontrar cuándo 
se verifica que: 
 

9.0
1

....
21

1
90

90

90909090 ≥







+

+−
++

−
+

−
+ C

CS

C

S

C

S

C

S

C

S
 

 
Tenemos que: 
 

( )3
1

....
21

1
90

90
90

90

90909090 +−≤







+

+−
++

−
+

−
+ CS

S

C
C

CS

C

S

C

S

C

S

C

S
 

 
Por tanto: 

( ) 09.03 90
2
90 ≥−++− SCSC  

 
Resolviendo la inecuación, la raíz que nos sirve es: 
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( )
2

94.23 2

90

++−+≥ SSS
C  

 

d) El primer cuartil ( 1Q ), para el modelo de Pielou, es: 
( )

2

953 2

1

++−+≥ SSS
Q  

El primer cuartil será una función del número de especies. Debemos encontrar cuándo 
se verifica que: 

25.0
1

....
21

1
1

1

1111 ≥







+

+−
++

−
+

−
+ Q

QS

Q

S

Q

S

Q

S

Q

S
 

 
Tenemos que: 
 

( )3
1

....
21

1
1

1
1

1

1111 +−≤







+

+−
++

−
+

−
+ QS

S

Q
Q

QS

Q

S

Q

S

Q

S

Q

S
 

 
Por tanto: 

( ) 025.03 1
2
1 ≥−++− SQSQ  

 
Resolviendo la inecuación, la raíz que nos sirve es: 
 

( )
2

953 2

1

++−+≥ SSS
Q  

 

e) El centil diez ( )10C , para el modelo de Pielou, es: 
( )

2

96.53 2

10

++−+≥ SSS
C  

El centil diez será una función del número de especies. Debemos encontrar cuándo se 
verifica que: 

 

1.0
1

....
21

1
10

10

10101010 ≥







+

+−
++

−
+

−
+ C

CS

C

S

C

S

C

S

C

S
 

 
Tenemos que 
 

( )3
1

....
21

1
10

10
10

10

10101010 +−≤







+

+−
++

−
+

−
+ CS

S

C
C

CS

C

S

C

S

C

S

C

S
 

 
Por tanto: 

( ) 01.03 10
2
10 ≥−++− SCSC  

 
Resolviendo la inecuación, la raíz que nos sirve es: 
 

( )
2

96.53 2

10

++−+≥ SSS
C  
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Corolario 13.2 

Para el modelo de Pielou, el recorrido intercuartílico es:  
( )

2

953 2 +++−≤ SSS
RIQ  

 
Demostración 

 
Es trivial desde: 

  −≤ SRIQ

( ) =++−+
2

953 2 SSS ( )
2

953 2 +++− SSS
 

 
 
Corolario 13.3 

 
Para el modelo de Pielou, el recorrido semi-intercuartílico es 

 

( )
4

953 2 +++−≤ SSS
RSIQ  

 
Demostración 

 
Como consecuencia del resultado anterior. 
 
 

Corolario 13.4 
 
Para el modelo de Pielou, el recorrido semi-intercuartílico respecto a la mediana es: 

 

( )
( ) 943

953
2

2

++−+

+++−≤−
SSS

SSS
R

dMSIQ  

 
Demostración 

 
Como secuencia de los corolarios 13.1.a) y 13.2: 
 

( )
2

953 2 +++−≤ SSS
RIQ    y  

( )
2

943 2 ++−+≥ SSS
M d , entonces: 

 

≤
−

=−
d

MSIQ M

QQ
R

d

13 ( )
( ) 943

953
2

2

++−+

+++−

SSS

SSS
 

 
 

      II. 4. 2.- OTRAS MEDIDAS DEL ANÁLISIS EXPLORA TORIO DE DATOS 
 

Corolario 13.5 
 
a) Para el modelo de Pielou las fronteras interiores son: 
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a.1) Frontera interior inferior:
( )

4

95515
5.1

2

1

+++−−≥−= SSS
RQf IQINF  

         a.2) Frontera interior superior:
4

95397
5.1

2

3

+++−≤+= SSS
RQf IQSUP  

b) Para el modelo de Pielou las fronteras exteriores son: 

b.1) Frontera exterior inferior:
2

954122
3

2

1

+++−−≥−= SSS
RQF IQINF  

b.2) Frontera exterior superior:
2

95395
3

2

3

+++−≤+= SSS
RQF IQSUP  

 
Demostración 

a.1) La frontera interior inferior es:
( )

4

95515
5.1

2

1

+++−−≥−= SSS
RQf IQINF  

Sabemos que: 
( )

2

953 2

1

++−+≥ SSS
Q   y 

( )
2

953

2

3
5.1

2 +++−⋅≤ SSS
RIQ  

 

Entonces: 
( )

4

95515
5.1

2

1

+++−≤− SSS
QRIQ  

  

a.2) La frontera interior superior es: 
4

95397
5.1

2

3

+++−≤+= SSS
RQf IQSUP  

Sabemos que: 
( )

2

953

2

3
5.1

2 +++−⋅≤ SSS
RIQ  

Entonces: 
( )

2

953

2

3
5.1

2

3

+++−⋅+≤+ SSS
SRQ IQ  

 

b.1) La frontera exterior inferior es: 
2

954122
3

2

1

+++−−≥−= SSS
RQF IQINF  

 

Sabemos que: 
( )

2

953 2

1

++−+≥ SSS
Q   y  

2

95393
3

2 +++−≤ SSS
RIQ  

 

Entonces: 
2

953

2

95393
3

22

1

++−+−+++−≤− SSSSSS
QRIQ  

 

b.2) La frontera exterior superior es: 
2

95395
3

2

3

+++−≤+= SSS
RQF IQSUP  

Sabemos que:  
2

95393
3

2 +++−≤ SSS
RIQ  

 

Entonces: 
2

95395 2 +++−≤ SSS
FSUP  
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Corolario 13.6 
 
Para el modelo de Pielou, el promedio de cuartiles es: 
 

( ) 2 22 3 5 9 3 9

4

S S S S S
Q

+ − + + − + +
≥  

Demostración  
 
Como consecuencia de los corolarios 13.1.b) y 13.1.d), sabemos que:  
 

 
( )

2

953 2

1

++−+≥ SSS
Q    y  

( )
2

933 2

3

++−+≥ SSS
Q . Entonces: 

 

1Q 3Q+ ( ) 23 5 9

2

S S S+ − + +
≥ + ( ) 23 3 9

2

S S S+ − + +
 

 

Así:     
( )

4

939532

2

22
31 ++−++−+≥

+
= SSSSSQQ

Q  

 
 

Corolario 13.7 
 
Para el modelo de Pielou, la trimedia es: 
 

( )
8

942939534 222 ++−++−++−+≥ SSSSSSS
TRIM  

Demostración 

 
Como consecuencia de los corolarios 13.1.a), 13.1.b) y 13.1.d). 
 
 

( )
8

942939534

2

222 ++−++−++−+≥
+

= SSSSSSSMQ
TRIM d

 

 

 

II. 5.- RESULTADO SOBRE EL ÍNDICE DE SHANNON EN DOS 
POBLACIONES QUE SE AJUSTAN AL MODELO DE PIELOU 
 

Resultado 14 
 
 

Dadas dos situaciones con  S1 y S2 especies respectivamente, tales que S1 > S2, en 
el caso de ajuste al modelo de Pielou, se verifica para los índices de Shannon,( )1SH  y 

( )2SH  respectivamente, que ( ) ( )21 SS HH > . 
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Demostración 
 

Para la demostración tomaremos1S  y 112 −= SS  y obtendremos las expresiones 
del índice de Shannon para ambos valores.  
 
 Para 1S  el índice de Shannon será:  
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Bln−=                                     (11) 
 
Por tanto, llegamos a la conclusión de que A es menor que B. 
 

Como consecuencia y teniendo en cuenta las propiedades de los logaritmos, 
tendremos que la expresión (10) es mayor que la (11) y así queda probado que 

)()( 21 SS HH > . 
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    II. 6.- RESULTADO SOBRE EL ÍNDICE EXPONENCIAL D E SHANNON EN 
DOS POBLACIONES  QUE SE AJUSTAN AL MODELO DE PIELOU  
 

Resultado 15 
 
 

Dadas dos situaciones con  S1 y S2 especies respectivamente, tales que 21 SS > , 
en el caso de ajuste al modelo de Pielou, se verifica para los índices exponenciales de 

Shannon,  ( )1SH
e  y  ( )2SH

e  respectivamente, que ( ) ( )21 SS HH
ee > . 

 
Demostración 

 

Como consecuencia del resultado 14, )()( 21 SS HH > , obtenemos que  ( ) ( )21 SS
HH ee > . 

 
 
    II. 7.- RESULTADO SOBRE EL ÍNDICE RECÍPROCO DE SIMPSON EN 
UNA POBLACIÓN QUE SE AJUSTA AL  MODELO DE PIELOU 
 

Resultado 16 
 
 

La diversidad medida por el índice recíproco de Simpson en una población que 
se ajuste al modelo de Pielou, depende sólo del número de especies y tiene la expresión: 
 

       
kS

S
D

−
=

2
'

2

 ,  donde  k = ln(S) + 0.577 +
S

5.0
 

 
Demostración 

 
Estamos en una situación con N individuos en un hábitat con S especies 

distintas. Las especies se ordenan en orden decreciente de abundancia.  
 

 De aquí se obtiene que la probabilidad de que un individuo seleccionado al azar 
de una población que sigue el modelo de Pielou, pertenezca a la especie i, viene dada 
por: 
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i
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= 1,    pi ≥  pj ,     ∀    i ≤  j ,  con   i,j  =1,2,…,S. 

 
El índice recíproco de Simpson viene definido por: 
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 En el caso de que el hábitat esté ocupado por una sóla especie, S = 1, la diversidad 
será mínima y .1'=D  El máximo valor que puede tomar este índice ocurre cuando todas 
las especies tienen el mismo número de individuos, y entonces .' SD =    
 
 Para la demostración del Resultado 16 se comprueba primero que: 
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A continuación se va a desarrollar la expresión (12) dejando a un lado, por 

comodidad, el término 
2

1

S
 que es factor común de todos los sumandos. 

 
Efectuando los cuadrados de cada uno de los sumandos y ordenando los 

términos, resulta: 
 

( )
∑−∑ =−=∑

+−=

=++
−−

++
−

+
−

++

++

+
−−

++
−

+
−

++

++

+
−

+
−

++

+
−

++

++

++++
+−

++
−

+
−

+=

===

S

i

S

i

S

i i
S

i

i

i

i

iSSSS

iSSSS

SSS

SS

S

iSSSS

111

1
2

12112

2

2
......

2

2
.....

2

2

1

22

...........
2

2
.....

2

2

1

22

...........
2

2

1

22
1

22

2

1
2

1
....

1

1
.....

2

1

1

11

         (13)  

 

Teniendo en cuenta ahora el factor 
2

1

S
, se tiene probada la expresión (12). 

Ahora bien, ∑
=

S

i i1

1
  está relacionada con la constante  C = 0.577218, obtenida por Euler 

en 1734, de la siguiente forma:  
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y se puede comprobar que:  
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por lo tanto: 
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obteniéndose así que:  
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siendo:  

S
Sk

5'0
577'0ln ++=  

 
 

    II. 8.- RESULTADO SOBRE EL ÍNDICE RECÍPROCO DE SIMPSON EN 
DOS POBLACIONES QUE SE AJUSTAN AL  MODELO DE PIELOU  
 

El resultado 17 fue publicado en Transactions on Ecology and the Environment 
(Almorza y García, 2005).  
 

Resultado 17 
 

Dadas dos situaciones con  S1 y S2 especies respectivamente, tales que S1 ≤ S2, en 
el caso de ajuste al modelo de Pielou, se verifica para los índices recíprocos de 
Simpson, D’1 y D’2  respectivamente, que D’1 ≤ D’2. 
 
 

Demostración 
 
Tomemos 121 −= SS   y  2S  . Teniendo en cuenta el resultado 16, tendremos: 
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2

22
5.0

577.0ln
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Sk ++=  

 
Tenemos que: 
 

 *   ( ) 2
2

2
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 *    ( ) 22 212 SS <−  
 

*    consideramos que  21 kk ≅  
 

Entonces: 
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Dándose D’1 = D’2  cuando  S1 = S2. 
 
 
    II. 9.- RESULTADO SOBRE EL ÍNDICE DIRECTO DE SI MPSON EN UNA 
POBLACIÓN QUE SE AJUSTA AL  MODELO DE PIELOU 

 
 Resultado 18 

 
 “La diversidad medida por el índice de Simpson en una población que se ajusta 

al modelo de Pielou, depende de forma directa y exclusiva del número de especies”. 
 
 

Demostración 
 

Para su demostración se parte del resultado anterior (Almorza y Peinado, 2001 
a), de donde se tiene que  
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    II. 10.- RESULTADO SOBRE EL ÍNDICE DIRECTO DE SIMPSON EN DOS 
POBLACIONES QUE SE AJUSTAN AL  MODELO DE PIELOU 

 
El resultado 19 fue publicado en Transactions on Ecology and the Environment 

(Almorza y García, 2005).  
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Resultado 19 
 

Dadas dos situaciones con  S1 y S2 especies respectivamente, tales que 21 SS ≤ , 
en el caso de ajuste al modelo de Pielou, se verifica para los índices directos de 
Simpson, 1D  y 2D  respectivamente, que 21 DD ≤ . 
 
