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Qué son las areas de endemismo
Por qué nos importan?

Cuales son los problemas relacionados al tema?

El termino “area de endemismo” es utilizado en Biogeografia para referirnos a un
patrén de distribucion particular: un area geogréfica delimitada por la congruencia
en los rangos de distribucion de, al menos, dos taxones.

Dado que la distribucion de un taxén es producto de factores historicos y actuales,
podemos inferir que aquellos taxones que presentan rangos de distribucion
similares, habrian sido influidos de manera similar por dichos factores (Szumik et al.,
2002).

Para poder inferir los procesos que dan origen a las areas de endemismo, un primer
paso imprescindible es su identificacion, es decir, el descubrimiento de los patrones
de distribucién de las especies. Por esto, las areas de endemismo son consideradas
la unidad basica de analisis en Biogeografia.

A pesar de su relevancia, el concepto de area de endemismo ha sido muy discutido,
y su comprension enfrenta diversos problemas, que pueden ser clasificados como:
a) problemas semanticos, b) problemas asociados a la ausencia de un marco

conceptual claro, y ¢) problemas analiticos (ver Anderson, 1994).

a) Problemas semanticos:

Estos problemas estan relacionados con la gran cantidad (y diversidad) de
definiciones referidas a los términos “endémico/a”, “endemismo”, y “area de
endemismo”, y a la proliferacion de expresiones utilizadas como sinénimos de area
de endemismo (“tracks generalizados”, “trazos”, “elementos bioticos”, “centros de
endemicidad”, etc.). Tanto la diversidad de definiciones propuestas para el término
“area de endemismo” como la variedad de palabras empleadas para hacer
referencia a este patron, han ocasionado confusiones semanticas respecto a este

tema.

b) Ausencia de un marco conceptual claro:
La dificultad para diferenciar patrones de procesos, se hace evidente al momento de

discutir sobre areas de endemismo. Hay quienes consideran que un patron de
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distribucion puede denominarse area de endemismo solo si se reconoce a la
vicarianza como proceso formador del mismo, lo que implica el reconocimiento del
patron y del proceso que lo origing, en forma simultanea. Ademas de la falta de
claridad conceptual que supone, esta idea implica obvias dificultades operativas, ya
que, en la préactica, la descripcion del patron debe preceder, necesariamente, a

cualquier hipoétesis explicativa acerca de los procesos que lo formaron.

c) Problemas analiticos:

Durante los ultimos afios se propusieron numerosos protocolos para la delimitacion
de areas de endemismo (ver Morrone, 1994; Linder 1998; Hausdorf, 2002; Hausdorf
& Hennig, 2003; Harold & Mooi, 1994). Varias de estas propuestas fueron
originalmente pensadas para definir otros tipos de patrén, por lo que fueron
construidas sobre supuestos y conceptos teoricos que los vuelven inapropiados para
la identificacion de areas de endemismo. Ademas el uso indiscriminado de estos
métodos, basados en principios tedricos y procedimientos analiticos diferentes,

dificulta mas aun la comparacion de hipotesis resultantes.

A continuacién se describen los programas NDM - VNDM que aplican la propuesta
de Szumik et al. (2002) y Szumik & Goloboff (2004). A diferencia de propuestas
previas, este método, al basarse explicitamente en el concepto de areas de
endemismo segun Platnick (1991), incluye el componente espacial y aplica un
criterio de optimizacién durante la evaluacion de las hipétesis y no después de la
obtencion de estas (Szumik, et al., 2002). Para una descripcion completa del método

ver los trabajos originales.
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INTRODUCCION AL PROGRAMA NDM-VNDM.

Los algoritmos desarrollados en los programas de computadora NDM/VNDM ver. 2.5
(Goloboff, 2005) implementan el método para la identificacion de areas de
endemismo propuesto por Szumik et al. (2002) y Szumik & Goloboff (2004). El
criterio de optimalidad que aplica el programa evalGa patrones de distribucién sobre
la base del concepto de areas de endemismo. Dado que la distribucion de un taxon
es producto de factores histéricos y actuales; si diferentes taxones responden de
igual manera a esos factores deberia haber concordancia en los rangos de
distribucion de dichos taxones (Szumik et al., 2002). El criterio evalia mediante un
indice de endemicidad cuantos y cuan endémicos son los taxones para un area
dada. Aquellas areas mejor apoyadas por los datos seran seleccionadas como areas
de endemismo. A semejanza de protocolos anteriores (ver por ejemplo Morrone,
1994) el método esté obligado al uso de una grilla de ausencia/presencia de taxones
para una region dada; si bien también es posible trabajar con datos
georeferenciados (ver mas abajo en edicion de datos).

El indice de endemicidad que proponen Szumik & Goloboff (2004) es simple:

E..

