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La biodiversidad o diversidad biológica es un concepto 
que hace referencia a la variedad de la vida sobre la 
Tierra como resultado de miles de millones de años 
de evolución. Probablemente lo primero que venga a 
nuestra mente al oír esta palabra 
sean escenarios idealizados: sel-
vas tropicales de árboles verdes, 
leñosos y frondosos, pobladas 
por mamíferos y aves exóticas, 
y quizás incluyamos en nuestra 
foto mental algún insecto vistoso, 
como una mariposa de colores 
llamativos. O, tal vez, evoquemos 
un arrecife de coral en el que na-
den peces combinados en colores 
imposibles. Sin embargo, la di-
mensión «evolutiva» del término 
biodiversidad nos hace sospechar que debe haber algo 
más en este escenario. 

La vida sobre la Tierra abarca un gran número de 
grupos vegetales y animales, pero también muchos 
otros eucariotas (organismos con células nucleadas) y 
aún más grupos de procariotas (organismos con célu-
las sin núcleo). Todas estas formas de vida son prota-
gonistas de los procesos que se dan en los ecosistemas. 
Es por estos procesos por los que conocer la biodiversi-
dad del medio natural ha sido una inquietud constante 

para el ser humano. Primero, para ponerla a su servicio 
o extraer sus recursos; después, para conservarla por 
razones que pueden ir más allá del mero utilitarismo, 
incorporando una dimensión eudemónica a la con-

servación, y, durante las últimas 
décadas, para evaluar y mitigar 
el impacto de las perturbaciones 
ligadas al cambio climático sobre 
la vida en el planeta. La biodiver-
sidad engloba variabilidad a tres 
niveles: «entre ecosistemas»; en-
tre las unidades taxonómicas (por 
simplificar, en adelante especies)1 
que habitan en los ecosistemas 
(«inter específica»), y dentro de 
cada una de las especies («intra-
específica») (Glowka, Burhen-

ne-Guilmin,  Sy n  ge , McNeely y Gündling, 1994). Por 
ello, uno de los pilares fundamentales para gestionarla 
es realizar una cuantificación fiable que tenga en cuen-
ta estos niveles de organización.

1  En el texto simplificamos la descripción de unidad taxonómica equiparán-
dola a la descripción de especie biológica. No obstante, cabe destacar que 
los índices de biodiversidad, tanto los tradicionales como los basados en dis-
tancias filogenéticas o funcionales, pueden aplicarse a cualquier nivel de la 
clasificación taxonómica de los organismos e incluso a virus (Shi et al., 2016), 
que en ciertos ámbitos se escapan de la definición de organismo biológico.
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Figura 1. La biodiversidad puede medirse teniendo en cuenta dife-
rentes escalas, entre ellas la espacial. En el esquema observamos 
un ejemplo de los diferentes componentes espaciales en los que 
se puede medir la biodiversidad teniendo en cuenta un ecosistema 
compuesto por tres comunidades (A, B, C). En cada comunidad se 
han registrado las especies (sp) presentes en tres puntos de muestreo 
(i, j, k). La diversidad gamma es la diversidad de especies que hay en 
el ecosistema (γ) o comunidad (γA, γB, γC). La diversidad en el punto 
de muestreo es la diversidad alfa (a). La diversidad beta 1 (β1) es la 
desemejanza entre los puntos de muestreo dentro de una misma co-
munidad y la diversidad beta 2 (β2) es la desemejanza entre las comu-
nidades de un ecosistema. Las flechas blancas y grises hacen referen-
cia a las diferencias que miden los índices de biodiversidad entre los 
puntos de muestreo o comunidades para calcular los componentes 
beta 1 y 2, respectivamente. Las flechas rojas indican la posibilidad de 
calibrar la distancia entre especies (en términos de distancias genéti-
cas o funcionales) previamente a medir la biodiversidad.

