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Desde el punto de vista del modelado de redes
ecolégicas, los llamados “assembly models” han sido am-
pliamente utilizados en la literatura para describir la for-
macién de ecosistemas mediante invasiones de nuevas
especies’?. Normalmente estos modelos parten de un
“pool” de especies posibles, definido a través de ciertas
condiciones, a partir del cual se va construyendo el eco-
sistema mediante invasién de una especie nueva que, a
su vez, puede provocar extinciones de algunas especies
presentes. Después de la invasién, para determinar el
ecosistema final que se alcanza, o bien se hace evolucién
dindmica de las biomasas, de acuerdo con unas ecua-
ciones de evolucién fijadas previamente, o bien se utilizan
criterios de estabilidad que decidan cuél es el estado fi-
nal tras la invasién?. La principal conclusién que se ob-
tiene de estos modelos es que normalmente se alcanza un
tnico ecosistema resistente a cualquier invasién, aunque
en algunos casos se obtienen conjuntos mas complejos de
ecosistemas interconectados a través de invasiones.

Naturalmente, los “estados finales” que se alcanzan
mediante este tipo de modelos dependen del conjunto de
especies inicial que se defina y de la sucesion de invasiones
que se realice. A diferencia de los anteriores trabajos, en
esta contribucién utilizamos un modelo muy simplificado
de ecosistema que nos permitira estudiar todas las posi-
bles invasiones. Con ello podemos definir una cadena
de Markov asignando probabilidades de transicién entre
ecosistemas, lo que en definitiva nos permitird determi-
nar el conjunto de ecosistemas al que lleva la iteraciéon de
la cadena y, asimismo, la distribucién de probabilidad de
equilibrio sobre esos ecosistemas.

Para ello, partimos de un modelo sencillo® de ecosis-
tema definido por L niveles troficos que albergan s; es-
pecies, ¢ = 1,...,L. Las interacciones entre especies
estan determinadas por la dindmica de Lotka-Volterra
(L-V), dejando constantes los pardmetros de interaccién
para tener una descripcion de campo medio. Las especies
del nivel ¢ depredan del nivel ¢ — 1 y son depredadas por
las especies del nivel ¢ + 1 y, para reducir el nimero de
posibilidades de invasién, suponemos que cada especie
depreda de todas las especies del nivel inferior. Las es-
pecies del primer nivel depredan de un “recurso” que
evoluciona con una dindmica similar, excepto que en caso
de estar asilado crece de forma logistica determinada por
un valor de saturacién R.

La cadena de Markov se define mediante invasiones
partiendo del ecosistema vacio, y considerando las in-
vasion posibles en cada uno de los niveles tréficos del
ecosistema asi como en el nivel inmediatamente superior
al ultimo. Se realiza la evolucién dinamica integrando
numéricamente las ecuaciones L-V, hasta alcanzar un es-
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tado estacionario. Al finalizar, chequeamos la viabilidad
de todas las especies, es decir, comprobamos si todas
quedan por encima de un umbral de extincién N.. En
tal caso, el invasor es admitido y se genera un nuevo eco-
sistema perteneciente a la cadena de Markov. En caso
de que no se cumpla el criterio de viabilidad, se realizan
extinciones sucesivas de una especie en los niveles que
primero hayan cruzado el umbral de extincién. Lo que
observamos es que, o bien el invasor es rechazado y el
ecosistema permanece, o bien se producen “avalanchas”
de extinciones que reconfiguran el ecosistema a veces de
forma drastica.

Una vez definida la matriz de probabilidades de la ca-
dena, se clasifican los ecosistemas en transitorios y recur-
rentes, siendo estos ultimos aquéllos a los que tiende la
iteracién de la cadena. En funcién de los valores de R,
se puede llegar a un tnico ecosistema recurrente o a un
conjunto ergddico, que puede llegar a tener en torno a
2000 ecosistemas (un ejemplo de conjunto cerrado puede
verse en la FIG.1). La cadena alcanza, por tanto, estados
finales similares a los que encuentran Morton y Law?.
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Figura 1. Transiciones en el conjunto final para R = 430.
Los nodos son proporcionales a la probabilidad del ecosistema.
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