® 0o
9
o0

Dada esta grilla, un grupo de celdas (por ejemplo las amarillas) tendra un valor de
endemicidad que dependerd de cuan ajustadas estan las distribuciones de los
taxones "azul", "rojo" y "verde". El taxén azul tendrd un valor maximo dado que se
encuentra en cada una de las celdas amarillas y esta ausente en el resto de la grilla.
El taxon verde tendréa un valor de endemicidad menor dado que esta ausente en una

de las celdas amarillas. Por ultimo, el taxén rojo tendrd un valor menor aun dado
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que, si bien esta presente en cada una de las celdas amarillas, también esta
presente en una celda adyacente a dicha area. El valor de endemicidad del area

amarilla sera la suma de los indices de cada taxén endémico que posee.

La formula que aplica esta idea es:

p + (i x Fi) + (ax Fa)
IEx =

t + (o x 1/Fo) + (d x 1/Fd) + (n x 1/Fn)

donde;:

p: numero de celdas del &rea donde el taxon X esta presente.

i: namero de celdas del area donde el taxén X esta inferido (cuando satisface la
regla de homogeneidad, ver Szumik & Goloboff, 2004).

a: numero de celdas del area donde el taxon X esta asumido (determinado por el
usuario).

t: nimero total de celdas que tiene el area.

0: numero de celdas adyacentes al &rea donde el taxén X esta presente.

d: niamero de celdas adyacentes al area donde el taxén X esta asumido.

n: numero de celdas no-adyacentes al area donde el taxén X esta asumido.

Fi factor para presencias inferidas dentro del area (default 0.50)

Fa factor para presencias asumidas dentro del &rea (default 0.75)

F, factor para presencias observadas fuera del area (default 0.50)

Fq factor para presencias asumidas adyacentes al area (default 2.00)

Fn factor para presencias asumidas no-adyacentes al area (default 0.50).

Estos factores hacen que cada uno de los términos de la formula sea mas o menos
influyente; todos ellos pueden ser modificados por el usuario, de manera que es
posible tratar las presencias fuera del area, o ausencias dentro, en forma desde muy
benévola hasta muy estricta (Szumik & Goloboff, 2004).

Cuando una celda satisface la regla de homogeneidad y ha sido registrada por el

usuario como asumida, se utiliza el factor con mayor valor.
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De manera que cuanto mas especies se consideren como endémicas, y mientras
mayor sea su grado de endemicidad, el grupo de celdas estard mejor apoyado
como “area de endemismo” (Szumik & Goloboff, 2004).

Los algoritmos desarrollados por Goloboff (financiado por CONICET y GBIF) estan
agrupados en dos programas: NDM que realiza las busquedas de areas y VNDM
que es el visor del anterior. NDM realiza soluciones heuristicas y permite definir un
buen nimero de variables (e.g. modificar las constantes de la formula, dar un tope
minimo de endemicidad, evaluar y retener subdptimos, etc.) y trabaja con lineas de
comandos tipo DOS; sin embargo, con el sistema de ventanas desarrollado en
VNDM no hay necesidad alguna de invocar a NDM directamente. El programa
VNDM edita grillas, envia lineas de comandos de busqueda a NDM, analiza los
resultados obtenidos por NDM, genera output files, metafiles, y exporta resultados a
otros programas como Global-Mapper. Debe por lo tanto tenerse en cuenta que
ambos programas DEBEN estar en la misma carpeta o en el path. Debe aclararse

que tanto NDM como VNDM son programas gratuitos y de codigo abierto.
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EDICION DE DATOS.

NDM (el buscador) opera con matrices binarias de presencia/ausencia de especies
por celda. VNDM (el visor) permite trabajar con las coordenadas geogréficas de los
taxones, convirtiéndolas facilmente a datos de presencia/ausencia en una grilla.
VNDM permite mdltiples formas de generar matrices, lo cual dependera de la
informacion original que se posee:

1)- Coordenadas geograficas. Los datos en forma de coordenadas geograficas
(latitud/longitud) nos permiten explotar al maximo estos programas. VNDM permite
generar en tiempo minimo una gran variedad de grillas dado que es posible definir:
origen de la grilla, tamafo de las celdas, etc. (ver mas abajo) ademas de facilitarnos
la visualizacion y el analisis de los resultados. En un archivo de texto sin formato
(notepad, editor de DOS, etc.) se incluyen los puntos de ocurrencia para cada taxén
(coordenadas geogréficas x-y), este archivo debe incluir:

todo limpio - Bloc de notas

fuchivo  Edicidn Formato Ver Ayuda B . , .
Sp 100 — Numero total de especies (taxones). Este nimero debe ser igual

wydata 0 mayor al total de taxones que se definen.
sp 0 [Adenomera diptyx]
56,06 22.63 \

ol Comando que indica a VNDM que los datos van en coordenadas

57600 25,47

ggég 33%? Cada tax6n debe ser nombrado con sp #. Entre corchetes se define
i By (opcionalmente) el nombre del taxén; aqui también pueden agregarse
56,00 25.55 comentarios. A continuacion van las coordenadas para ese taxon.
I Estos pueden estar en columna o no.