■■ DESCOMPOSICIÓN ESPACIOTEMPORAL DE LA 
BIODIVERSIDAD

Históricamente, los ecólogos pronto fueron conscien-
tes de que la variabilidad biológica puede presentar 
patrones diferentes dependiendo de la escala conside-
rada. Whittaker (1960) fue el primero en describir los 
diferentes componentes espaciales en los que se puede 
medir la biodiversidad. Este autor propuso abordar el 
estudio de la biodiversidad a lo largo de una serie de 
escalas espaciales jerárquicas (Figura 1). Así definió la 
diversidad gamma (γ) como la diversidad de especies 
en una región o ecosistema. Por su parte, la escala je-
rárquica más baja, correspondiente al punto de mues-
treo, recibió el nombre de la diversidad alfa (α). Por 
último, definió la diversidad beta (β), que establece la 
desemejanza entre dos módulos comparables, normal-
mente correspondiendo a un mismo nivel jerárquico, 
como por ejemplo la desemejanza de biodiversidad en-
tre varios puntos de muestreo. 

Debido a su gran utilidad y extendido uso, posterior-
mente surgió la necesidad de redefinir el componente 
beta. Así pues, se hizo la distinción entre diversidad 
beta 1 (β1), como la desemejanza entre los puntos de 
muestreo dentro de una misma comunidad; y diversi-
dad beta 2 (β2), como la desemejanza entre las comuni-
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dades de una región (Excoffier, Smouse y Quattro, 1992) 
(véase Figura 1). Actualmente, los últimos estudios en 
este campo proponen una descomposición temporal de 
la biodiversidad, análoga a la espacial. De este modo, la 
escala jerárquica se podría extender a módulos tempo-
rales anidados, como por ejemplo años, décadas y siglos. 
Una consecuencia lógica de este di-
seño es la posibilidad de combinar 
los aspectos espaciotemporales de 
la biodiversidad, pero este enfoque 
está todavía poco desarrollado (Pa-
voine y Bonsall, 2011).

■■ ¿CÓMO MEDIMOS LA 
BIODIVERSIDAD? 

Independientemente de la escala 
espacio-temporal (α, β, γ), los ín-
dices que se han venido utilizando 
para cuantificar y caracterizar la 
diversidad se han basado primordialmente en evaluar la 
variabilidad a nivel «interespecífico», por ser este mucho 
más fácil de apreciar y cuantificar. En cambio, las diver-
sidades «intraespecífica» y de «ecosistemas» han recibi-
do mucha menor atención. Los índices tradicionales de 
biodiversidad cuantifican principalmente la riqueza, la 
abundancia y la equitatividad de las especies de interés 
presentes en una muestra. Así, dada una muestra definida 
a escala espacial o temporal, la riqueza de especies indica 
el número de especies presentes, la abundancia cuantifi-
ca el número de individuos de cada especie y, por último, 
la equitatividad relaciona la riqueza y la abundancia, de 
forma que establece el grado en el que los individuos se 
reparten entre las especies contadas en la muestra. Gra-
cias a estos índices tradicionales se ha podido caracteri-
zar la biodiversidad de forma fácil e intuitiva a cualquier 
escala espacial (α, γ) e incluso realizar comparaciones 
entre módulos del mismo nivel jerárquico (β). 

No obstante, estos índices no ofrecen todos los mati-
ces necesarios para obtener una idea completa de la bio-
diversidad, porque desatienden dos de sus dimensiones: 
la filogenética y la funcional. Por ejemplo, si aplicamos 
los índices tradicionales a dos comunidades (comunidad 
i y comunidad j, tal y como observamos en la Figura 2a), 

en las que encontramos la misma 
abundancia en todas las especies 
presentes y con una riqueza de 
especies Si = 5 y Sj = 3, la equitati-
vidad será Ei = 100 % y Ej = 100 %. 

Sin embargo, cuando reemplaza-
mos las especies de la comunidad j 
por otras filogenética (genéticamen-
te) o funcionalmente (que aportan y 
ocupan servicios muy diferentes en 
el ecosistema) distantes (Figura 2b), 
los índices tradicionales de biodi-
versidad seguirán proporcionándo-
nos los mismos resultados relativos. 

Es decir, la comunidad i será más diversa que la j, sin 
considerar lo diferentes que son las especies de las comu-
nidades. Este ejemplo claramente muestra una limitación 
fundamental de los índices de biodiversidad tradicionales. 
Por esta razón, durante las últimas décadas, un buen nú-
mero de ecólogos se han esforzado por definir un nuevo 
marco matemático que describa las diferencias filogenéti-
cas y funcionales de las especies de una comunidad.