 
 Demostración 
 

A partir del resultado de Almorza y Peinado (2001 a), se tiene que en las 
condiciones del enunciado se verificará que 21 '' DD ≤ ; y considerando la 

relación
'

1
1

D
D −= , se tiene el resultado. 

 
 
    II. 11.- RESULTADO SOBRE EL ÍNDICE  DE MARGALEF   

 

Resultado 20 
 

Dadas dos situaciones con  S1 y S2 especies respectivamente, tales que S1 > S2, en 
el caso de ajuste al modelo de Pielou, se verifica para los índices de Margalef, ( )1SDmg  

y ( )2SDmg  respectivamente, que: ( ) ( )21 SDSD mgmg >  

 
 

Demostración 
 
Teniendo en cuenta que  S1 > S2. Se verificará que S1 – 1 > S2 – 1. 
 
Dividiendo en ambos miembros de la desigualdad por Nln , tendremos: 

 
    

 
 

con lo que queda probada la desigualdad. 
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I.- EJEMPLOS DE APLICACIÓN 
 
 
    I.1.- PRIMER CASO 

 
En este apartado obtendremos mediante tres colecciones de datos de distinto 

número de especies (S1 = 32,  S2 = 24  y  S3 = 15) las medidas de diversidad, la 
uniformidad y el SHE análisis. Para las tres colecciones de datos se verificó el ajuste de 
los datos al modelo del Bastón Roto. 
 

El acopio de datos de la primera colección (S1 = 32) se realizó de enero a marzo 
de 1989, en el ejido “X-Hazil y anexos”, que forma parte del municipio Felipe Carrillo 
Puerto en el estado de Quintana Roo (México). Dicho ejido tiene una dotación de 
55,295 ha. Estos datos están publicados en: Regeneración natural de especies arbóreas 
en una selva mediana subperennifolia perturbada por extracción forestal (Macario et al., 
1995). 
 

La segunda colección de datos (S2 = 24) se obtiene mediante simulación de datos 
para el modelo del Bastón Roto utilizando esta posibilidad del software Species 
Diversity and Richness versión 4.0. 

Los datos de la tercera colección (S3 = 15)  se recogen en una finca comercial 
ubicada en la región nororiental del Estado Guárico, en el municipio Las Mercedes del 
Distrito Infante, situada aproximadamente entre los paralelos 8º 52´ y 9º 15´ de latitud 
norte y los meridianos 66º 20´ y 66º 40´ de longitud oeste (Venezuela) (MARNR, 
1979). Se determinó la abundancia relativa de las especies existentes en el bosque, en un 
transecto (recorrido lineal imaginario sobre una parcela o terreno, sobre el cual se 
realiza un muestreo de algún organismo) de 200 m x 2 m (Müeller-Dumbois y 
Ellemberg, 1974), contando el número de individuos de cada especie arbórea presente 
en el área del transecto. Las especies encontradas fueron identificadas a posteriori en el 
Herbario del Departamento de Botánica de la Facultad de Agronomía de la Universidad 
Central de Venezuela. Estos datos están publicados en: Evaluación del bosque deciduo 
como recurso alimenticio para bovinos en los llanos centrales de Venezuela (Casado et 
al., 2001). 

El apartado finaliza con la comprobación de los resultados teóricos desarrollados 
en los capítulos anteriores para las tres colecciones de datos. 

El programa que se ha utilizado para la obtención de los resúmenes para las tres 
poblaciones es el software Species Diversity and Richness versión 4.0. 
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Especie Individuos por hectárea 
Bursera simaruba 53 
Manilkara zapota 46 
Metopium brownei 24 

Brosimum alicastrum 15 
Pouteria unilocularis 14 
Lysiloma latisiliqua 13 

Pseudobombax ellipticum 12 
Caesalpinia gaumeri 12 

Vitex gaumeri 12 
Gymnanthes lucida 11 
Coccoloba spicata 11 
Gliricidia sepium 10 
Ceiba aesculifolia 9 

Simira salvadorensis 8 
Swietenia macrophylla 7 
Psidium sartorianum 6 

Pouteria campechiana 6 
Swartzia cubensis 5 

Dendropanax arboreus 5 
Piscidia piscipula 5 
Simarouba glauca 4 
Alseis yucatanensis 4 
Zuelania guidonia 3 
Guettarda combsii 3 

Talisia olivaeformis 2 
Myrcianthes fragrans 2 

Protium copal 2 
Cordia dodecandra 1 

Lonchocarpus rugosus 1 
Ficus sp. 1 

Luehea speciosa 1 
Lonchocarpus xuul 1 

    
Tabla 13. Lista florística y número de individuos por hectárea en la selva estudiada del ejido “X-
Hazil y Anexos” Quintana Roo (México). 

 

 
 

Salida 1. Ajuste al modelo del Bastón Roto para los datos de México. 
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Especie Individuos 
Especie A 46 
Especie B 31 
Especie C 33 
Especie D 18 
Especie E 17 
Especie F 29 
Especie G 20 
Especie H 19 
Especie I 12 
Especie J 14 
Especie K 8 
Especie L 7 
Especie M 5 
Especie N 8 
Especie O 1 
Especie P 5 
Especie Q 8 
Especie R 2 
Especie S 8 
Especie T 2 
Especie U 1 
Especie V 2 
Especie W 2 
Especie X 2 

 
Tabla 14. Datos obtenidos mediante simulación utilizando el software Species Diversity and 
Richness versión 4.0 

 
 
 
 

 
 

Salida 2. Ajuste al modelo del Bastón Roto para los datos simulados. 
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Especie Individuos 

Acacia macracantha 86 

Choroleucon mangense 50 

Caesalpinia coriaria 36 

Mimosa tenuiflora 33 

Copernicia tectorum 22 

Senna atomaria 11 

Aspidosperma cuspa 12 

Pithecelloviun unguis-cati 10 

Guasuma tomentosa 7 

Prosopis juliflora 5 

Enterolobium cyclocarpun 6 

Acacia glomerosa 2 

Hematoxylon campechiano 3 

Albizia pistaciifolia 2 

Capparis flexuosa 2 
 

Tabla 15. Abundancia de las especies existentes en el bosque deciduo en la localidad de Las 
Mercedes, Estado Guárico (Venezuela). 

 
 
 

 
 

Salida 3. Ajuste al modelo del Bastón Roto para los datos de Venezuela. 
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I.1.A.-RESUMEN DE LOS RESULTADOS OBTENIDOS 
 
 

◙ DIVERSIDAD ALFA 
 

Los valores de las medidas de diversidad para las tres colecciones de datos 
descritas en el Apartado I.1. del  Anexo I. 
 
 
 

 

 S1 = 32 S2 = 24 S3 = 15 

Índice de 
Shannon 2.962 2.765 2.14 

Índice 
exponencial de 

Shannon 
19.33 15.88 8.497 

Índice recíproco 
de Simpson 13.67 13.2 6.327 

Índice de 
Margalef 5.407 4.032 2.474 

Estadístico Q 11.18 6.219 3.336 

Índice de 
Menhinick 1.82 1.386 0.8854 

 
 

Tabla 16. Valores de las medidas de diversidad. 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



Anexo I: Ejemplos de Aplicación 

 156 

• Índice de Shannon 
 

Observamos que los valores del índice de Shannon disminuyen a medida que el 
número de especies en las poblaciones disminuye ( )()()( 321 SSS HHH >> ). (En 

consonancia con el Resultado 6 obtenido en el Capítulo II).  
 
Todos los valores obtenidos para este índice están dentro de los valores usuales 

para datos ecológicos (1.5; 3.5)7. 
 

El índice indica una mayor diversidad de especies en la población (S1=32) y la 
de menor diversidad es S3 (S3=15). 

 
El máximo valor del índice de Shannon para la población S1 es Hmáx(S1) = 3.465, 

para la población S2 es Hmáx(S2) = 2.995 y para la población S3 es Hmáx(S3) = 2.708. Por 
tanto las tres poblaciones tienen alta diversidad debido a que el índice de Shannon 
considera a todas las especies por igual. Este índice da mucha importancia a las especies 
raras por lo que se obtiene que el sumando de las especies raras alcanzan un valor muy 
elevado dentro de la suma total, para cada una de las poblaciones. 

 
• Índice exponencial de Shannon 
 

Igual que ocurre con el índice de Shannon, los valores del índice exponencial de 
Shannon disminuyen a medida que el número de especies en las poblaciones disminuye 

( ( ) ( ) ( )321 SSS HHH
eee >> ). (En consonancia con el Resultado 7 obtenido en el Capítulo II).  

 
Todos los valores también están dentro de los márgenes esperados ya que el 

máximo en cada población se situaría en el número de especies de cada una de ellas8.  
 
El valor del índice exponencial de Shannon viene condicionado por el valor del 

índice de Shannon. Debido a la expresión del índice exponencial de Shannon también 
considera a todas las especies por igual, en cada población, y se tiene que las especies 
raras adoptan mucha importancia. Se obtiene que para cada población la diversidad es 
alta. 

 
• Índice recíproco de Simpson 

 
Los valores del índice recíproco de Simpson disminuyen a medida que el 

número de especies en las poblaciones disminuye (( ) ( ) ( )321 ''' SDSDSD >> ). (En 

consonancia con el Teorema 2 presentado en el Capítulo II).  
 

                                                 
7 El valor del índice de diversidad de Shannon suele estar entre 1.5 y 3.5 y raramente sobrepasa 

4.5 (Margalef, 1972). 
 

8 El índice exponencial de Shannon, Iex=eH alcanza el máximo cuando H = ln S  y  el mínimo en 
H = 0. Así, será Iex max=elogS = S  y  Iexmin=1. 
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Cuanto mayor sea este índice habrá mayor diversidad y la probabilidad de que 
dos individuos pertenezcan a la misma especie será menor. Observamos que hay mayor 
diversidad cuantas más especies tiene la población.  

 
La máxima diversidad ocurre cuando el valor del índice es igual al número de 

especies. Entonces podemos decir que la diversidad es media-alta para cada una de las 
poblaciones. 

 
El índice de Simpson considera a todas las especies por igual. Este índice da 

mucha importancia a las especies raras. 
 

• Índice de Margalef 
 

Los valores del índice de Margalef disminuyen a medida que el número de 
especies en las poblaciones disminuye ( ( ) ( ) ( )321 SDSDSD mgmgmg >> ). (En 

consonancia con el Resultado 8 obtenido en el Capítulo II).  
 

La máxima diversidad ocurre cuando el número de especies es igual al número 
de individuos (S = N), entonces el valor máximo que tomará el índice de Margalef es 

N

N
Dmg ln

1−= . Cuanto mayor sea el valor del índice, mayor será la riqueza y diversidad 

de especies.  
 
El máximo valor del índice de Margalef para la población S1 es Dmg máx(S1) = 

53.72, para la población S2 es Dmg máx(S2) = 52.42 y para la población S3 es Dmg máx(S3) = 
50.53. Según esto podemos concluir que la riqueza y diversidad es muy baja en todas 
las poblaciones.  
 

• Estadístico Q 
 

El estadístico Q proporciona un índice de la diversidad de la comunidad sin 
considerar ni a las especies muy abundantes ni a las muy raras. Los valores del 
estadístico Q variarán de 0 (no habrá diversidad) a S (la diversidad será máxima).  

 
En nuestro caso se trata de una diversidad intermedia en cada una de las 

poblaciones. El estadístico Q no considera ni las especies abundantes ni las especies 
raras, por lo que es razonable que la diversidad medida por este estadístico sea 
intermedia en cada una de las poblaciones. 
 

• Índice de Menhinick 
  

El valor máximo que tomará este índice es NDMh = . Como este índice es un 

indicador de la riqueza de especies, del resultado se desprende que la diversidad es baja 
en cada una de las poblaciones. Los valores del índice de Menhinick disminuyen a 
medida que el número de especies en las poblaciones disminuye 
( ( ) ( ) ( )321 SDSDSD MhMhMh >> ). 
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El máximo valor del índice de Menhinck para la población S1 es DMh máx(S1) = 
17.58, para la población S2 es DMh máx(S2) = 17.32 y para la población S3 es DMh máx(S3) = 
16.94.  
 
 La diversidad de especies sería mayor, en cada población, si fuera menor el 
número de individuos por especie (mayor número de especies).  
 

Kempton (1979) afirma que diferentes índices de diversidad pueden dar 
ordenaciones inconsistentes de un grupo de comunidades. Como se observa en este 
ejemplo para los distintos índices obtenemos distintos valores de diversidad. 
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◙ RIQUEZA DE ESPECIES 
 

Species Diversity and Richness ofrece una variedad de métodos para la 
estimación de la riqueza de especies. Los métodos más fiables son el Jacknife y Chao. 
Los resultados obtenidos con el método Chao de presencia/ausencia son casi tan buenos 
como los obtenidos con datos cuantitativos. 

 
Una estimación del número máximo de especies también es útil cuando se 

evalúa si la información que puede obtenerse de la continuación de muestreo justifica el 
costo. 

 
El programa también ofrece procedimientos de rarefacción para tener en cuenta 

diferencias en esfuerzo del muestreo al comparar el complemento de la especie de 
diversas muestras. 

