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Introducción. 

Una red trófica representa las interacciones depredador – presa dentro de una 

comunidad o ecosistema en forma de “grafo” en donde N es el número de nodos, en este caso 

las especies o grupos funcionales, y L el número de conexiones que se tienen entre los nodos 

(Montoya et al., 2001). Esta representación muestra su estructura, es decir cómo se organizan 

las especies, dentro del sistema y a través del estudio de su topología es posible inferir la 

función de algunas especies y del sistema en general. Las relaciones interespecíficas no son 

solo una cadena de especies, son un grupo de cadenas interconectadas que forman una red, 

la llamada red trófica o red alimentaria.  

Existen varios aspectos relevantes en la ecología teórica relacionadas con las redes 

tróficas que pueden ser estudiadas a través de la topología de éstas (Abarca-Arenas et al. 

2022). Por ejemplo, se ha avanzado considerablemente en la comprensión de cómo 

funciona el control de abajo-arriba (top-down) y cómo las cascadas tróficas influyen sobre 

la abundancia de las especies (Terborgh & Estes 2013). También se ha profundizado en el 

conocimiento de cómo las redes tróficas se interconectan (Rooney et al. 2006), en la 

relevancia que tienen los efectos indirectos entre las especies en el flujo de materia y cómo 

algunas de las relaciones están mediadas por rasgos físicos de las especies (Schmitz et al. 

2004). 
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El estudio de redes tróficas tiene ya varias décadas de historia (Ings et al. 2009) desde 

entonces ha habido un crecimiento importante tanto en la cantidad de redes tróficas como en 

la calidad de las mismas. Tomando metodologías de ciencias como matemáticas, física y 

sociología, y el incremento en la capacidad de cómputo, la ecología trófica ha ido 

descubriendo estructuras y patrones antes difíciles de calcular.  

Hay varios programas en distintos lenguajes para el análisis de redes y solo algunos 

para redes tróficas. Uno de los objetivos del proyecto es el de desarrollar uno o más 

programas en lenguaje R dedicados al análisis de redes tróficas, en este caso el análisis de la 

modularidad y número de módulos de éstas. 

 

Resultados. 

El programa “Food Web Topology Analysis” está escrito en lenguaje R y tiene como 

objeto de análisis la red trófica observada o empírica y otras generadas al azar, calculando 

varios índices relativos a la topología y estructura de ellas. Aun cuando existen varios 

paquetes en R para el análisis de redes éstas la mayoría se enfocan en todo tipo de redes y no 

solo redes tróficas. Existe el paquete cheddar que, si está dedicado al análisis de redes 

tróficas, sin embargo, no todos los aspectos están considerados y hace falta cierto 

conocimiento de programación para poder utilizarlo. Es por esto por lo que se decidió escribir 

este programa, que incluye funciones de varios paquetes, pero con la facilidad para el usuario 

de no tener que programar una sola línea de código. Todas aquellas funciones no contenidas 

en alguno de los paquetes publicados han sido escritas por los autores. 

El programa, es un conjunto de scripts que interactúan entre sí, estos son: 

run_FWTopo.R, install_dependencies.R, FWTopo_functions.R, README.md y una 

pequeña red de ejemplo. El conjunto de scripts está depositado en el sitio GitHub con 

dirección: https://github.com/LuisGAbarca-DT/FoodWebTopology 

 

Brevemente, la descripción de cada script a continuación. 

 README.md Este archivo hace una breve presentación del programa, el tipo de 

datos necesarios para el análisis, e instrucciones para correr todo de la forma más sencilla. 

 

https://github.com/LuisGAbarca-DT/FoodWebTopology
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run_FWTopo.R Este es el script principal. Primero llama al script 

install_dependencies.R que se encarga de instalar, si no existen, los paquetes necesarios 

para su funcionamiento y cargar las librerías correspondientes. Una vez que este script 

termina, se llama al script FWTopo_functions.R que se encarga de correr todas las funciones 

necesarias.  

install_dependencies.R Instala los paquetes para poder realizar muchas de las 

operaciones sobre la red trófica. Revisa si alguno o varios paquetes no están instalados en 

cuyo caso los instala automáticamente. Una vez hecho esto, llama a las librerías y las instala 

en la memoria RAM para su uso. 

FWTopo_functions.R este script corre todas las funciones que son llamadas por el 

script principal para que puedan ser usadas. Estas funciones se encargan de leer el archivo de 

datos, escoger el tipo de algoritmo para las redes al azar, la resolución de modulariad, calcular 

todos los índices topológicos y de modularidad y rol de los nodos en ellos de la matriz 

original. También llama a la función para generar las matrices al azar de acuerdo a cuatro 

distintos modelos y calcular las características topológicas de cada matriz. 

 

Características estructurales que el programa calcula. 

El programa, en general, podría dividirse en dos partes, la primer es la que lee la 

matriz de datos originales y hace el cálculo de varias propiedades de estos. La segunda parte, 

es la que genera un número determinado de redes de acuerdo con alguno de los cuatro 

modelos escogidos y que posteriormente son analizadas con las mismas propiedades que la 

matriz original. 