Entre las primeras aproximaciones, Faith (1992) in-
tentó evaluar y considerar las distancias filogenéticas 
entre especies. Este autor expuso que, antes de medir la 
biodiversidad de una muestra dada, se deberían calibrar 
las distancias filogenéticas de las especies que compo-
nen dicha muestra. De este modo, se podría conocer la 
singularidad evolutiva de cada linaje (separación más o 
menos próxima en el tiempo). Así, propuso medir el pa-
rentesco filogenético entre las especies de una muestra 
como una matriz entre pares de especies. Esta matriz 

Figura 2. Las figuras A y B muestran dos comunidades con una misma abundancia en todas las especies presentes, aunque con una mayor riqueza 
de especies en la comunidad i que en la comunidad j en ambos casos. No obstante, en la comunidad j de la figura B se han reemplazado las 
especies por otras filogenética o funcionalmente distantes. De acuerdo con los índices tradicionales de biodiversidad, tanto en (A) como en (B) 
la comunidad i es más diversa que la comunidad j. Mientras que, de acuerdo con los índices de distancias (diversidad filogenética y diversidad 
funcional), en (B) la comunidad j es más diversa que la comunidad i.
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se extrae de la distancia en un ár-
bol filogenético entre cada par de 
especies. De este modo, decimos 
que cualquier estudio que base sus 
medidas de biodiversidad en las 
distancias filogenéticas entre espe-
cies será un estudio de diversidad 
filogenética. 

Posteriormente Petchey y Gas-
ton (2002) plantearon un proto-
colo análogo al de Faith (1992), 
pero en este caso las relaciones 
entre especies no se construyen a 
partir de secuencias filogenéticas, 
sino a partir de rasgos funciona-
les.2 Los rasgos funcionales son las unidades utilizadas 
para medir la diversidad funcional de un conjunto de 
especies y permiten evaluar las consecuencias de una 
gran variedad de cuestiones ecológicas, por ejemplo: el 
impacto del cambio climático en la diversidad o la su-
cesión ecológica tras la restauración de un hábitat. En 
este caso, se mediría la complementariedad funcional 
entre las especies de nuestra muestra, para así construir 
una matriz de distancias entre cada 
par de especies, a partir de datos de 
rasgos funcionales. Al cruzar esta 
matriz con el índice adecuado de 
biodiversidad, sabremos lo diversa 
que es nuestra muestra en términos 
de diversidad funcional.

Si finalmente volvemos a exa-
minar la Figura 2b y, previamente 
a medir la biodiversidad de cada 
muestra, calibramos la distancia en-
tre las especies de nuestras comuni-
dades en términos de distancias fi-
logenéticas (diversidad filogenética) 
o funcionales (diversidad funcional), 
veremos que nuestra conclusión 
acerca de cuál es la comunidad más 
diversa se ve alterada por completo.

■■ ¿QUÉ HAN APORTADO ESTOS ESTUDIOS?

De los estudios de las últimas décadas, podemos extraer 
afirmaciones tan llamativas como que un aparatoso arre-
cife de coral es menos biodiverso que un austero ecosis-
tema de montaña (Figura 3). Si bien en el primero se ha 
visto favorecida la radiación o aparición de nuevas es-

2  De acuerdo con Carmona, De Bello, Mason & Lepš (2016), un rasgo funcio-
nal es cualquier característica morfológica, fisiológica, fenológica o compor-
tamental, que se puede medir a nivel de individuo y tiene un efecto sobre su 
supervivencia o reproducción.

pecies, estas son filogenéticamen-
te muy próximas y prácticamente 
iguales a nivel funcional. Por ello, 
si añadimos o extraemos una espe-
cie del ecosistema, los valores de 
diversidad filogenética o funcio-
nal permanecerán prácticamente 
inmutables. Por contra, el ecosis-
tema de montaña tiene un menor 
número de especies, pero estas son 
filogenética y funcionalmente muy 
distantes, por lo que perder una de 
las especies conllevaría una caída 
drástica de los valores de diversi-
dad filogenética o funcional. 

No pretendemos indicar con 
esto que un ecosistema coralino no 

sea igual de merecedor de ser conservado que uno de 
alta montaña. Lo que queremos transmitir, sin embargo, 
es que la debida consideración de los aspectos funcio-
nales y filogenéticos de las comunidades biológicas nos 
ayudan a entender mejor la organización de la biodiver-
sidad en el planeta y deben ser tenidos en cuenta a la 
hora de establecer medidas concretas de conservación.