 
 
 

 S1 = 32 S2 = 24 S3 = 15 
Estimador Chao 

cuantitativo 36.17 24.4 15 

Estimador Chao de 
presencia/ausencia 0 0 0 

Estimador de cobertura 
ACE 32.53 24.16 15 

Estimador de cobertura 
ICE 32.53 24.16 15 

Estadístico Jacknife de 
primer orden 32 24 15 

Estadístico Jacknife de 
segundo orden 0 0 0 

Estimador  Bootstrap 0 0 0 

Rarefacción asociada 
(versión finita) 31.98 23.99 15 

Rarefacción asociada 
(versión infinita) 29.6 22.58 14.54 

 
 

Tabla 17. Valores de los estimadores de riqueza de especies y para la rarefacción  de las tres 
colecciones de datos descritas en el Apartado I.1. del Anexo I. 

 
 
 

 
 



Anexo I: Ejemplos de Aplicación 

 160 

 Chao 1 Chao 2 ACE ICE 
Jacknife 
primer 
orden 

Jacknife 
segundo 
orden 

Bootstrap 

Sesgo 0.1303 -1 0.0165 0.0165 0 -1 -1 

Exactitud 0.0169 1 0.0002 0.0002 0 1 1 

 
 

Tabla 18. Valores del sesgo y la exactitud de los estimadores para los datos de la colección S1. 
 
 
 
 
 

 Chao 1 Chao 2 ACE ICE 
Jacknife 
primer 
orden 

Jacknife 
segundo 
orden 

Bootstrap 

Sesgo 0.0166 -1 0.0066 0.0066 0 -1 -1 

Exactitud 0.0002 1 0.00004 0.00004 0 1 1 

 
 

Tabla 19. Valores del sesgo y la exactitud de los estimadores para los datos de la colección S2. 
 
 
 
 
 

 Chao 1 Chao 2 ACE ICE 
Jacknife 
primer 
orden 

Jacknife 
segundo 
orden 

Bootstrap 

Sesgo 0 -1 0 0 0 -1 0 

Exactitud 0 1 0 0 0 1 0 

 
 

Tabla 20. Valores del sesgo y la exactitud de los estimadores para los datos de la colección S3. 
 
 
 
 



Anexo I: Ejemplos de Aplicación 

 161 

• Estimador Chao cuantitativo (Chao 1) 
 

El índice Chao 1 está basado en la abundancia, por lo que los datos que requiere 
se refieren a la abundancia de individuos que pertenecen a una determinada clase de 
muestra.  

 
Sabemos que el estimador de riqueza de especies de Chao 1 es una función del 

cociente de singletons9 y doubletons10  y superará a la riqueza de especies observada 
cuando la frecuencia relativa de singletons aumente.  

 
En la población S1 (S1=32) el número de singletons es 5 y el de doubletons es 3. 

En la población S2 (S2=24) el número de singletons es 2 y el de doubletons es 5. En la 
población S3 (S3=15) el número de singletons es 0 y el de doubletons es 2.  

 
Observamos, entonces que el valor del índice supera a la riqueza de especies en 

el caso de las poblaciones S1 y S2 que es donde la frecuencia de singletons es mayor. 
 
En las poblaciones S1 y S2 obtenemos que el Sesgo y la Exactitud para este 

estimador toman valores cercanos a cero .Para la población S3 obtenemos que el Sesgo y 
la Exactitud para este estimador toman valor cero. Esto nos indica que este estimador 
para cada una de las poblaciones es bastante eficaz en términos de sesgo y exactitud ya 
que los valores próximos a cero son los que indican la cercanía de la riqueza estimada a 
la riqueza verdadera. 

 
• Estimador Chao de presencia/ausencia (Chao 2) 
 

El índice Chao 2 está basado en la incidencia, es decir, sólo si está la especie y 
cuántas veces está esa especie en el conjunto de todas las muestras. En este caso es 
necesario conocer el número de especies encontradas en una muestra y el número de 
especies encontradas exactamente en dos muestras. 

 
Observamos que el valor del estimador para cada una de las poblaciones es cero 

ya que el estimador Chao 2 tiene sentido cuando en la población se han obtenido al 
menos dos muestras y nosotros sólo tenemos una muestra para cada población, en 
consecuencia para cada una de las poblaciones obtenemos que el Sesgo toma valor -1 y 
la Exactitud toma valor 1, lo que nos indica una subestimación de la riqueza.  

 
Por tanto, al disponer tan sólo de una muestra, el estimador para esta colección 

de datos no es eficaz en términos de sesgo ni de exactitud y no tiene sentido tratarle en 
este caso. 
 

• Estimador de cobertura ACE 
 

El estimador ACE es la proporción de todos los individuos de especies raras 
que no son singletons. El estimador de cobertura basado en abundancias, ACE, 
cuantifica la rareza. 
 

                                                 
9 Número de especies que están representadas por un único individuo en la muestra. 
10 Número de especies representadas por exactamente dos individuos en la muestra. 
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Tenemos que el valor de este estimador es algo superior con respecto al 
observado para S1 y S2. El valor del estimador es igual al valor observado para S3. 
 

En las poblaciones S1 y S2 obtenemos que el Sesgo y la Exactitud para este 
estimador toman valores cercanos a cero .Para la población S3 obtenemos que el Sesgo y 
la Exactitud para este estimador toman valor cero. Esto nos indica que este estimador 
para cada una de las poblaciones es bastante eficaz en términos de sesgo y exactitud ya 
que los valores cercanos a cero son los que indican la cercanía de la riqueza estimada a 
la riqueza verdadera. 
 

• Estimador de cobertura ICE 
 

El estimador de cobertura ICE es la proporción de todos los individuos en las 
especies infrecuentes que no son únicas. 
 

Tenemos que el valor de este estimador es algo superior con respecto al 
observado para S1 y S2. El valor del estimador es igual al valor observado para S3. 
 

En las poblaciones S1 y S2 obtenemos que el Sesgo y la Exactitud para este 
estimador toman valores cercanos a cero .Para la población S3 obtenemos que el Sesgo y 
la Exactitud para este estimador toman valor cero. Esto nos indica que este estimador 
para cada una de las poblaciones es bastante eficaz en términos de sesgo y exactitud ya 
que los valores próximos a cero son los que indican la cercanía de la riqueza estimada a 
la riqueza verdadera. 
 

• Estadístico Jacknife de primer orden  
 

Se basa en el número de especies que ocurren solamente en una muestra. El 
estadístico jacknife de primer orden está basado en incidencia, es decir, se basa en 
presencia y ausencia para cuantificar la rareza. 
 

Como para cada una de nuestras poblaciones se ha tomado una sola muestra, 
será m =1. Por tanto el segundo sumando de la expresión de estadístico será nulo. De 
esta manera el valor del estadístico en cada caso corresponderá al número de especies 
observado en la muestra para cada una de las poblaciones. 
 

En las poblaciones S1, S2 y S3 obtenemos que el Sesgo y la Exactitud para este 
estimador toman valor cero. Esto nos indica que este estimador para cada una de las 
poblaciones es eficaz en términos de sesgo y exactitud ya que los valores próximos a 
cero son los que indican la cercanía de la riqueza estimada a la riqueza verdadera. 

 
• Estadístico Jacknife de segundo orden  

 
Se basa en el número de especies que ocurren sólo en una muestra y el número 

de especies que ocurren exactamente en dos muestras. 
 

Como para cada una de nuestras poblaciones se ha tomado una sola muestra, 
será m =1. Por otra parte tenemos que Sobs = L en nuestro caso. El valor de M será cero 
ya que no tenemos dos muestras. De esta manera el factor ( )32 −m  nos dará en todos 
nuestros casos el valor -1 y así el primer y segundo sumando de la expresión del 
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estadístico se anularán, dando como valor del estadístico cero para cada una de nuestras 
poblaciones. 
 

Observamos que el valor del estimador para cada una de las poblaciones es cero 
ya que el estimador Jacknife de segundo orden tienen sentido cuando en la población se 
han obtenido al menos dos muestras y nosotros sólo tenemos una muestra para cada 
población, en consecuencia para cada una de las poblaciones obtenemos que el Sesgo 
toma valor -1 y la Exactitud toma valor 1, lo que nos indica una subestimación de la 
riqueza.  

 
Por tanto, al disponer tan sólo de una muestra, el estimador para esta colección 

de datos no es eficaz en términos de sesgo ni de exactitud y no tiene sentido tratarle en 
este caso. 

 
• Bootstrap   

 
Este estimador de la riqueza de especies se basa en la proporción de unidades de 

muestreo que contiene a la especie i, ip . El estimador bootstrap está basado en 

incidencia, es decir, se basa en presencia y ausencia para cuantificar la rareza. 
 
Observamos que el valor del estimador para cada una de las poblaciones es cero 

ya que el estimador Jacknife de segundo orden tienen sentido cuando en la población se 
han obtenido al menos dos muestras y nosotros sólo tenemos una muestra para cada 
población, en consecuencia para cada una de las poblaciones obtenemos que el Sesgo 
toma valor -1 y la Exactitud toma valor 1, lo que nos indica una subestimación de la 
riqueza.  

 
Por tanto, al disponer tan sólo de una muestra, el estimador para esta colección 

de datos no es eficaz en términos de sesgo ni de exactitud y no tiene sentido tratarle en 
este caso. 

 
• Rarefacción    

 
Este método estima cómo el número de especies en una muestra cambia con el 

número de individuos. Llega un momento en que si aumentamos el número de 
individuos de la muestra estandarizada (n), el número de especies esperado E(S) no 
aumenta. Este valor de (n) sería el valor límite. 
 

Primero todas las muestras se suman para formar una única muestra. Entonces se 
calcula el número medio de individuos en una sola muestra. El método exige que todas 
las muestras seleccionadas provengan de la misma población. El método, tanto para la 
versión finita (sin reemplazamiento) como para la infinita (con reemplazamiento), se 
utiliza para calcular el número de especies y también el número de aumentos de 
individuos.  
 

En la población S1 (S1=32):      
 
El número de especies estimado en una muestra aleatoria extraída sin reemplazo 

(versión finita) de 309 individuos distribuidos entre las 32 especies será de 31.98 con un 
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error estandar de 0.1271. Es decir el intervalo al 95% será de 
( ) ( )1071.32;8529.311271.098.31;1271.098.31 =+− . 

 
El número de especies estimado en una muestra aleatoria extraída con reemplazo 

(versión infinita) de 309 individuos distribuidos entre las 32 especies será de 29.6 con 
un error estandar de 1.289. Es decir el intervalo al 95% será de 
( ) ( )889.30;311.28289.16.29;289.16.29 =+− . 

 
 

 
 
Salida 4. Amplitud de los intervalos para la toma de muestra sin y con reemplazamiento en S1. 
 
 
En la población S2 (S2=24):     
  
El número de especies estimado en una muestra aleatoria extraída sin reemplazo 

(versión finita) de 300 individuos distribuidos entre las 24 especies será de 23.99 con un 
error estandar de 0.08186. Es decir el intervalo al 95% será de 
( ) ( )07186.24;90814.2308186.099.23;08186.099.23 =+− . 
 

El número de especies estimado en una muestra aleatoria extraída con reemplazo 
(versión infinita) de 300 individuos distribuidos entre las 24 especies será de 22.58 con 
un error estandar de 1.03. Es decir el intervalo al 95% será de 
( ) ( )61.23;55.2103.158.22;03.158.22 =+− . 

 
 

 
 

Salida 5. Amplitud de los intervalos para la toma de muestra sin y con reemplazamiento en S2. 
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En la población S3 (S3=15):      
 

El número de especies estimado en una muestra aleatoria extraída sin reemplazo 
(versión finita) de 287 individuos distribuidos entre las 15 especies será de 15 con un 
error estandar de 0.006049. Es decir el intervalo al 95% será de 
( ) ( )006049.15;993951.14006049.015;006049.015 =+− . 
 

El número de especies estimado en una muestra aleatoria extraída con reemplazo 
(versión infinita) de 287 individuos distribuidos entre las 15 especies será de 14.54 con 
un error estandar de 0.6361. Es decir el intervalo al 95% será de 
( ) ( )1761.15;9039.136361.054.14;6361.054.14 =+− . 

 
 

 
 

Salida 6. Amplitud de los intervalos para la toma de muestra sin y con reemplazamiento en S3. 
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◙ UNIFORMIDAD  
 

La uniformidad explica en qué medida las especies son abundantes por igual. 
Describe la variabilidad en abundancia de especies. Una comunidad en la que todas las 
especies tienen aproximadamente el mismo número de individuos sería considerada 
uniforme.  El valor de la uniformidad es pequeño y se acerca a 0 (E = 0) cuando una 
especie domina sobre todas las demás en la comunidad y toma el valor 1 (E = 1) cuando 
todas las especies comparten abundancias similares (perfecta uniformidad). 
 