57,05 26.02
37,20 25,83

Punto de ocurrencia (par x-y). Notese que X, el primer punto, corresponde
R a Longitud, e Y, el segundo punto, a Latitud. En el caso de que los datos
i estén ingresados en forma inversa (Latitud - Longitud) debe incluirse al
57,41 25.3 principio del archivo el comando transpose. Tambien es posible hacerlo
HERRTR despues desde el programa seleccionando en Settings la opcién System
.00 24,68 of coordinates. Las coordenadas negativas se indican con el signo - antes
1y A de cada nimero. También es posible definir como negativas todas las

sp 1 [Aufo azarai] Longitudes o Latitudes, agregando al principio del archivo los comandos
gggg %;jg xnegative (para Longitud) e ynegative (para Latitud). Las coordenadas
.G 6.5 pueden tener 1, 2, 3, 4, decimales (para decimales se usa “.”).

i

sp 2 [Bufo bergi] VNDM reconoce a estas matrices con la terminacion xyd. Sin

s e embargo el programa puede leer archivos sin terminacién o

gg% igg; con la terminacién txt u otra, siempre y cuando carezca de formato.

822 2033
57,92 21,30
3763 2538
§7.60 0 25.47
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En este tipo de matrices VNDM permite poner de fondo los limites de un mapa. Esto
se logra incluyendo al final del archivo: map
line
66.217 21.767
66.183 21.783
66.167 21.800
66.117 21.817
66.067 21.833
66.050 21.850
66.050 21.867
66.050 21.883

Cada linea (maximo 300 lineas) del mapa puede tener hasta 5000 referencias
planas. Notese que si se termina de definir la peninsula de Yucatan y se pasa a la
costa occidental de México debe definirse una nueva linea, sino ese salto aparecera
dibujado también en el mapa. También es posible editar las lineas en modo gréfico y

salvar posteriormente las coordenadas resultantes.

Edicién de la grilla en VNDM. El archivo xyd (el input file) puede ser leido
arrastrandolo hasta el icono de VNDM, o cliqueando sobre el icono de VNDM y
seleccionando la ruta donde se encuentra el archivo xyd (o, si ya se ha establecido
la asociacion entre la extension xyd y el programa VNDM, haciendo doble clic en el

archivo mismo):

File Arnzlize Settings Help
Open input file EHE

Buscar en: |Edncum j ﬁl

5] Aves de Mexico.xpd
[araminea Jujuy - Andino, gypd
prueba 1.=pd

prueba 2 «pd
Yungas-drtropodos.apd

Maombre del anchivo: |I3raminea Juijuy - Andino.=pd Akbirir I
Archivos de tipo: IF'n:nint files [*.=yd) j Cancelar |
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Una vez seleccionado el archivo, VNDM automaticamente asigna un origen en los
ejes x e y; ademas, genera una grilla de 10 celdas x 10 celdas. Esta claro que el
origen y tamafo de celdas adecuados dependeran de los datos y del usuario.

Origen de la grilla, tamafio de las celdas.

i ¥MDM - 2.0 - Graminea Jujuy - Andino.xpd

Setting: WaE
-y Aillaw datadset editian - - -
Eubaeedit » Dimension de las celdas. Notese que es posible
v Query before overmites/deletes generar tanto celdas cuadrangulares como
v Tirack mause mevements rectangulares.
Beport szare diferences /' ‘\

[Ealors... g Cell size / \

Set radius size

= 3930 -
Select species to plot A Y= 2740

v S IUE EEaT " chl-amow changes cell size

Set grid size and position

System of coordinates... 3
v Define namow termitony

30 ire 20397
MHew map ling

Last point edition... {* chl-armdy changes grid arigi
Lock grid zize [edit map only)

Grid origin

mw L|

Dimension actual de la grilla

Origen de la gr|IIa enlosejesxey.

Cantidad de taxones cargados

Sets (areas) en memoria

Dimension actual de las celdas y origen de la grilla

\ \ 4 l

10 colz % 10 rows » 354 zpp 0 zetz in memary Recaords for 354 species Cells: 3.99=2. 74 [ongin: 30.77 - 20.40]

|

Algunas teclas utiles:

L
- 3

Modifica el tamafio de celda

x
Crl + @ g m Modifica el origen de la grilla

PgUp Yy PgDown Modifica el tamafio en pantalla de la grilla
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Coémo rellena la grilla VNDM?

Los puntos que caen sobre el limite de dos celdas son considerados siempre como
presencia observada para ambas celdas; lo mismo vale para los vértices, en ese
caso las cuatro celdas tendran presencia observada.

VNDM también permite hacer un relleno especial en el caso de aquellos puntos que
caen cerca del limite de una celda. Debe especificarse el radio de relleno que va de
0 a 100 (el default es 0) y el tipo de relleno: presencia observada (de igual valor que
la celda que posee el punto) o presencia asumida (altamente probable que este
presente, y vale menos que la observada). Este relleno puede también hacerse en

forma manual, taxén por taxon, utilizando el mouse (ver mas abajo).