■■ ¿PRÓXIMA PARADA?

La realización de estos estudios es más compleja que 
en el caso de las aproximaciones tradicionales, ya que 
requieren afrontar dos retos en primera instancia. El 

Figura 3. De acuerdo con los índices tradicionales de diversidad, la 
comunidad de peces de un arrecife de coral (a la derecha) sería más 
biodiversa que todo un ecosistema de montaña (a la izquierda), por 
tener el primero un mayor número de especies. Sin embargo, estas 
especies son filogenética (evolutiva) y funcionalmente (ecológica-
mente) similares, por lo que resultan redundantes en términos de di-
versidad filogenética y funcional. Mientras que, en el ecosistema de 
montaña, aun con un menor número de especies, cada una de ellas 
es filogenética y funcionalmente diferente al resto. 
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primero es la identificación de 
rasgos funcionales significativos 
y no redundantes para cuantifi-
car la diversidad funcional. El 
segundo es la disponibilidad de 
información sobre las relaciones 
de parentesco entre las especies 
para poder cuantificar la diver-
sidad filogenética. Sin embargo, 
es interesante señalar que, a di-
ferencia de los índices de biodi-
versidad tradicionales, los con-
ceptos de diversidad filogenética 
y funcional son directamente 
aplicables a nivel de individuo. 

A pesar de haber sido poco explorada, esa aproximación 
posibilita la extensión a estudios de diversidad intraes-
pecífica, lo que permite la integración de este aspecto en 
estudios de biodiversidad. Por ejemplo, medir la diver-
sidad filogenética intraespecífica podría ser crucial a la 
hora de entender los patrones filogeográficos y recono-
cimiento de subespecies, para así implantar planes de 
conservación biológica (Excoffier, 2008).

Además, los índices de diversidad filogenética y fun-
cional han servido para caracterizar un gran número 
de ecosistemas terrestres y acuáticos, tomando como 
modelo desde vegetales herbáceos o leñosos a insectos 
y vertebrados. No obstante, consideramos que todavía 
quedan muchos campos de aplicación. Por ejemplo, los 
parásitos, por su modo de vida dependiente de otro orga-
nismo, tienen características que los hacen idóneos para 
revelar procesos ocultos en los ecosistemas. Asimismo, 
los parásitos son ubicuos en todos los ecosistemas; al-
gunos tienen ciclos de vida complejos, por lo que son 
útiles para trazar rutas en las redes tróficas y dilucidar 
patrones espaciotemporales de los ecosistemas (Poulin 
y Morand, 2000). A pesar de ello, pocos autores han 
abordado el estudio de la biodiversidad de las comuni-
dades de parásitos desde el punto de vista filogenético o 
funcional. Los estudios más recientes indican que los or-
ganismos parásitos realizan funciones reguladoras, pro-
tectoras y estabilizadoras en los ecosistemas. Además, 
el estudio de los sistemas parásito-hospedador aporta un 
potente instrumento comparativo, debido a la organiza-
ción anidada3 de las comunidades parásitas, que puede 
arrojar conclusiones generalizables a otras comunidades 
biológicas.

3  Los análisis de conjuntos anidados (por ejemplo, asociaciones parásito-hos-
pedador) pueden revelar patrones ecológicos no aleatorios y son herramien-
tas exploratorias útiles para sugerir mecanismos que pueden estructurar una 
comunidad en particular (González y Poulin, 2005).

■■ CONCLUSIÓN

Actualmente, es difícil concebir un estudio que explique 
o prediga los procesos que tienen lugar en los ecosiste-
mas sin incluir datos filogenéticos o funcionales de las 
unidades taxonómicas consideradas en la muestra. Sin 
embargo, nos gustaría destacar que los estudios basados 
en la comparación de los resultados obtenidos mediante 
diferentes índices de biodiversidad, así como a diferen-
tes escalas jerárquicas de organización, pueden revelar 
procesos evolutivos, biogeográficos o de radiación que 
de otra forma pasarían inadvertidos. Por ello, invitamos 
a los investigadores interesados a utilizar este nuevo 
marco conceptual en sus estudios. 
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