 

 S1 = 32 S2 = 24 S3 = 15 

Equidad de Pielou 0.8545 0.8701 0.7901 

El índice de McIntosh 0.8795 0.9036 0.8072 

El índice de Brillouin 0.854 0.8699 0.7876 

El índice de Heip 0.5912 0.647 0.5355 

El índice recíproco de 
Simpson 

0.4271 0.5498 0.4218 

El índice de NHC 0.1639 0.1573 0.1504 

El índice de Camargo 0.4744 0.5264 0.4286 

El índice de Smith y 
Wilson (Evar) 

0.4575 0.4255 0.3944 

El índice de Smith y 
Wilson (1-D) 

0.9536 0.9612 0.8989 

El índice de Smith y 
Wilson (-Ln D) 

0.7429 0.7992 0.6744 

 
Tabla 21. Valores de las medidas de uniformidad para las tres colecciones de datos descritas en el 
Apartado I.1. del  Anexo I. 

 
 
 

Puede ser dificil saber qué índice de uniformidad es mejor en cada contexto. 
Smith y Wilson (1996) encontraron que diversos índices produjeron resultados diversos 
por lo que llevaron a cabo una extensa serie de evaluaciones de las medidas disponibles 
utilizando una serie de criterios. Incluyeron cuatro exigencias (atributos esenciales) y 
diez rasgos deseables de medidas. 

 
Sin embargo, algunas medidas resultaron significativamente mejores. Que la 

medida sea independiente de la riqueza de especies era el criterio primario de  Smith y 
Wilson (1996).  
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• Equidad de Pielou 
 

La uniformidad entre las especies es bastante alta para cada una de las tres 
poblaciones, es decir, las especies comparten abundancias similares en cada una de 
nuestras tres poblaciones de estudio. 
 

• El índice de McIntosh 
 

La uniformidad entre las especies es bastante alta para cada una de las tres 
poblaciones, es decir, las especies comparten abundancias similares en cada una de 
nuestras tres poblaciones de estudio. 
 

• El índice de Brillouin 
 

La uniformidad entre las especies es bastante alta para cada una de las tres 
poblaciones, es decir, las especies comparten abundancias similares en cada una de 
nuestras tres poblaciones de estudio. 

 
• El índice de Heip 
 

El índice de uniformidad de Heip satisface la expectativa de lograr un valor bajo 
cuando la uniformidad sea baja. La uniformidad entre las especies es intermedia para 
cada una de las tres poblaciones de estudio. Habrá especies que compartan abundancias 
similares y otras especies no las compartan. 

 
• El índice recíproco de Simpson 
 

La uniformidad entre las especies es intermedia para cada una de las tres 
poblaciones de estudio. Habrá especies que compartan abundancias similares y otras 
especies no las compartan. 
 

• El índice de NHC 
 
En nuestro caso existe muy poca uniformidad para cada una de las tres 

poblaciones en estudio, es decir, parece que alguna especie domina sobre las demás en 
cada una de las tres poblaciones de estudio. 
 

• El índice de Camargo 
 

La uniformidad entre las especies es intermedia para cada una de las tres 
poblaciones de estudio. Habrá especies que compartan abundancias similares y otras 
especies no las compartan. 
 

• El índice de Smith y Wilson (Evar) 
 

La uniformidad entre las especies es intermedia para cada una de las tres 
poblaciones de estudio. Habrá especies que compartan abundancias similares y otras 
especies no las compartan. 
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• El índice de Smith y Wilson (1-D) 
 

La uniformidad entre las especies es bastante alta para cada una de las tres 
poblaciones, es decir, las especies comparten abundancias similares en cada una de 
nuestras tres poblaciones de estudio. 

 
• El índice de Smith y Wilson (-Ln D) 

 
La uniformidad entre las especies es intermedia para cada una de las tres 

poblaciones de estudio. Habrá especies que compartan abundancias similares y otras 
especies no las comparten. 

 
 
 

Se obtiene que los diferentes índices presentan resultados diversos. Encontramos 
que para algunos índices la uniformidad es alta mientras que para otros la uniformidad 
es intermedia. Que la medida sea independiente de la riqueza de especies era un criterio 
primario de Smith y Wilson (1996), y es satisfecho por la medida de uniformidad de 
Simpson recíproco. También cumplen el criterio de riqueza de especies y otras 
propiedades deseables el índice de Camargo y el índice Evar. 

 
Según ésto concluimos que la uniformidad es intermedia ya que la uniformidad 

para los índices de Simpson recíproco, Camargo y el índice Evar así lo indica. 
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◙ SHE ANÁLISIS 
 

El SHE análisis examina la relación entre la S (la riqueza de especie), H (el 
índice de diversidad de Shannon-Wiener) y E (la uniformidad utilizando el índice de 
uniformidad de Shannon-Wiener) en las muestras.  

 
El SHE análisis es útil para identificar los ecotones (regiones donde diversas 

comunidades ecológicas se intersectan) (Hayek y Buzas, 1997). Es también un método 
útil para probar si los datos se aproximan más al modelo normal logarítmico, a la serie 
logarítmica o al modelo del Bastón Roto de MacArthur.  

 
Magurran (2004) muestra cómo el SHE Análisis puede utilizarse para identificar 

el ajuste al modelo del Bastón Roto de MacArthur, el modelo normal logarítmico o a la 
serie logarítmica. Cada modelo presenta una respuesta diferente en  
uniformidad y en riqueza de especies con mayor muestreo. 

 
 
 
 

 S1 = 32 S2 = 24 S3 = 15 
H  2.962 2.765 2.14 

J = ln E - 0.5042 - 0.413 - 0.5683 
lnE / ln S - 0.1455 - 0.1299 - 0.2099 

 
Tabla 22. SHE análisis (relación entre S, H y E) para las poblaciones S1, S2 y S3 
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►Para la población S1 (S1=32):  
   

  La salida muestra una hoja de cálculo de manera que: 
 

• H = 2.962 es el valor obtenido para el índice de diversidad de Shannon. 
 

• Tenemos que 6040625.0
32

33.19 ===
S

e
E

H

, siendo eH  el índice exponencial de 

Shannon. Tomando logaritmos Ln E = Ln 0.6040625 = -0.5042. 
 

• La última casilla se refiere al cociente 
4657.3

5042.0

ln

ln −=
S

E
= -0.1455. 

 
►Para la población S2 (S2=24):  
   

La salida muestra una hoja de cálculo de manera que: 
 

• H = 2.765 es el valor obtenido para el índice de diversidad de Shannon. 
 

• Tenemos que 66166.0
24

88.15 ===
S

e
E

H

, siendo eH  el índice exponencial de 

Shannon. Tomando logaritmos Ln E = Ln 0.66166 = -0.4130. 
 

• La última casilla se refiere al cociente 
1780.3

4130.0

ln

ln −=
S

E
= -0.1299. 

 
►Para la población S3 (S3=15):  
   

La salida muestra una hoja de cálculo de manera que: 
 

• H = 2.14 es el valor obtenido para el índice de diversidad de Shannon. 
 

• Tenemos que 56646.0
15

497.8 ===
S

e
E

H

, siendo eH  el índice exponencial de 

Shannon. Tomando logaritmos Ln E = Ln 0.56646 = -0.5683. 
 

• La última casilla se refiere al cociente 
7080.2

5683.0

ln

ln −=
S

E
= -0.2099. 

 
 

Al disponer de una sola muestra no podemos concluir si hay ajuste al modelo del 
Bastón Roto, se necesitaría tener varias muestras con distintos números de especies, 
para comprobar que se trata del modelo del Bastón Roto, el valor de ln E debería 
mantenerse constante a lo largo de todas las muestras mientras que los valores de S y H 
cambiarían compensándose el uno con el otro.  
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I.1.B.-COMPROBACIÓN 
 

A partir del ejemplo que se propone en el Apartado I.1. de este Anexo, y dado 
que se verifica la hipótesis de ajustarse al modelo del Bastón Roto, se van a comprobar 
los siguientes resultados obtenidos e incorporados en este trabajo: 

 
1.- Resultado  (Resultado 6) 
 
Si 321 SSS >> , con 1,, 321 ≥SSS , entonces: 

 
   ( )321 )()( SSS HHH >>  

 
Comprobación  

 
En el ejemplo se comprueba que )( 1SH  = 2.962;  )( 2SH = 2.765; )( 3SH = 2.14 y como 

321 SSS >> , se satisface el resultado ya que ( )321 )()( SSS HHH >> .  

 
 

2.- Resultado (Resultado 7) 
 

Si 321 SSS >> , con 1,, 321 ≥SSS , entonces: 

 
( ) ( ) ( )321 SSS HHH

eee >>  
 
Comprobación  

 

En el ejemplo se comprueba que ( )1SH
e  =19.3366;   ( )2SH

e  =15.879 ;   ( )3SH
e  =8.4994 

y como 321 SSS >> , se satisface el resultado ya que ( ) ( ) ( )321 SSS HHH
eee >> . 

 
 
3.- Resultado (Resultado 8) 

 
Si 321 SSS >> , con 1,, 321 ≥SSS , entonces: 

 
( ) ( ) ( )321 SDSDSD mgmgmg >>  

 
Comprobación 

 
En el ejemplo se comprueba que ( )1SDmg  = 5.407;  ( )2SDmg = 4.032;  ( )3SDmg  = 2.474  

y como 321 SSS >> , se satisface el resultado ya que ( ) ( ) ( )321 SDSDSD mgmgmg >> . 

 
 
4.- Resultado (Teorema 2) 

 
Si 321 SSS >> , con 1,, 321 ≥SSS , entonces: 
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( ) ( ) ( )321 ''' SDSDSD >>  

 
Comprobación  

 
En el ejemplo se comprueba que ( ) 67.13' 1 =SD ; ( ) 2.13' 2 =SD ; ( ) 327.6' 3 =SD  y 

como 321 SSS >> , se satisface el resultado ya que  ( ) ( ) ( )321 ''' SDSDSD >> .   
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    I.2.- SEGUNDO CASO 
 

En este apartado obtendremos mediante dos colecciones de datos de distinto 
número de especies (S1 = 30,  S2 = 20) las medidas de diversidad, la uniformidad y el 
SHE análisis. Para las dos colecciones de datos se verificó el ajuste de los datos al 
modelo del Bastón Roto.  

 
Las colecciones de datos se han obtenido mediante simulación de datos para el 

modelo del Bastón Roto utilizando esta posibilidad del software Species Diversity and 
Richness versión 4.0. Se ha establecido que el número de muestras fuera 12 para cada 
una de las poblaciones y también se fijó el número de especies (S1 = 30,  S2 = 20). 

 
El apartado finaliza con la comprobación de los resultados teóricos desarrollados 

en los capítulos anteriores para las dos colecciones de datos. 

El programa que se ha utilizado para la obtención de los resúmenes para las dos 
poblaciones es el software Species Diversity and Richness versión 4.0. 
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Tabla 23. Datos obtenidos mediante simulación utilizando el software Species Diversity and 
Richness versión 4.0 para la población S1 =30. 

 
 

 
 

Salida 7. Ajuste al modelo del Bastón Roto para los datos simulados. 
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Tabla 24. Datos obtenidos mediante simulación utilizando el software Species Diversity and 
Richness versión 4.0 para la población S2 =20. 

 
 

 
 

 
 

Salida 8. Ajuste al modelo del Bastón Roto para los datos simulados. 
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I.2.A.-RESUMEN DE LOS RESULTADOS OBTENIDOS 
 
 

◙ DIVERSIDAD ALFA 
 

Taylor (1978); Kempton (1979) y Magurran (2004) realizan comparaciones 
sobre las ventajas relativas de los índices descritos debajo. El programa ofrece una 
selección de once medidas de diversidad alfa. A continuación se muestran sólo aquellas 
de las que hemos obtenido algún resultado teórico. 

 
 
 
 

 S1 = 30 S2 = 20 

Índice de 
Shannon 3.029 2.607 

Índice recíproco 
de Simpson 16.56 10.85 

Índice de 
Margalef 3.622 2.441 

Estadístico Q 10.2 6.462 

Índice de 
Menhinick 0.5477 0.4082 

 
Tabla 25. Valores de las medidas de diversidad para las dos colecciones de datos descritas en el 
Apartado I.2. del  Anexo I. 
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• Índice de Shannon 
 

Observamos que los valores del índice de Shannon disminuyen a medida que el 
número de especies en las poblaciones disminuye ( )()( 21 SS HH > ) (En consonancia con 

el Resultado 6 obtenido en el Capítulo II).  
 
Todos los valores obtenidos para este índice están dentro de los valores usuales 

para datos ecológicos (1.5; 3.5). 
 

El índice indica una mayor diversidad de especies en la población S1 (S1=30) y la 
de menor diversidad es S2 (S2=20). 

 
El máximo valor del índice de Shannon para la población S1 es Hmáx(S1) = 3.4 y 

para la población S2 es Hmáx(S2) = 2.99. Por tanto ambas poblaciones tienen alta 
diversidad debido a que el índice de Shannon considera a todas las especies por igual. 
Este índice da mucha importancia a las especies raras por lo que se obtiene que el 
sumando de las especies raras alcanza un valor muy elevado dentro de la suma total, 
para cada una de las poblaciones. 
 

• Índice exponencial de Shannon 
 

Los valores del índice de Shannon exponencial no se recogen en la tabla debido 
a que el software utilizado no nos da un valor del índice para todas las muestras 
conjuntamente sino para cada una de las muestras.  

 
Igual que ocurre con el índice de Shannon, los valores del índice exponencial de 

Shannon disminuyen a medida que el número de especies en las poblaciones disminuye 

( ( ) ( )21 SS HH
ee > ) (En consonancia con el Resultado 7 obtenido en el Capítulo II), para 

cada una de las muestras.  
 