#VNDM - 2.0 - Graminea Jujuy -final_xyd

File  Znalize RSN
m Sl datalzet editiar
Suta-edit L

v Quen before ovenarnites/deletes
W rach mouse moyEments
Eeport zcare diferences
[Cialmr... F

Para rellenar debe irse a la ventana Settings
y optar por Set radius size.

Select species to plot
v St indirdual recands

Set and zize and poszition

Syztem of coordinates. .. *
v Defing narrow temritary

Mew map line
Last point edition...
Lock grid zize [edit map only]

Relleno con presencia observada Relleno con presencia asumida
AN //
Fadius zize tafill . . . R adius size to azsume . . .

Width(%] |0 :II width (%) [0 j
Height (] | j Height (] |7 j

Cancel | OF. |

Instituto Argentino de Estudios Filogenéticos, Afio V, Val. (3)



Manual NDM-VNDM, Szumik, Casagranda & Roig 2006 12

MDM - 2.0 - lanueva_xypd
Help

Settings

Para poder guardar todas las variables definidas para la grilla
de datos (ancho de celda, origen, relleno, etc.) debe irse a la
ventana File y seleccionar la opcién Create matrix from

data points. Esto genera un archivo temporal (tmp.dat) que es
la matriz binaria que luego analizara el programa NDM.

Open output file
Save data

Save diagram az metafile

Create matrix from data points

Una vez seleccionada esta opcion, VNDM ya nos muestra la grilla con la totalidad de

puntos de referencia:

File Analyze Settings Help

Set 0 of 1 (size=0). Score=0.000000.

M
7
-
=
K]
- wd
. K
7] T
] ol
FF MOEE 7] 1=
= Y = ¥
- v
03 T -
3| -
~ a-:-'.-...'
1,. T -
i T
-
ar s
A
+ | ol
i
o
p o
A 1 i P P |
1 e

L1 F hi Es posible conocer la identidad de una celda
gEEY . L1 si nos ubicamos con el mouse sobre esta.
e - j
ﬁ?'r# :
o
3 colz w43 rowe 1 426 spp 1 zetz in memony Cell zize 11 211 Cell 23-38

il
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Con las teclas Ctrl-s se puede visualizar las distribuciones de los taxones:

#HYNDM - 2.0 - lanueva.xyd
File Analyze Settings Help

Species Nr. ZZ2 (10 cells) o Crechius eydouxil
N

.

* NUmero del taxén
 Cantidad de celdas en que esta presente
* Nombre del taxén

Celda donde el taxon
|_—1 tiene presencia asumida

/}
-~
-
Celda donde el taxén
-— tiene presencia observada
===
3 colz = 43 rows = 426 zpp 1 zets in memory Cell zize 10 %11 Cell: 20-14

«

Aqui es posible eliminar o reincorporar las presencias observadas y asumidas en
forma manual con las teclas del mouse (Settings/AutoEdit, etc.). Es claro que una

vez finalizada la edicibn manual debe guardarse con la opcion File/SaveData.

File Analyze Help
Allowe datadzet edition L . - \

Snecies - - .
F Suta-edit [ Do not auto-edit

v Cuery before ovenwrites/deletes

v Track mouse movements
Report score differences
Calars. .

hake cells ondoff
X

hake cellz assumed
Make cellz defined/undefined

Set radius zize
Select zpecies to plat

v Show individual records
Set and size and position

v Define narrowe berritary
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ANALISIS DE ENDEMICIDAD.

Si bien las caracteristicas de la busqueda pueden definirse desde VNDM, el analisis

de endemicidad lo realiza NDM, por tanto ambos programas deben estar en el

mismo directorio para poder comunicarse.

NDM - 2.0 - C:\documiGraminea_Jujuy  S=sleosd
Abre la ventana donde se pueden definir
las caracteristicas de la busqueda

oooo.

File B i Help

Creake scripk ko run Linuz MDM
Set Factors Crea un archivo de instrucciones

para correr NDM bajo Linux

Cptirpize grid position

Seled ackive taxa

Permite modificar los valores de los factores
(ver mas arriba el detalle de la formula)

Consgnse areas...

Realiza un analisis de parsimonia conectandose
con TNT (debe estar en el mismo directorio)

Fa
/ v
Fi » (0.500 inferred presences 0.750 assumed presences
Fo » |0.500 external [adjacent] records Cancel
Fd » |2.000 external [adjacent] assumed records 0K
Fn » (0.500 external [non-adjacent] assumed records
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Ventana de caracteristicas de la busqueda (Analyze with NDM): Las busquedas
que realiza NDM son heuristicas; aqui se comentan brevemente las variables mas

comunmente utilizadas. Para la descripcion de las busquedas heuristicas ver Szumik
& Goloboff (2004).