Todos los valores también están dentro de los márgenes esperados ya que el 

máximo en cada población se situaría en el número de especies de cada una de ellas.  
 
El valor del índice exponencial de Shannon viene condicionado por el valor del 

índice de Shannon. Debido a la expresión del índice exponencial de Shannon también 
considera a todas las especies por igual, en cada población, y se tiene que las especies 
raras adoptan mucha importancia. Se obtiene que para cada muestra en cada una de las 
poblaciones la diversidad es alta. 

 
• Índice recíproco de Simpson 

 
Los valores del índice recíproco de Simpson disminuyen a medida que el 

número de especies en las poblaciones disminuye (( ) ( )21 '' SDSD > ) (En consonancia 
con el Teorema 2 presentado en el Capítulo II).  

 .  
Cuanto mayor sea este índice habrá mayor diversidad y la probabilidad de que 

dos individuos pertenezcan a la misma especie será menor. Observamos que hay mayor 
diversidad cuantas más especies tiene la población.  
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La máxima diversidad ocurre cuando el valor del índice es igual al número de 
especies. Entonces podemos decir que la diversidad es intermedia para cada una de las 
poblaciones. 

 
El índice de Simpson considera a todas las especies por igual. Este índice da 

mucha importancia a las especies raras. 
 

• Índice de Margalef 
 

Los valores del índice de Margalef disminuyen a medida que el número de 
especies en las poblaciones disminuye (( ) ( )21 SDSD mgmg > ) (En consonancia con el 

Resultado 8 obtenido en el Capítulo II).  
 
La máxima diversidad ocurre cuando el número de especies es igual al número 

de individuos (S = N), entonces el valor máximo que tomará el índice de Margalef es 

N

N
Dmg ln

1−= . Cuanto mayor sea el valor del índice, mayor será la riqueza y diversidad 

de especies.  
 
El máximo valor del índice de Margalef para la población S1 es Dmg máx(S1) = 

45.09 y para la población S2 es Dmg máx(S2) = 37.56. Según esto podemos concluir que la 
riqueza y diversidad es muy baja en ambas poblaciones.  
 

• Estadístico Q 
 

El estadístico Q proporciona un índice de la diversidad de la comunidad sin 
considerar ni a las especies muy abundantes ni a las muy raras. Los valores del 
estadístico Q variarán de 0 (no habrá diversidad) a S (la diversidad será máxima).  

 
En nuestro caso se trata de una diversidad intermedia en cada una de las 

poblaciones. El estadístico Q no considera ni las especies abundantes ni las especies 
raras, por lo que es razonable que la diversidad medida por este estadístico sea 
intermedia en cada una de las poblaciones. 
. 

• Índice de Menhinick 
  

El valor máximo que tomará este índice es NDMh = . Como este índice es un 

indicador de la riqueza de especies, del resultado se desprende que la diversidad es baja 
en cada una de las poblaciones. Los valores del índice de Menhinick disminuyen a 
medida que el número de especies en las poblaciones disminuye ( ( ) ( )21 SDSD MhMh > ). 

 
El máximo valor del índice de Menhinck para la población S1 es DMh máx(S1) = 

15.81, para la población S2 es DMh máx(S2) = 14.14, para cada una de las muestras. 
 
Observamos que los valores del índice para ambas poblaciones son próximos a 

cero, esto indica que el número de individuos es grande (N1 = 3000 y N2 = 2400). 
 

La diversidad de especies sería mayor, en cada población, si fuera menor el 
número de individuos por especie (mayor número de especies).  
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◙ RIQUEZA DE ESPECIES 
 

Species Diversity and Richness ofrece una variedad de métodos para la 
estimación de la riqueza de especies. Los métodos más usados son el Jacknife y Chao. 
Los resultados obtenidos con el método Chao  de presencia/ausencia son casi tan buenos 
como los obtenidos con datos cuantitativos. 

 
Una estimación del número máximo de especies también es útil cuando se 

evalúa si la información que puede obtenerse de la continuación de muestreo justifica el 
costo. 

 
El programa también ofrece procedimientos de rarefacción para tener en cuenta 

diferencias en esfuerzo del muestreo al comparar el complemento de la especie de 
diversas muestras. 

 
 
 
 

 S1 = 30 S2 = 20 
Estimador Chao 

cuantitativo 
0 0 

Estimador Chao 
de 

presencia/ausencia 
0 0 

Estimador de 
cobertura ACE 

30 20 

Estimador de 
cobertura ICE 

30 20 

Estadístico 
Jacknife de 

primer orden 
30 20 

Estadístico 
Jacknife de 

segundo orden 
30 20 

Estimador  
Bootstrap 

30.01 20 

Rarefacción 
asociada 

(versión finita) 
30 20 

Rarefacción 
asociada 

(versión infinita) 
29.99 20 

 
 

Tabla 26. Valores de los estimadores de riqueza de especies y para la rarefacción  de las dos 
colecciones de datos descritas en el Apartado I.2. del Anexo I. 
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• Estimador Chao cuantitativo (Chao 1) 
 

El índice Chao 1 está basado en la abundancia, por lo que los datos que requiere 
se refieren a la abundancia de individuos que pertenecen a una determinada clase de 
muestra.  
 

 

 
 

Salida 9. Gráfica del estimador Chao1 para la población S1 (S1 = 30). 

 
 
 

 
 

Salida 10. Gráfica del estimador Chao1 para la población S2 (S2 = 20). 

 
 
 

Sabemos que el estimador de riqueza de especies de Chao 1 es una función del 
cociente de singletons y doubletons y superará a la riqueza de especies observada 
cuando la frecuencia relativa de singletons aumente.  
 

En la gráfica de la Salida 9 se observa que el estimador Chao 1 alcanza valores 
próximos a 30  hasta la muestra octava y a partir de la novena muestra toma valor cero. 

 
En la población S1 obtenemos que el Sesgo y la Exactitud para este estimador 

toman valores cercanos a cero hasta la muestra octava. Esto nos indica que este 
estimador para esta colección de datos es bastante eficaz en términos de sesgo y 
exactitud ya que los valores cercanos a cero son los que indican la cercanía de la riqueza 
estimada a la riqueza verdadera. A partir de la novena muestra, el valor del Sesgo es -1 
y el valor de la Exactitud es 1 en ambas poblaciones, lo que nos indica una 
subestimación de la riqueza. Concluiremos, entonces, que para estabilizar la estimación 
es suficiente con tomar ocho muestras. 

 
En la gráfica de la Salida 10 se observa que el estimador Chao 1 alcanza valores 

próximos a 20  hasta la muestra sexta y a partir de la séptima muestra toma valor cero. 
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En la población S2 obtenemos que el Sesgo y la Exactitud para este estimador 
toman valores cercanos a cero hasta la muestra sexta. Esto nos indica que este estimador 
para esta colección de datos es bastante eficaz en términos de sesgo y exactitud ya que 
los valores cercanos a cero son los que indican la cercanía de la riqueza estimada a la 
riqueza verdadera. A partir de la séptima muestra, el valor del Sesgo es -1 y el valor de 
la Exactitud es 1 en ambas poblaciones, lo que nos indica una subestimación de la 
riqueza. Concluiremos, entonces, que para estabilizar la estimación es suficiente con 
tomar seis muestras.  
 

• Estimador Chao de presencia/ausencia (Chao 2) 
 

El índice Chao 2 está basado en la incidencia, es decir, sólo si está la especie y 
cuántas veces está esa especie en el conjunto de todas las muestras. En este caso es 
necesario conocer el número de especies encontradas en una muestra y el número de 
especies encontradas exactamente en dos muestras. 
 

 

 
 

Salida 11. Gráfica del estimador Chao2 para la población S1 (S1 = 30). 

 
 
 

 
 

Salida 12. Gráfica del estimador Chao2 para la población S2 (S2 = 20). 

 
 

 
En la gráfica de la Salida 11 se observa que el estimador Chao 2 alcanza valores 

próximos a 30  desde la segunda hasta la muestra décima, a partir de la décimo primera 
muestra toma valor cero al igual que en la primera muestra. 

 
En la población S1 obtenemos que el Sesgo y la Exactitud para este estimador 

toman valores cercanos a cero desde la muestra segunda a la muestra décima. Esto nos 
indica que este estimador para esta colección de datos es bastante eficaz en términos de 
sesgo y exactitud ya que los valores cercanos a cero son los que indican la cercanía de la 
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riqueza estimada a la riqueza verdadera. Para los otros casos el valor del Sesgo es -1 y el 
valor de la Exactitud es 1 en ambas poblaciones, lo que nos indica una subestimación de 
la riqueza.  

 
Este estimador resulta útil cuando se dispone de varios muestreos, por lo que es 

lógico que para una sóla muestra el estimador tome valor cero. Por otra parte, que el 
estimador tome valor cero para las dos últimas muestras indica que para estabilizar la 
estimación es suficiente con tomar diez muestras.  
 

En la gráfica de la Salida 12 se observa que el estimador Chao 2 alcanza valores 
próximos a 20 desde la segunda hasta la muestra séptima, a partir de la octava muestra 
toma valor cero al igual que en la primera muestra. 

 
En la población S2 obtenemos que el Sesgo y la Exactitud para este estimador 

toman valores cercanos a cero desde la muestra segunda a la muestra séptima. Esto nos 
indica que este estimador para esta colección de datos es bastante eficaz en términos de 
sesgo y exactitud ya que los valores cercanos a cero son los que indican la cercanía de la 
riqueza estimada a la riqueza verdadera. Para los otros casos el valor del Sesgo es -1 y el 
valor de la Exactitud es 1 en ambas poblaciones, lo que nos indica una subestimación de 
la riqueza. 

 
Este estimador resulta útil cuando se dispone de varios muestreos, por lo que es 

lógico que para una sóla muestra el estimador tome valor cero. Por otra parte, que el 
estimador tome valor cero a partir de la muestra octava indica que para estabilizar la 
estimación es suficiente con tomar siete muestras.  
 

• Estimador de cobertura ACE 
 

El estimador ACE es la proporción de todos los individuos de especies raras 
que no son singletons. El estimador de cobertura basado en abundancias, ACE, 
cuantifica la rareza. 
 
 

 
 

Salida 13. Gráfica del estimador ACE para la población S1 (S1 = 30). 
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  Salida  14. Gráfica del estimador ACE para la población S2 (S2 = 20). 

 
 

El estimador ACE, para la población S1, toma valores próximos al número de 
especies en cada una de las muestras. También el valor del estimador ACE es próximo 
al número de especies en cada una de las muestras de la población S2. 

 
Tanto en la población S1 como en la S2 obtenemos que el Sesgo y la Exactitud 

para este estimador toman valores cercanos a cero para cada una de las muestras. Esto 
nos indica que este estimador para estas colecciones de datos es bastante eficaz en 
términos de sesgo y exactitud ya que los valores cercanos a cero son los que indican la 
cercanía de la riqueza estimada a la riqueza verdadera. Concluiremos, entonces, que 
disponemos de suficientes muestras para estabilizar la estimación. 
 

• Estimador de cobertura ICE 
 

El estimador de cobertura ICE es la proporción de todos los individuos en las 
especies infrecuentes que no son únicas. 

 
 

 
 

  Salida 15. Gráfica del estimador ICE para la población S1 (S1 = 30). 
 
 

 

 
 

Salida 16. Gráfica del estimador ICE para la población S2 (S2 = 20). 
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El estimador ICE, para la población S1, toma valores próximos al número de 
especies en cada una de las muestras. También el valor del estimador ICE es próximo al 
número de especies en cada una de las muestras de la población S2. 

 
Tanto en la población S1 como en la S2 obtenemos que el Sesgo y la Exactitud 

para este estimador toman valores cercanos a cero para cada una de las muestras. Esto 
nos indica que este estimador para estas colecciones de datos es bastante eficaz en 
términos de sesgo y exactitud ya que los valores cercanos a cero son los que indican la 
cercanía de la riqueza estimada a la riqueza verdadera. Concluiremos, entonces, que 
disponemos de suficientes muestras para estabilizar la estimación. 
 

• Estadístico Jacknife de primer orden  
 

Se basa en el número de especies que ocurren solamente en una muestra. El 
estadístico jacknife de primer orden está basado en incidencia, es decir, se basa en 
presencia y ausencia para cuantificar la rareza. 

 
 

 
 

Salida 17. Gráfica del estimador Jacknife de primer orden para la población S1 (S1 = 30). 
 

 
 

 
Salida 18. Gráfica del estimador Jacknife de primer orden para la población S2 (S2 = 20). 

 
 
 
El estimador Jacknife de primer orden, para la población S1, toma valores 

próximos al número de especies en cada una de las muestras. También el valor del 
estimador Jacknife de primer orden es próximo al número de especies en cada una de 
las muestras de la población S2. 

 
Tanto en la población S1 como en la S2 obtenemos que el Sesgo y la Exactitud 

para este estimador toman valores cercanos a cero para cada una de las muestras. Esto 
nos indica que este estimador para estas colecciones de datos es bastante eficaz en 



Anexo I: Ejemplos de Aplicación 

 185 

términos de sesgo y exactitud ya que los valores cercanos a cero son los que indican la 
cercanía de la riqueza estimada a la riqueza verdadera. Concluiremos, entonces, que 
disponemos de suficientes muestras para estabilizar la estimación. 
 