Durante la basqueda remplazar Restringir la bisqueda dentro de un sector

suboptimos (por default los especificado de la grilla. Debe identificarse un

retiene hasta final) namero de set dado. Este puede generarse con
el editor manual de la grilla (ver mas arriba).

Swapear una o dos celdas
por vez (esta Ultima hace mas Retener sélo aquellas areas
lenta la busqueda) con 2 0 mas taxones endémicos

Guardar durante la busqueda
areas 0.990 peores que las 6ptimas

Retener sé6lo aquellas areas con
un indice de endemicidad =0 >a 2

Temporarily save sets within |0.990 of current score
. i Save sets with score above <
Save sets with or more endemic spp. ¢

Type of swapping: Constraints:

* swap one cell at a time

Restrict search to sets contained

" swap two cells at a time within set number  |none <
» [ Discard superfluous sets as they're found...

» [ Replace a setif improved during swapping... I Use current sets ¥ Replace

asg starting point existing sets
[~ Precheck duplicates...

Memoria
Save up to 50000 sets

If memory is filled during search, clean up to D times

I

=
B random seed

Keep overlapping subsets if |0 % of species unique
Y

4 Cancel 0K
Retain suboptimal sets |0-000 ¥ Use edge proportions <€ |

Retener areas superpuestas solo si

tienen X% de especies endémicas Unicas
Durante la bisqueda descartar En el célculo del IE del &rea tomar en cuenta

q la proporcion de celdas que la limitan.

sets superfluos (por default los
descarta en el chequeo final)
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EXPLORACION DE LAS AREAS RESULTANTES.

En la primera vista de los resultados podemos obtener informacion basica acerca de
cada una de las éareas obtenidas (con <enter> y <backspace> se avanza 0

retrocede):

NDM - 2.0 - C:AdocumMGraminea Jujuy_ final-xyd

File Analyze Settings Help

et 52 of 112 (Size=3). Score=16.420671.
™ == ] IE: valor de endemicidad
[~~~ z
— del area
\\‘
< Cantidad de celdas que
componen el area
< N
N\ N 3
~ N Numero total de
areas obtenidas
N
NG -
N° del area que vemos
en pantalla actualmente

T Area (set 52)

Ademas de estos datos primarios, podemos extraer una buena cantidad de

informacioén a través de una serie de teclas:

v <enter> Indica cuantas y cuales taxones endémicos aportan al IE del area, asi como

Los registros que posee y el valor con que contribuyen. v — muestra las spp que NO dan
score.

Ctrl + ¢ Compara areas que tienen celdas en comun (parcialmente superpuestas), e informa
diferencias en composicion de especies e IEs de las areas.

Ctrl + u Indica si el area analizada esté incluida en otras, y si este anidamiento es sélo

espacial, o si involucra la composicion de especies endémicas.
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Ctrl + w Indica si el area analizada incluye otras areas.

Ctrl + f Muestra el total de especies presentes en el area analizada sean endémicas 0 no.
Ctrl + 1 Muestra todas aquellas areas de endemismo compuestas por una Unica celda.

n Marca aquellas celdas de la grilla de estudio que carecen de datos.

d Elimina areas duplicadas; z muestra areas duplicadas.

Ctrl + m Permite seleccionar areas =, > 0 < a un valor dado de ie, tamafio del area, etc.
Ctrl + i Invierte la seleccion.

Ctrl + delete Elimina la seleccion.

V <enter> Especies endémicas del area.

N°y nombre de la especie endémica

IE de la especie

IE del area No. del area

File Analyze Settings Help

Spe/cies 44 [Ceroglossus chilensis villams] contributes 0.844444 to score=7.337500 for set 16
[TIT T T T T T T T T T T T TTTTTTITTITTTT]

El color de la celda hace referencia al
estado de la especie '44’ dentro del
area: ausente, presente y asumida, o
fuera del area: presente y asumida

IR
LTI T T I T]

Registros de la especie '44’ (puntos amarillos)

B Just ground!

O Inside area, species absent
B Inside area., species present
O Inside area, species assumed
B Outside area, species present
H Outside area, species assumed

Dentro del area: cantidad de celdas donde Fuera del &rea: cantidad de celdas donde
la sp. esta presente, inferida 0 asumida la sp. estéﬂesente, asmﬁnida

4 p 4 4
V V
4
A pd4

[ x

Inside: pres=8, inf=0, ass=2. Outside: ohs=1, ass(adj)=0. ass=0.

12 scoring spp.:
Mothobroscus chilensis Ceroglossus chilensis temucensis Ceroglossus chilensis villaricensis
Ceroglossus darwini magellanicus HNemaglossa brevis Mimophilorhizus chilensis Catascopel
Dromius elongatulus Trechisibus oreobatewmalodera testacea depressa  Homaloderss germ

Total de especies que aportan al IE del area Lista de especies que aportan al &rea
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Otras teclas utiles. F1y F2: modifican el grosor de las lineas de la grilla y de los
registros; <enter> y <backspace>: se avanza o retrocede en la lista de spp
endémicas del area; Settings/ReportScoreDifferences: permite evaluar con el
mouse las diferencias de score al agregar o eliminar una celda; Shf-m o F12:

guarda el area en pantalla en un metafile.