• Estadístico Jacknife de segundo orden  
 

Se basa en el número de especies que ocurren sólo en una muestra y el número 
de especies que ocurren exactamente en dos muestras. 

 
 

 
 

 Salida 19. Gráfica del estimador Jacknife de segundo orden para la población S1 (S1 = 30). 
 
 
 

 
 

Salida 20. Gráfica del estimador Jacknife de segundo orden para la población S2 (S2 = 20). 
 
 
 

El estimador Jacknife de segundo orden, para la población S1, toma valores 
próximos al número de especies en cada una de las muestras excepto para la primera 
que toma el valor cero. También el valor del estimador Jacknife de segundo orden es 
próximo al número de especies en cada una de las muestras de la población S2 excepto 
para la primera que toma el valor cero. 

 
Tanto en la población S1 como en la S2 obtenemos que el Sesgo y la Exactitud 

para este estimador toman valores cercanos a cero para cada una de las muestras. Esto 
nos indica que este estimador para estas colecciones de datos es bastante eficaz en 
términos de sesgo y exactitud ya que los valores cercanos a cero son los que indican la 
cercanía de la riqueza estimada a la riqueza verdadera. Para la primera muestra el valor 
del Sesgo es -1 y el valor de la Exactitud es 1 en ambas poblaciones, lo que nos indica, 
en este caso, una subestimación de la riqueza.  
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Este estimador resulta útil cuando se dispone de varios muestreos, por lo que es 
lógico que para una sóla muestra el estimador tome valor cero. Concluiremos, entonces, 
que disponemos de suficientes muestras para estabilizar la estimación. 
 

• Bootstrap   
 

Este estimador de la riqueza de especies se basa en la proporción de unidades de 
muestreo que contiene a la especie i, ip . El estimador bootstrap está basado en 

incidencia, es decir, se basa en presencia y ausencia para cuantificar la rareza. 
 

 

 
 

Salida 21. Gráfica del estimador Bootstrap  para la población S1 (S1 = 30). 
 

 
 

 
  

Salida 22. Gráfica del estimador Bootstrap  para la población S2 (S2 = 20). 
 
 
 

El estimador bootstrap, para la población S1, toma valores próximos al número 
de especies en cada una de las muestras excepto para la primera que toma el valor cero. 
También el valor del estimador bootstrap es próximo al número de especies en cada una 
de las muestras de la población S2 excepto para la primera que toma el valor cero. 

 
Tanto en la población S1 como en la S2 obtenemos que el Sesgo y la Exactitud 

para este estimador toman valores cercanos a cero para cada una de las muestras. Esto 
nos indica que este estimador para estas colecciones de datos es bastante eficaz en 
términos de sesgo y exactitud ya que los valores cercanos a cero son los que indican la 
cercanía de la riqueza estimada a la riqueza verdadera. Para la primera muestra el valor 
del Sesgo es -1 y el valor de la Exactitud es 1 en ambas poblaciones, lo que nos indica, 
en este caso, una subestimación de la riqueza.  
 



Anexo I: Ejemplos de Aplicación 

 187 

Este estimador resulta útil cuando se dispone de varios muestreos, por lo que es 
lógico que para una sóla muestra el estimador tome valor cero. Concluiremos, entonces, 
que disponemos de suficientes muestras para estabilizar la estimación. 
 

• Rarefacción    
 

Este método estima cómo el número de especies en una muestra cambia con el 
número de individuos. Llega un momento en que si aumentamos el numero de 
individuos de la muestra estandarizada (n), el número de especies esperado E(S) no 
aumenta. Este valor de (n) sería el valor límite.  

 
Primero todas las muestras se suman para formar una única muestra. Entonces se 

calcula el número medio de individuos en una sola muestra. El método exige que todas 
las muestras seleccionadas provengan de la misma población. El método, tanto para la 
versión finita (sin reemplazamiento) como para la infinita (con reemplazamiento), se 
utiliza para calcular el número de especies y también el número de aumentos de 
individuos.  
 

► En la población S1 (S1=30):      
 
 

Número de 
Individuos 

Número de 
especies 
estimado 

Error 
Estandar Intervalo al 95% 

250 27.64 1.1216 ( )7616.28;5184.26  

500 29.19 0.7765 ( )9665.29;4135.28  

750 29.66 0.5291 ( )9665.29;4135.28  

1000 29.84 0.3731 ( )2131.30;4669.29  

1250 29.93 0.2617 ( )1917.30;6683.29  

1500 29.97 0.1768 ( )1468.30;7932.29  

1750 29.99 0.1118 ( )1018.30;8782.29  

2000 30 0.06392 ( )06392.30;93608.29  

2250 30 0.03108 ( )03108.30;96892.29  

2500 30 0.01124 ( )01124.30;98876.29  

2750 30 0.001967 ( )001967.30;998033.29  

3000 30 2.031 910−⋅  ( )30;30≅  

 
Tabla 25. Valores mediante el método de rarefacción del número de especies estimado según el 
número de individuos y los intervalos para la toma de muestras sin reemplazamiento (versión finita) 
al 95% en la población S1 (S1= 30). 
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Salida 23. Amplitud de los intervalos para la toma de muestras sin y  
con reemplazo  para la población S1 (S1 = 30). 

 
 
 
 

Número de 
Individuos 

Número de 
especies 
estimado 

Error 
Estandar Intervalo al 95% 

250 27.52 1.243 ( )763.28;277.26  

500 29.06 0.8298 ( )8898.29;2302.28  

750 29.55 0.601 ( )151.30;94.28  

1000 29.75 0.4592 ( )2092.30;2908.29  

1250 29.85 0.362 ( )212.30;488.29  

1500 29.91 0.2898 ( )1998.30;6202.29  

1750 29.94 0.2337 ( )1737.30;7063.29  

2000 29.96 0.1891 ( )1491.30;7709.29  

2250 29.98 0.1533 ( )1333.30;8267.29  

2500 29.98 0.1244 ( )1044.30;8556.29  

2750 29.99 0.1009 ( )0909.30;8891.29  

3000 29.99 0.08193 ( )07193.30;90807.29  

 
Tabla 26. Valores mediante el método de rarefacción del número de especies estimado según el 
número de individuos y los intervalos para la toma de muestras con reemplazamiento (versión 
infinita) al 95% en la población S1 (S1= 30). 

 
 

Se observa que si aumentamos el número de individuos de la muestra, el número 
de especies esperado no aumenta. 
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► En la población S2 (S2=20):      
 
 

Número de 
Individuos 

Número de 
especies 
estimado 

Error 
Estandar Intervalo al 95% 

200 18.66 0.9324 ( )5924.19;7276.17  

400 19.58 0.5907 ( )1707.20;9893.18  

600 19.85 0.3713 ( )2213.20;4787.19  

800 19.95 0.2227 ( )1727.20;7273.19  

1000 19.98 0.1258 ( )1058.20;8542.19  

1200 20 0.06579 ( )06579.20;93421.19  

1400 20 0.03094 ( )03094.20;96906.19  

1600 20 0.01242 ( )01242.20;98758.19  

1800 20 0.003868 ( )003868.20;996132.19  

2000 20 0.000751 ( )000751.20;999249.19  

2200 20 4.521 510−⋅  ( )20;20≅  

2400 20 3.032 1410−⋅  ( )20;20≅  

 
Tabla 27. Valores mediante el método de rarefacción del número de especies estimado según el 
número de individuos y los intervalos para la toma de muestras sin reemplazamiento (versión finita) 
al 95% en la población S2 (S2= 20). 

 
 
 

 
 

Salida 24. Amplitud de los intervalos para la toma de muestras sin  
y con reemplazo  para la población S2 (S2 = 20). 
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Número de 
Individuos 

Número de 
especies 
estimado 

Error 
Estandar Intervalo al 95% 

200 18.59 0.9531 ( )5431.19;6369.17  

400 19.5 0.634 ( )134.20;866.18  

600 19.79 0.4382 ( )2282.20;3518.19  

800 19.9 0.3044 ( )2044.20;5956.19  

1000 19.95 0.2123 ( )1623.20;7377.19  

1200 19.98 0.1486 ( )1286.20;8314.19  

1400 19.99 0.1044 ( )0944.20;8856.19  

1600 19.99 0.07359 ( )06359.20;91641.19  

1800 20 0.05203 ( )05203.20;94797.19  

2000 20 0.03688 ( )03688.20;96312.19  

2200 20 0.02619 ( )02619.20;97381.19  

2400 20 0.01863 ( )01863.20;98137.19  

 
Tabla 28. Valores mediante el método de rarefacción del número de especies estimado según el 
número de individuos y los intervalos para la toma de muestras con reemplazamiento (versión 
infinita) al 95% en la población S2 (S2= 20). 

 
 
 

Observamos que si aumentamos el número de individuos de la muestra, el 
número de especies esperado no aumenta. 
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◙ UNIFORMIDAD para: 
 

La uniformidad se refiere al modelo de distribución de los individuos entre las 
especies. El valor máximo para la Uniformidad (E = 1) resultaría cuando el cociente 
entre el valor del índice de diversidad observado y el valor máximo que pueda alcanzar 
ese índice en la comunidad estudiada. 

 
 
 
 
 

 S1 = 30 S2 = 20 

Equidad de Pielou 0.8905 0.8703 

El índice de McIntosh 0.922 0.8962 

El índice de Brillouin 0.8902 0.8698 

El índice de Heip 0.6784 0.661 

El índice recíproco de 
Simpson 

0.5521 0.5424 

El índice de NHC 0.1656 0.1632 

El índice de Camargo 0.5264 0.5146 

El índice de Smith y 
Wilson 

0.4614 0.4481 

El índice de Smith y 
Wilson (1-D) 

0.9717 0.9552 

El índice de Smith y 
Wilson (-Ln D) 

0.8238 0.7945 

 
Tabla 29. Valores de las medidas de uniformidad para las dos colecciones de datos descritas en el 
Apartado I.2. del Anexo I. 
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• Equidad de Pielou 
 

La uniformidad entre las especies es bastante alta para cada una de las dos 
poblaciones, es decir, las especies comparten abundancias similares en cada una de 
nuestras dos poblaciones de estudio. 
 

• El índice de McIntosh 
 

La uniformidad entre las especies es bastante alta para cada una de las dos 
poblaciones, es decir, las especies comparten abundancias similares en cada una de 
nuestras dos poblaciones de estudio. 
 

• El índice de Brillouin 
 

La uniformidad entre las especies es bastante alta para cada una de las dos 
poblaciones, es decir, las especies comparten abundancias similares en cada una de 
nuestras dos poblaciones de estudio. 

 
• El índice de Heip 
 

El índice de uniformidad de Heip satisface la expectativa de lograr un valor bajo 
cuando la uniformidad sea baja. La uniformidad entre las especies es intermedia para 
cada una de las dos poblaciones de estudio. Habrá especies que compartan abundancias 
similares y otras especies no las compartan. 

 
• El índice recíproco de Simpson 
 

La uniformidad entre las especies es intermedia para cada una de las dos 
poblaciones de estudio. Habrá especies que compartan abundancias similares y otras 
especies no las compartan. 
 

• El índice de NHC 
 
En nuestro caso existe muy poca uniformidad para cada una de las dos 

poblaciones en estudio, es decir, parece que alguna especie domina sobre las demás en 
cada una de las dos poblaciones de estudio. 
 

• El índice de Camargo 
 

La uniformidad entre las especies es intermedia para cada una de las dos 
poblaciones de estudio. Habrá especies que compartan abundancias similares y otras 
especies no las compartan. 
 

• El índice de Smith y Wilson 
 

La uniformidad entre las especies es intermedia para cada una de las dos 
poblaciones de estudio. Habrá especies que compartan abundancias similares y otras 
especies no las compartan. 
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• El índice de Smith y Wilson (1-D) 
 

La uniformidad entre las especies es bastante alta para cada una de las dos 
poblaciones, es decir, las especies comparten abundancias similares en cada una de 
nuestras dos poblaciones de estudio. 

 
• El índice de Smith y Wilson (-Ln D) 

 
La uniformidad entre las especies es bastante alta para cada una de las dos 

poblaciones, es decir, las especies comparten abundancias similares en cada una de 
nuestras dos poblaciones de estudio. 

 
 
 
Se obtiene que los diferentes índices producen resultados diversos. Para algunos 

índices la uniformidad será alta mientras que para otros la uniformidad será intermedia. 
Según hemos explicado en el Capítulo I, la independencia de la riqueza de especies era 
un criterio primario de Smith y Wilson (1996), y este criterio es satisfecho por la 
medida de uniformidad de Simpson recíproco. También cumplen el criterio de riqueza 
de especies y otras propiedades deseables el índice de Camargo y el índice Evar. 

 
Según ésto concluimos que la uniformidad es intermedia ya que la uniformidad 

para todos estos índices así lo indica. 
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◙ SHE ANÁLISIS 
 

El SHE análisis examina la relación entre la S (la riqueza de especie), H (el 
índice de diversidad de Shannon-Wiener) y E (la uniformidad utilizando el índice de 
uniformidad de Shannon-Wiener) en las muestras. Por lo tanto un acercamiento para 
mirar la contribución del número de especies y la uniformidad a los cambios en 
diversidad.  

 
El SHE análisis es útil para identificar los ecotones (regiones donde diversas 

comunidades ecológicas se intersectan) (Hayek y Buzas, 1997). Es también un método 
útil para probar si los datos se aproximan más al modelo normal logarítmico, a la serie 
logarítmica o al modelo del Bastón Roto de MacArthur.  

 
Magurran (2004) muestra cómo el SHE Análisis puede utilizarse para identificar 

el ajuste al modelo del Bastón Roto de MacArthur, el modelo normal logarítmico o a la 
serie logarítmica. Cada modelo presenta una respuesta diferente en  
uniformidad y en riqueza de especies con mayor muestreo. 

 
 
● SHE análisis en la población S1 

 
El software nos proporciona la salida en forma de una hoja de cálculo y la 

gráfica de los valores entre S, H y E para los datos de la población S1. A partir de estos 
valores podemos identificar la distribución  de generación. 

 
 

 

 
 

 
Salida 25. SHE análisis (relación entre S, H y E) empleando 
                 distinto número de muestras para la población S1. 
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Salida 26. Gráfica del SHE análisis (relación entre S, H y E) empleando 
distinto número de muestras para la población S1. 
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Gráfica 11. Gráfica de ln S y H como una función de N para la población S1 
 
 
 

En los datos de la población S1 podemos observar que ln S y H son casi paralelos 
al aumentar N de modo que ln E de la ecuación ESH lnln +=  es casi constante. Así se 
identifica el modelo del Bastón Roto y coincide con el resultado de la Salida 7. 
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● SHE análisis en la población S2 

 
El software nos proporciona la salida en forma de una hoja de cálculo y la 

gráfica de los valores entre S, H y E para los datos de la población S2. A partir de estos 
valores podemos identificar la distribución  de generación. 

 
 
 

 
 

 
Salida 27. SHE análisis (relación entre S, H y E) empleando 
                 distinto número de muestras para la población S2. 

 
 
 
 

 
 
 

 Salida 28. Gráfica del SHE análisis (relación entre S, H y E) empleando 
                 distinto número de muestras para la población S2. 
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Gráfica 12. Gráfica de ln S y H como una función de N para la población S2 

 
 

En los datos de la población S2 podemos observar que ln S y H son casi paralelos 
al aumentar N de modo que ln E de la ecuación ESH lnln +=  es casi constante. Así se 
identifica el modelo del Bastón Roto y coincide con el resultado de la Salida 8. 
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I.2.B.-COMPROBACIÓN 
 

A partir del ejemplo que se propone en el Apartado I.2. de este Anexo, y dado 
que se verifica la hipótesis de ajustarse al modelo del Bastón Roto, se van a comprobar 
los siguientes resultados: 

 
1.- Resultado (Resultado 6) 
 
Si 21 SS > , con 1, 21 ≥SS , entonces: 

 
   )()( 21 SS HH >  

 
Demostración  

 
En el ejemplo se comprueba que )( 1SH  = 3.059;  )( 2SH = 2.491 y como 21 SS > , se 

satisface el resultado ya que )()( 21 SS HH > .  

 
 

2.- Resultado (Resultado 7) 
 

Si 21 SS > , con 1, 21 ≥SS , entonces: 
 

( ) ( )21 SS HH
ee >  

 
Demostración  

 

En el ejemplo se comprueba que ( )1SH
e  = 21.31; ( )2SH

e = 12.07 y como 21 SS > , se 

satisface el resultado ya que ( ) ( )21 SS HH
ee > . 

 
 
3.- Resultado (Resultado 8) 

 
Si 21 SS > , con 1, 21 ≥SS , entonces: 
 

( ) ( )21 SDSD mgmg >  

 
Demostración  

 
En el ejemplo se comprueba que ( )1SDmg  = 3.622;  ( )2SDmg = 2.441  y como 21 SS > , 

se satisface el resultado ya que ( ) ( )21 SDSD mgmg > . 

 
 
4.- Resultado (Teorema 2) 

 
Si 21 SS > , con 1, 21 ≥SS , entonces: 
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( ) ( )21 '' SDSD >  
 

Demostración  
 
En el ejemplo se comprueba que ( ) 56.16' 1 =SD ; ( ) 85.10' 2 =SD  y como 21 SS > , se 

satisface el resultado ya que  ( ) ( )21 '' SDSD > .   
 
 

5.- Conjetura (Conjetura 1) 
 

Si 21 SS > , con 1, 21 ≥SS , entonces: 
 

( ) ( )21 SQSQ >  
 

Demostración  
 
En el ejemplo se comprueba que ( )1SQ = 10.2; ( )2SQ = 6.462 y como 21 SS > , se 

satisface el resultado ya que ( ) ( )21 SQSQ > . 
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I.3.- TERCER CASO  
 
 

La prueba 2χ es la más utilizada para medir la bondad de ajuste del modelo del 
Bastón Roto (Magurran, 1988). Este método ha sido criticado de varias maneras por 
diferentes autores, entre ellos Hughes (1986) y Lambshead y Platt (1984), entre otros. 
 

Consideramos tres hábitat con S1 = 8, S2 = 8 y S3 = 7, tal y como se muestra en la 
Tabla 30.  

 
 

Hábitat 1 S = 8 Hábitat 2 S = 8 Hábitat 3 S = 7 

Especies Individuos Especies Individuos Especies Individuos 
1 5 1 2 1 7 
2 10 2 3 2 24 
3 16 3 4 3 45 
4 24 4 14 4 49 
5 33 5 21 5 53 
6 46 6 36 6 57 
7 64 7 77 7 65 
8 102 8 143 – – 

 
Tabla 30. Tres hábitats con diferentes especies 

 
 
Utilizando el test 2χ , nos encontramos con que todos los casos son compatibles 

con el modelo del Bastón Roto. 
 

Hemos demostrado en el Capítulo II que la asimetría es negativa en el modelo 
del Bastón Roto, como ocurre en el caso del hábitat 1. Sin embargo, la asimetría de 
Yule resulta ser H1 = 0 en el hábitat 2. El problema es que el hábitat 2 se ha obtenido a 
partir de una simulación de un modelo geométrico, y la prueba 2χ no puede encontrar 
diferencias significativas entre este modelo y el modelo del Bastón Roto. El hábitat 1 se 
ha obtenido de una simulación del modelo del Bastón Roto y confirma los resultados 
presentados aquí. 
 

El hábitat 3 es diferente, y H1 = 0, pero en este caso 10C , 1Q  y 3Q  no está de 

acuerdo con el corolario 5.1, ya que este hábitat se obtuvo a partir de una simulación y 
la prueba 2χ  no puede encontrar diferencias significativas entre este modelo y el 
modelo del Bastón Roto. 

 
Nuestros resultados son útiles para las pruebas de bondad de ajuste del modelo 

del Bastón Roto en estudios ecológicos, ya que estos resultados son útiles para detectar 
las desviaciones del modelo que no pueden ser detectadas por los test de bondad de 
ajustes tradicionales. 
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    I.4.- CUARTO CASO 
 

Como ejemplo de aplicación de la importancia de estos resultados en el ajuste a 
la distribución del Bastón Roto, se ha desarrollado el siguiente ejemplo. Los datos son 
artificiales pero son útiles para ilustrar los resultados teóricos. 

 
En el ajuste a la distribución del Bastón Roto, el test habitualmente utilizado es 

el contraste 2χ , cuyos problemas de aplicación ya han sido ampliamente referidos. 
 
Dos colecciones de datos: colecciones 1 y 2 en la Tabla 31 adjunta, ofrecen 

buenos ajustes a la distribución del Bastón Roto según el contraste 2χ . 
 
 

COLECCIÓN 
 
1 
 

COLECCIÓN 2 

Especie 1 143 Especie 1 107 
Especie 2 77 Especie 2 69 
Especie 3 36 Especie 3 43 
Especie 4 21 Especie 4 39 
Especie 5 14 Especie 5 24 
Especie 6 4 Especie 6 13 
Especie 7 3 Especie 7 5 
Especie 8 2   

 
Tabla 31. Datos para el contraste de ajuste a la distribución del Bastón Roto en dos poblaciones 

 

 
 
 

 
 

Salida 29. Ajuste al modelo del Bastón Roto para los datos de la Colección 1. 
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Salida 30. Ajuste al modelo del Bastón Roto para los datos de la Colección 2. 
 

 
 
No obstante, la colección 1 ha sido generada a partir de la distribución 

geométrica mientras que la colección 2 ha sido generada a partir de la distribución del 
Bastón Roto. (En ambos casos se ha empleado el software Species Diversity and 
Richness  versión 4.0). 

 
Este aspecto, que no ha sido detectado por el contraste 2χ , si se pone de 

manifiesto como vemos con la aplicación de los resultados  y lo que aquí se presenta así 
como del resultado obtenido por Almorza y Peinado (2001 a). 
 
Obtenemos para la colección 1 y para la colección 2 que: 
 
 
 Colección 1 Colección 2 

Número de especies S1 = 8 S2 = 7 

Índice de Shannon H1 = 1.423 H2 = 1.656 

Índice recíproco de 
Simpson 

D´1 = 3.199 D´2 = 4.474 

Estadístico Q Q1 = 1.352 Q2 = 2.396 

 
Tabla 32. Valores de las medidas de diversidad para las dos colecciones de datos. 

  

 
 

En los casos de los índices de Shannon, recíproco de Simpson y estadístico Q se 
verifica que: 
 

12 HH >    ;     12 '' DD >      y      12 QQ >  
 

Pero ocurre que  21 SS >  , lo que nos indica (por los resultados anteriores) que 
hay un fallo de ajuste a la distribución del Bastón Roto como ya se ha comentado. 
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I.- INTRODUCCIÓN 
 

El estudio que se está llevando a cabo sobre la distribución del Bastón Roto, se 
pretende continuar con nuevas líneas de trabajo (algunas de ellas ya han comenzado), 
que esperamos aporten nuevas perspectivas a la cuestión.  
 
 
 

II.- BONDAD DE AJUSTE PARA EL MODELO DEL BASTÓN    
ROTO 
 
 
  En línea con los resultados obtenidos para distintos índices de diversidad y que 
han sido representados en el Capítulo II de este trabajo, se pretende ampliar los estudios 
al caso del Estadístico Q y del Estadístico Q Modificado. 
 
 En principio pensamos que el comportamiento será semejante, en consonancia 
con los ya obtenidos, y que el valor de estos estadísticos aumente al aumentar el número 
de especies en el modelo del Bastón Roto. 
 
 De esta forma, podemos realizar las siguientes conjeturas que serán válidas 
como hipótesis  de trabajo: 
 

Conjetura 1 
 
Sean S1, S2 con S1 > S2. Entonces: ( ) ( )21 SQSQ >  
 

Conjetura 2 
 
Sean S1, S2 con S1 > S2. Entonces: ( ) ( )21 SQSQ ′>′  
 
 

III.-COMPORTAMIENTO DE LOS ÍNDICES DE 
ASOCIACIÓN EN EL MODELO DEL BASTÓN ROTO 
 
 
 En ecología las muestras tomadas se asocian mediante algún índice de 
diversidad o distancia. Recientemente se ha planteado que la elección de este índice se 
haga teniendo en cuenta el efecto de la mayor o menor diversidad de las muestras en la 
asociación (Winzer, 1999). 
 
 Los resultados conocidos hasta el momento sobre esta relación, hacen referencia 
a los siguientes índices: 
 

a) Índice de Morosita 
 

Morosita (1959) define un índice de asociación basado explícitamente en el 
índice cuadrático de Simpson. Denotaremos el índice de Morosita como A1, 
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haciendo referencia a la agrupación de índices realizada por Comina y 
Winzer (1998). 

∑ ∑

∑

= =

=

+
=

S

i

S

i
ii

S

i
ii

qp

qp
A

1 1

22

1
1

2
 

 
b) Índice de Matusita  

 
Se define como S0 ya que corresponde a la primera familia de índices de 
asociación propuesta por Comina y Winzer (1998). 

 

∑
=

=
S

i
ii qpS

1
0  

 
c) índice de Czekanowski 

 
Definido como S∞ en la línea anterior. 
 

{ }∑
=

∞ =
S

i
ii qpmínS

1

;  

 
Los resultados obtenidos hasta ahora son (Winzer, 1999): 

 
1.- El índice de Morosita disminuye la asociación cuando aumenta la diversidad. 
 
2.- El índice de Matusita aumenta fuertemente la asociación con la diversidad, hasta que        
alcanza un máximo en el punto donde la componente más fuerte vale 1/2 y luego 
decrece (aún cuando la diversidad puede seguir aumentando). 
 
3.- El índice de Czekanowski se mantiene constante. 
 
 
 Nosotros nos planteamos ahora qué ocurre cuando las distribuciones muestrales 
se corresponden con el modelo del Bastón Roto, una vez que ya hemos analizado el 
comportamiento de la diversidad en el modelo. 
 
 

IV.-DIVERSIDAD EN UNA VARIABLE ALEATORIA 
CONTINUA 
 
 
 Una nueva línea de investigación en diversidad consiste en plantear la situación 
en el caso continuo. 
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Definición  
 
Sea X = (X1, X2,….,Xn) una variable aleatoria n-dimensional continua con función de 
densidad ( )xf , se denomina entropía de X a la expresión: 

( ) ( ) ( )dxxfxfXh
n

log∫
ℜ

−=  

supuesto que la integral existe.  
 