Ctrl - ¢ Areas parcialmente superpuestas con el area en vista actual.

N° del area parcialmente superpuesta con el area analizada

N° del &rea en pantalla (analizada)

VNDM - 2.7 - C:A\documMGramines Jujuy_ final.xyd

@). Diff=—@
S
‘.w Celdas exclusivas
del area comparada

This set

Diferencia de tamafio y de IE

Settings  Help L,
entre las areas comparadas

File  Analyzg

Set 111 contradicts 78

Celdas
=Ther set| CcOmpartidas

B

Celdas exclusivas del area analizada

Cantidad de spp endémicas compartidas

[

Cantidad de spp endémicas exclusivas del area comparada

Cantidad de spp endémicas exclusivas del area analizada

v
Scoring spp.: 0 common, 15 set 111 only, 28 set 78 only
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Ctrl - u Areas que incluyen al area analizada.

Ne del area que contiene al area analizada o7 .
N° area en pantalla (analizada)
File Analjee Setkings Help

v <
Set 239 contains 167 1zes=20-12). Diff=-4.6056417 . . N
E= s ) —— Diferencias de tamafio y de IE

[] Just ground!

—~ Celdas correspondientes al area analizada
y al area que la contiene

L]
. The other set

Celdas exclusivas del
Both area que contiene

Cantidad de spp endémicas exclusivas del area que contiene

Cantidad de spp endémicas compartidas

Cantidad de spp endémicas exclusivas del area contenida

v v +

Scoring spp.: 9 common, 9 set 239 only, 17 set 167 only

Ctrl - w Areas incluidas dentro del area analizada.

N° del &rea contenida por el &rea analizada N° del area analizada

D 0 - C:\do aminea al. Xyd Diferencia de tamafio y de IE
Fie fnajze  Settings  Help entre las areas comparadas

Set 44 within 167 ¢Eizes=5-12). Diff=-8.055641.

Just ground|

Celdas correspondientes

— = x| al area analizada

. The other set

Celdas del area incluida

Cantidad de spp endémicas compartidas

Cantidad de spp endémicas exclusivas del area que contiene

1 Cantidad de spp endémicas exclusivas del area contenida

v v
Scoring spp.: 0 common, 16 set 44 only, 26 set 167 only
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AREAS CONSENSO.

Como resultado del criterio de busqueda aplicado por NDM/VNDM, muchas veces
se obtienen areas que difieren levemente en la presencia de algunas celdas o
especies endémicas. En vez de descartar estos resultados, otra posibilidad es
sintetizar toda esa informacién contenida en todas esas areas “semejantes” en un
area consenso. Las areas de consenso (Goloboff & Szumik, en prep.) resumen la
informacion contenida en aquellas areas individuales que comparten un porcentaje
dado de especies endémicas, facilitandonos en gran medida la comparacion y
evaluacion de los resultados.

Los consensos pueden clasificarse, segun el criterio aplicado en Consenso estricto
(un é&rea individual formara parte del consenso siempre y cuando comparta un
porcentaje dado de especies endémicas con todas las areas que componen dicho
consenso) y Consenso flexible (un area individual serd incluida en el consenso
mientras comparta el porcentaje dado de especies endémicas con alguna de las

areas que componen dicho consenso).

Calculo de areas consenso:

NDM - 2.0 - C:A\docum\YGraminea Jujuy_ final.xyd

File BEREEN Settings  Help

Analyze with MDM

:=15.583333.

S_e Create scripk ba run Linux WNOM
| | Setfactors
Parsimany analysis {assumed=0)
Parsimony analysis {assumed=1} Porcentaje de similitud minima de especies
— T endémicas para agrupamiento de areas
|| Optimize grid position
Select active baxa 4
re /
/
! Conzensze areas with cut-off -_|
[ % similarity in species ] ;I -
Consenso estricto
Include an area if cut-off is ok__. /
(* against each of the other areas in the consensus
(" against any of the other areas in the consensus

™~

Consenso flexible

Cancel | 1] 4
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No. de consenso E Consensos totales I Cantidad de area que tiene el consenso actual
File  Anakyze Setti?rg{ Help |

el
Consensus area 0 of 12 (from 10 areas; maxz. wvalues)
. Just ground!

10.82103 - 12.60825 \

12.80825 - 14.59546

14,5954k - 16.58268

16.58268 - 18.56990 >

15.56990 - 20.55711

20.55711 - 22.54433

22.54433 - 24.53155

EEENEOCO

Gradiente de valores
de endemicidad de las
areas del consenso

Areas incluidas en el consenso

L I T T 11
N —

@is included: \

a 3 g 10 15 21 22 24 31 52

V Muestra cuales son las especies que aportan valor al IE del consenso, y el rango
de valores que toma cada una de ellas en las areas individuales incluidas en el

consenso.