Definición  (Pardo, 1997) 
 
Se define el NAT, unidad de entropía en el caso continuo, como la entropía 
correspondiente a una variable aleatoria con distribución uniforme en el intervalo ( )e,0 . 
 

( )( ) NATdx
ee

eUh
e

1
1

ln
1

,0
0

=−= ∫  

 
Pardo (1997) incorpora dos observaciones a la entropía en el caso continuo. 
 

Observación 1 
 
La entropía en el caso continuo no es una función no negativa. 
 

Demostración 
 
Sea X una variable aleatoria con distribución exponencial de parámetro λ, entonces se 
tiene: 

( ) ( ) λλλ λλ ln1ln
0

−=−= −∞ −
∫ dxeeXh xx  

 
En el caso en que λ∈ ( )e,0 , la entropía es positiva, y si λ∈ ( )∞,e , la entropía es 

negativa. 
 
Esta observación es muy importante, ya que la definición del índice de 

diversidad de Shannon en el caso continuo, puede dar lugar a un valor negativo de 
diversidad. 

 
Observación 2 

 
La entropía en el caso continuo no es el límite de entropías en el caso discreto. 
 

Demostración 
 
Sea { } Ν∈nnX  una sucesión de variables aleatorias discretas tales que: 

 

SS

j
XP S

1=






 =    con   j = 1,..., S. 

Entonces: 
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( ) S
SS

XH
S

j
S log

1
log

1

1

=−= ∑
=

 

y  log S → ∞  cuando  S → ∞. 
 
Por otro lado: 

      ( )
( )
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que cuando S → ∞, tiende a  
( )

1

1exp

−
−

it

it
  que es la función característica de la 

distribución uniforme en el intervalo (0,1). Así:   
 ( ) ( )( ) ( )S

S
S

S
XHUhXh

∞→∞→
≠== lim01,0lim  

 

Lazo y Rathie (1978) presentan una tabla en la que recogen el valor de la 
entropía en algunas distribuciones continuas. 

 
 

V.- DIVERGENCIA EN EL MODELO DEL BASTÓN ROTO  
 
 

Nos planteamos obtener las expresiones para cada una de las definiciones de 
divergencias que se muestran a continuación y del resultado 21 en el caso del modelo 
del Bastón Roto.  
 

Pardo (1997) resume que la idea que subyace en una medida de divergencia es la 
de cuantificar la cantidad de información proporcionada por los datos para discriminar a 
favor de una distribución y en contra de otra, o lo que es lo mismo, medir el grado de 
discrepancia entre dos poblaciones caracterizadas por sus correspondientes 
distribuciones de probabilidad. 

 

Se define la divergencia de Kullback (Kullback y Leibler, 1951) como: 

Definición  

Dadas dos medidas de probabilidad P y Q sobre el espacio medible (X, xβ ), la 

divergencia de Kullback D(P,Q), de P respecto de Q se define mediante la expresión:  

             

  si         P<Q 
  si        P>Q 

( ) ( ) ( )








∞
= ∫x xdPx

dQ

dP

QPD
log

,
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En el caso de variables aleatorias discretas se tiene que: 

( ) ∑
=

−−=
S

i
ii qpPHQPD

1

log),(  

 
Así se tiene que la divergencia será mínima cuando las poblaciones son 

idénticas.  
Incorporamos en este trabajo la siguiente demostración que hemos desarrollado 

expresamente: 
 
Resultado 21 
 

Sean P y Q dos poblaciones discretas de probabilidad, entonces se verifica que: 
 

D(P, Q) ≥ 0 
 
Demostración 
 
Por el Lema de Gibbs se verifica que dados dos sistemas de números no 

negativos { }Spp ,......,1   y  { }Sqq ,......,1  tales que ( )1
11

==∑∑
==

S

i
i

S

i
i qp , se verifica que:   

∑∑
==

−≤−
S

i
iii

S

i
i qppp

11

loglog  

De donde: 

  ( ) ( ) ( ) 0,logloglog
111

≥=−−⇒≥=− ∑∑∑
===

QPDqpPHqpppPH
S

i
ii

S

i
ii

S

i
ii  

 
Definición  

 
Se define J- Divergencia, J(P, Q) como: 
 
                           ( ) ( ) ( )PQDQPDQPJ ,,, +=  
 

Definición 
 
Sean P y  { } .NnnP ∈  Se dice que la sucesión  { } .NnnP ∈  converge a P según la divergencia 

de Kullback si ( ) 0,lim =
∞→

PPD n
n

. 
 
 

Medidas generalizadas de divergencia 
 

1.-Divergencias de orden r 
         
               Rényi (1961) realiza la siguiente generalización paramétrica: 
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( ) ( ) 







−
= ∑

=

−
n

i

r
i

r
ir qp

rr
QPD

1

11 log
1

1
,       0;1 ≠≠ rr  

 
2.-Divergencias de orden  r  y grado  s 

      
                Propuesta por Shannon y Mittal (1975)  
 

( ) ( ) 


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               Que, para el caso en que r =1, queda definida: 
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Al respecto, será de utilidad presentar el siguiente lema: 
 
Lema 

 
Sean pi  y  qi  (i= 1,...., S)  números no negativos. Entonces: 
 

∑

∑
∑∑

=

=

==







≥
S

i
i

S

i
iS

i
i

S

i i

i
i

q

p

p
q

p
p

1

1

11

loglog  

 
verificándose la igualdad si y sólo si: 
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Pardo (1997) recoge las siguientes propiedades: 
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3.- ϕϕϕϕ - divergencias 
 
La familia de ϕ - divergencias definida por Csiszar (1963) y Ali y Silvey (1966) 

como: 
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VI.-FUNCIÓN CARACTERÍSTICA DEL MODELO DE 
PIELOU 
 
 

Nos proponemos obtener la expresión de la función característica para el  
modelo de Pielou de forma similar a como hemos obtenido la función característica para 
el modelo del Bastón Roto. 
 

La función característica nos parece de gran interés debido a que identifica de 
modo único una variable aleatoria.  
 

Estudiaremos una posible relación entre las funciones características de ambos 
modelos para un mismo número de especies debido a la relación entre sus funciones de 
probabilidad. 
 

 
VII.-FUNCIÓN GENERATRIZ DE MOMENTOS  DEL 

MODELO DE PIELOU 
 
 

Nos proponemos obtener la expresión de la función generatriz de momentos para 
el  modelo de Pielou de forma similar a como hemos obtenido la función generatriz de 
momentos para el modelo del Bastón Roto. 

 
La función generatriz de momentos nos parece de gran interés debido a que si 

ésta existe, entonces es única y determina por completo a la distribución de probabilidad 
de una variable aleatoria. 

 
Estudiaremos una posible relación entre las funciones generatrices de momentos 

de ambos modelos para un mismo número de especies debido a la relación entre sus 
funciones de probabilidad. 
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El objetivo fundamental de esta tesis era profundizar en el estudio de la 
distribución del Bastón Roto. Nos pareció interesante estudiar también el modelo de 
Pielou ya que en este modelo las especies serán ordenadas en orden descendente de 
abundancia, es decir, este modelo se describe de forma contraria que el modelo del 
Bastón Roto.  

 
Debido a la relación existente entre ambas distribuciones suponíamos que 

íbamos a obtener resultados análogos para ambas. 
 

Se aspiraba a demostrar que el valor de los índices de diversidad (Shannon, 
exponencial de Shannon, Margalef, Estadístico Q, Estadístico Q modificado, ...) 
aumenta al aumentar el número de especies en el modelo del Bastón Roto, en línea con 
los resultados obtenidos por Almorza y Peinado (2001,a; 2001,b) que se refieren a los 
índices recíproco de Simpson y cuadrático de Simpson. 

 
Se pretendían obtener resultados sobre medidas del análisis exploratorio de datos 

para el modelo del Bastón Roto. 
 

Así mismo, realizar el mismo planteamiento sobre la distribución de Pielou y 
analizar los resultados obtenidos en el modelo del Bastón Roto para la distribución de 
Pielou. 
 

Utilizar estos resultados para la elaboración de un test de bondad de ajuste a la 
distribución del Bastón Roto. Así como comprobar algunos de los resultados teóricos 
utilizando distintos ejemplos y el software Species Diversity and Richness versión 4.0, bien 
para simulación de datos, bien para la obtención de salidas. 
 
Así pues, las aportaciones principales de este trabajo son: 
 
* Se define al modelo del Bastón Roto como una distribución de probabilidad con S 
como único parámetro y se comparan las funciones de distribución para dos poblaciones 
en el modelo  
 
* Se obtiene la expresión de la función característica y de la función generatriz de 
momentos del modelo del Bastón Roto.  
 
* Se presentan resultados sobre medidas del análisis exploratorio de datos en el modelo 
del Bastón Roto. 

 
* Se contrastan los métodos tradicionales para comparar las frecuencias observadas y 
esperadas en las clases de abundancia con un estudio realizado sobre la diversidad 
calculada según las medidas de diversidad, demostrando que ésta depende sólo del 
número de especies.  
 
* Se presenta un resultado donde se extiende, para el índice de Shannon, la conclusión 
obtenidos por Almorza y Peinado (2001,a; 2001,b) que se refieren a los índices 
recíproco de Simpson y cuadrático de Simpson. 
De esta manera, se completan los principales índices de diversidad.  
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* Obtenemos resultados en el mismo sentido para el índice exponencial de Shannon y el 
índice de Margalef.  

 
* Se incluye también una acotación para el valor del estadístico Q y para el estadístico 
Q modificado en el modelo del Bastón Roto. 
 
* Los resultados obtenidos para el modelo del Bastón Roto se analizan para la 
distribución de Pielou. Se define el modelo de Pielou como una distribución de 
probabilidad, se obtiene la función de distribución del modelo de Pielou y se comparan 
las funciones de distribución para dos poblaciones en el modelo. Se presentan resultados 
sobre medidas del análisis exploratorio de datos en el modelo de Pielou. Se presentan 
resultados en donde se usan el índice de diversidad recíproco y directo de Simpson 
aplicados en estudios con dos poblaciones. Se incluye el resultado donde se usa el 
índice de Shannon aplicado en estudios con dos poblaciones. En el mismo sentido se 
obtienen resultados para el índice exponencial de Shannon y el índice de Margalef. 
 
* Comprobamos algunos de los resultados teóricos obtenidos para el modelo del Bastón 
Roto con respecto a las medidas de diversidad. En relación con la riqueza de especies, 
obtenemos el valor del sesgo y la exactitud de cada uno de los estimadores en cada una 
de las poblaciones justificando así cuales de los estimadores son eficaces en estos 
términos. 
 
* Ponemos de manifiesto que nuestros resultados son útiles para las pruebas de bondad 
de ajuste del modelo del Bastón Roto en estudios ecológicos, ya que estos resultados 
son ventajosos para detectar las desviaciones del modelo que no pueden ser detectadas 
por los test de bondad de ajustes tradicionales  
 
* Según el contraste2χ  ambas colecciones de datos que hemos utilizado ofrecen buenos 
ajustes al modelo del Bastón Roto y, sin embargo, demostramos según los resultados 
obtenidos para los índices de Shannon, recíproco de Simpson y estadístico Q que hay un 
fallo de ajuste a la distribución del Bastón Roto. 
 
 

Finalmente, las líneas futuras de investigación creemos que aportarán nuevas 
perspectivas a la cuestión. 
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 Algunos de los resultados obtenidos en el presente trabajo han sido publicados en 
revistas científicas de reconocido prestigio en los siguientes artículos: 

 

 Almorza, D. y García Nieto, M. H. (2005). Several results of Simpson 
diversity indices and exploratory data analysis in the Pielou model. 
Transactions on Ecology and the Environment, pp. 145-154.    

 

 Almorza, D. y García Nieto, M. H. (2008). Results of exploratory data 
analysis in the Broken Stick model. Journal of Applied Statistics. 35:9, 979- 
983. 

 
 

 Asimismo, algunos de los resultados obtenidos han sido presentados en distintos 
Congresos internacionales: 

 

 Almorza, D. y García Nieto, M. H. (2003). Goodness of fit test of the Broken 
Stick model  from diversity index. The ISI International Conference on 
Environmental Statistics and Health. Santiago de Compostela. 

 

 Almorza, D. y García Nieto, M. H. (2003). Poster Recopilación: Sobre la 
distribución del Bastón Roto. EMA’03 Conferencia Internacional de 
Estadística aplicada al Medio Ambiente. Salamanca. 

 

 Almorza, D., García Nieto, M. H. y  Suárez, A. (2003). The Broken Stick 
distribution as a probability distribution. XIth Annual Portuguese Statistical 
Society Congress. Faro, Portugal. 

 

 Almorza, D. y García Nieto, M. H. (2007). El estadístico Q en el modelo del 
Bastón Roto. XI Conferencia Española de Biometría y I Encuentro 
Iberoamericano de Biometría. Salamanca. 

 

 Almorza, D. y García Nieto, M. H. (2007). Análisis exploratorio de datos en 
el modelo del Bastón Roto. XI Conferencia Española de Biometría y I 
Encuentro Iberoamericano de Biometría. Salamanca. 
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