DM - 2.0 - C:,paraguay'todo limpio.syd

File Analyze Settings Help

Consensus area 4 of 22 (from 7 areas; maz. values)
O Just ground!

O 2.40243 - 2.65243
O 2.65243 - 2.9

Numero total de especies
endémicas incluidas en el consenso

Rango de valores de que toma
/ el IE de una sp. en las areas incluidas
.
§ species give score: A

Bufo major(0.286-0.800 Dermatonotus muelleri (0.000-0.875)
Leptodactylus Bufonius(0.000-0.469) Lepidobatrachus laevis(0.000-0.5494)
Phyllomedusa sauwvaggi (0.000-0.938) Seinaz acuminatus(0.000-0.538)
\ Dermatonotus m. (0.000-0.875) Lepidobatrachus (0.000-0.528

—~—

Listado de las spp. endémicas
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METAFILES. Otra manera de capturar graficos desde NDM/VNDM es mediante la
generacion de metafiles; éstos son archivos de imagen (*.emf) que capturan la figura
en pantalla, y posteriormente pueden ser modificados desde cualquier programa de
edicidon de imagenes (ej: paint, photoshop, etc.)

i YNDM - 2.0 - C:\paraguay'ymatrices’, 1 grado’1?-resultados areastodo 1.ndm

File Analvze Settings Help

set 3 of B6Y (size=4). Score=3.:2440485.

La figura que queremos capturar debe estar
visualizada en pantalla. Con las teclas Shf-
I h [7] | mo F12 se la captura

=t 4 ot BY (=1re=4)  Soooe=d 2441148
B

Metafile (archivo *.emf)
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ACERCA DE LOS GRAFICOS:

Los graficos de las &reas de endemismo, asi como de las &reas de consenso,
pueden capturarse desde NDM/VNDM en formato ascii, para luego ser leidos por
cualquier programa de SIG. Ademas de los graficos, el archivo ascii generado
guarda los datos relacionados a las areas, asi como también los datos de las
especies contenidas en éstas. La edicion y mapeo de las figuras se facilita en gran
medida, ya que la informacion espacial (coordenadas geogréficas) esta incluidas en
éstos archivos.

;5:"; NDM - 2.0 - C:hparaguay'itodo limpio.xyd
File #Analyze Settings Help

Read sets fi fil
safsets rom e 22 (from 3 areas: max. values)
Open oukput file =t ground!
S (o893 - 3.008 Generamos un archivo ascii (*.acf) que
Save toLogfile 00893 - 3.258 . . V! | ()l
sivm el arlty o L il bcogy - 3.ocgg| contiene la informacion pertinente al area
Save diagram as metafile EQA93 - 3 75AOT
ave coordinates For area
Create matrix from data points n i | - frchivo  Edicidn  Formato  Wer  Avuda
it = ¥l u DESCRIPTION=SCORE_2.402-2_.652

a - BORDER _COLOR=REB(255,220,2200

23 30 bR ' BORDER_STYLE=S011d
T Y BORDER_WIDTH=3
\\\\ ILL_COLOR=RGE(255,220,2200
&_STYLE=CF oss—Hatch
17 CLOSED=YES

42,0000 24,0000
43,0000 24,0000
43,0000 25,0000
42,0000 25,0000
42,0000 24,0000

DESCRIPTION=SCORE_2.652-2.902
BORDER_COLOR=RGE(255,180,130)
BORDER_ST¥LE=S0117d
BEORDER_WIDTH=3
FILL_COLOR=REB(255,180,180)
FILL_STYLE=Cross—Hatch
CLOSED=Y¥ES

41. 0000 21.0000

42.0000 21.0000

42,0000 2

41. 0000 23 i * -

41 oona 29 Archivo *.acf
DESCRIPT ZSCORE_Z2.652-2.902
BORDE LOR=RGE(Z55,1580,1800
B R_STYLE==s0T4d

ROER_WIDTH=3
FILL_COLOR=RGE(255,180,180)
FILL_ST¥LE=Cross—-Hatch
CLOSED=YES

42,0000 22,0000

45,0000 22,0000

43,0000 23,0000

42,0000 23,0000

42,0000 22,0000

DESCRIPTION=SCORE_Z.G852-2.902
BORDER_COLCR=RGE({255,180,180]
BORDER_ST¥LE=S017d
BORDER_WIDTH=3

. p . _COLOR=RGE(255,180,180)
El archivo generado puede ser leido por cualquier [“stvLE=cross—Hatch
programa de SIG, permitiéndonos superponerlo Es 52 ao0o

sobre mapas de vegetacion, division politica, etc., peoo 23.0000

o T Q00 24, 0000
facilitandonos el analisis de los resultados. R
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MANERAS ADICIONALES DE EDITAR DATOS.

Como dijimos mas arriba, ademas de los mencionados, existen otras formas de

edicién de grillas (matrices):

Edicion manual desde VNDM. A veces la informacion que se posee esta en forma
de mapas, etc. En estos casos esta informacion puede editarse de manera “manual”:
primero se genera un archivo con datos ficticios (segun se explicé al principio), y
luego se rellenan las distribuciones de cada taxén desde VNDM en forma manual.
Estas matrices NO se “guardan” automaticamente, de manera que deben ser

salvarse como archivo de datos de VNDM con la opcion save to logfile o como

matriz binaria con la opcién save data.

¥NDM - 2.0- C:\paraguay'editar.ayd Jﬂﬂ

e fnekae Setfigs Hep

Hlow daka)set eton In I j

et 0 of

Query before overwries/deletes
 Tradk mouse movements

Repart score dfferences

Colors,.,

v Makg cells onjoff

Male cels assumed
Make cell definedundefingd

ek radus size
Select spacies ko plot
ek rid size and postion

lo gt ¢ oo coodnaes, b

e map e
(st point: o,
Unt i size (et mp o)
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Edicibn de una matriz binaria. En el caso de que los datos originales se
encuentren en formato de matriz binaria, donde las especies son las columnas y las
celdas de la grilla las filas. Las celdas para ser identificadas espacialmente siguen la

siguiente nomenclatura:

Este archivo debe leerse sélo con NDN desde el DOS
aplicando la siguiente linea de comandos

ndm archivodedatos —Inuevoarchivo.ndm <enter> .
AO-0 | AO-1| AD-2| AD-3 Luego parar con la tecla esc

El archivo “nuevoarchivo.ndm” ya puede ser leido por
VNDM

Al-0| Al-1| Al-2| A1-3 : .
Courier Mew w | (10 s | |Occidental v W XK 8

E' L B | I L =T S - T B B - R RN
A2-0| A2-1| A2-2| A2-3 v
rows 16
cols 17
spp 354
data
AO-5
Q000000000000000100000000000000000000000000000000000
hi-5
Q0o00000000000000000000000000000001000000000000000000
hl-&
Qo0oo000000000000000000000000000000000001000000000000
a1-7
Qo0oo008000000000000008010000000100000000000000000000

R

Como se citan los programas?
Goloboff, P. 2005. NDM/VNDM ver. 2.5. Programs for identification of areas of
endemism. Programs and documentation available at

www.zmuc.dk/public/phylogeny/endemism

Donde esta descripto el método?

Szumik C., F. Cuezzo, P. Goloboff & A. Chalup. 2002. An optimality criterion to
determine areas of endemism. Syst. Biol. 51: 806-816.

Szumik C. & P. Goloboff. 2004. Areas of endemism. An improved optimality criterion.
Syst. Biol. 53:968-977.
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Trabajos que aplican este método?

Aagesen, L., C. Szumik, F. Zuloaga, & O. Morrone. 2005. Areas endémicas y
comunidades de Gramineas en la provincia de Jujuy, noroeste de Argentina.
XXX Jornadas Argentinas de Botanica: 117.

Bertelli S., C. Szumik, P. Goloboff, A. Navarro, A. Townsend Peterson & J. Cracraft.
2005. Identification of Areas of Endemism in Mexico. AOU: 417.

Diaz Gomez, J.M. 2005. Los Liolaemus de la Puna Argentina: identificacion de areas
de endemismo con NDM y PAE. VI Congreso Argentino de Herpetologia: 16.

Dominguez M.C., S. Roig-Jufient, J.J. Tassin, F. Ocampo & G. 2006. Flores. Areas
of endemism of the Patagonian steppe: an approach based on insect
distributional patterns using endemicity analysis. J. Biogeogr. 33:1527-1537.

Casagranda D. & E. Lavilla. 2005. Anuros de Nordeste Argentino: Identificacion de
Patrones biogeograficos. Il Congreso Brasilero de Herpetologia.

Navarro F., F. Cuezzo, M. Lizarralde de Grosso & C. Szumik. 2004. Areas de
endemismo en las yungas argentinas: un andlisis de endemicidad aplicado a
insectos. V Reunidn Argentina de Cladistica y Biogeografia: p. 46.

Roig-Jufient S., C. Szumik & D. Casagranda. 2004. Determinacion de las areas de
endemismo de América del Sur Austral: un ejemplo aplicando el criterio de
optimalidad. V Reunion Argentina de Cladistica y Biogeografia: 60.

Szumik C. & S. Roig-Juiient. 2005. Criterio de optimalidad para areas de
endemismo: El caso de América del Sur Austral. [en “Regionalizacion
biogeografica en Iberoamérica y topicos afines” Morrone & Llorente
Bousquets (eds). UNAM] pags. 495-508.

Brusquetti F., Casagranda D., 2005. Anuros de Paraguay: Analisis de endemicidad y

riqueza de especies. VI Congreso Argentino de Herpetologia: 39.
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