 

Los parámetros que calcula para la red trófica original son: 

Número nodos (especies) (S) (igraph) 

Número de uniones (L) (igraph) 

Conectancia (N/S2) 

Centralidades: (Jordán et al. 2007) (igraph) 

 Cercanía 

 Intermediaria 

 Grado de entrada, salida y total 

Todos con valores en bruto, estandarizados (z) y normalizados con 

base al máximo 

 Transitividad o índice de agregación (igraph) 

Número de especies basales (B) (cheddar) 
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Número de especies intermedias (I) (cheddar) 

Número de especies tope (T) (cheddar) 

Número de especies omnívoras (O) (cheddar) 

Número de cadenas (NCh) (cheddar) 

Nivel trófico de cada especie (TL) (cheddar) 

Nivel trófico máximo (TLMax) (cheddar) 

Número de módulos por la que se puede dividir la red (LeidenAlg) 

Modularidad (LeidenAlg) 

Especies puente  

Rol de las especies dentro y entre módulos (rnetcarto) 

Índices de especies clave (K, Ktd, Kbu, Kd, Kind) (propio) 

Status y contrastatus (propio) 

Importancia topológica (propio) 

 

Los modelos que se pueden usar para generar matrices son:  

 Erdös – Rényi (Erdös & Rényi,1959) (igraph) 

 Cascada (Cohen et al., 1990) (propio) 

 Nicho (Williams & Martinez, 2000) (propio) 

 Nicho modificado (Allesina et al. 2008) (propio) 

 

El usuario escoge el modelo y el número de redes que quiere generar.  

 

El primer modelo genera redes completamente al azar, es el modelo clásico. 

Considerando esto, y que las redes tróficas deben tener al menos una especie basal y una 

tope, el algoritmo verifica que las matrices generadas tengan al menos esta restricción. El 

segundo modelo es el propuesto por Cohen (1990) en el que se ordenan las especies de una 

forma jerárquica de ahí se van distribuyendo las relaciones depredador – presa. El modelo de 

nicho propuesto por Williams y Martinez (2000) en el que las especies se ordenan a lo largo 

del nicho trófico y se asigna una presa al azar de acuerdo a una distribución beta. Este es el 

modelo más utilizado hasta el momento. El último, es el mismo modelo de Williams, pero 

modificado y mejorado por Allesina et al. (2008) con resultados, en algunos casos mejor que 

el modelo original, y en otros similar. Todas las matrices generadas por cualquiera de los 

modelos se prueban para que exista al menos una especie basal y una tope, que no existan 

especies aisladas, es decir todas las especies estén conectadas, y, por último, que la matriz de 

interacciones (propuesta por Levine (1980)) no sea singular ya que es necesario esta 

propiedad para poder calcular los niveles tróficos.  
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Presentación de resultados. 

 Los resultados se graban en el mismo directorio donde se encuentra el 

programa. Se genera un directorio con el nombre del archivo de los datos, e.g. si el archivo 

de datos es mi_red.csv, entonces, el directorio en donde se ubicarán los resultados será 

mi_red_FWTA. Dentro de este directorio se genera uno nombrado RESULTS. Dentro de este 

se generan dos directorios más, ORIGINAL y RANDOM. Dentro del directorio ORIGINAL 

se graban, en archivos tipo csv, todos los resultados de la matriz original. En el directorio 

RANDOM se graba un archivo csv con los resultados topológicos de cada una de las redes 

generadas al azar de acuerdo con modelo seleccionado. Los resultados generados para las 

matrices aleatorias son o empírica son los siguientes y el sufijo del archivo en el que se 

encuentran: 

Si el nombre de la red es mi_red: 

 Archivo mi_red_ORIGINAL_STC.csv 

Número nodos (especies)  

Número de uniones  

Conectancia  

Número de especies basales  

Número de especies intermedias  

Número de especies tope  

Número de especies omnívoras  

Número de cadenas  

Nivel trófico promedio de la red  

Nivel trófico máximo  

Número de módulos en la que se puede dividir la red  

Modularidad  

 

 Archivo mi_red_ORIGINAL_CENTRALITIES.csv 

 Cercanía 

 Intermediarismo 

 Grado de entrada, salida y total 

 

 Archivo mi_red_ORIGINAL_NODES_ROL.csv 

 Rol de las especies dentro y entre módulos 

 

Archivo mi_red_ORIGINAL_KEYSTONE.csv 

 Índices de especies clave (K, Ktd, Kbu, Kd, Kind) 

Archivo mi_red_ORIGINAL_LEYDEN_PART.csv 

 Módulo al que pertenece cada especie o nodo 
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Archivo mi_red_ORIGINAL_LEYDEN_STRC.csv 

 Para cada módulo: 

 

Número nodos (especies) 

Número de uniones  

Conectancia  

Número de especies basales 

Número de especies intermedias 

Número de especies tope 

Número de especies omnívoras  

Número de cadenas  

Nivel trófico promedio de la red 

Nivel trófico máximo 

 

Archivo mi_red_ORIGINAL_SHARED_NODES.csv 

  Especies puente entre módulos 

 

Archivo mi_red_ORIGINAL_SPSs_TL.csv 

  Nivel trófico de cada especie 

 

Archivo mi_red_ORIGINAL_STATUS.csv 

  Valor del estatus de cada especie 

 

Archivo mi_red_ORIGINAL_TOPO_IMPORTL.csv 

  Importancia topológica de cada especie 

 

 

Para cada una de las redes al azar se graba en el directorio RANDOM el archivo de la 

siguiente forma si el algoritmo escogido hubiese sido Erdös-Rényi: 

mi_red_STRUCT_AZAR_erdos-renyi.csv con los siguientes resultados: 

Número nodos (especies)  

Número de uniones  

Conectancia  

Número de especies basales  

Número de especies intermedias  

Número de especies tope  

Número de especies omnívoras  

Número de cadenas  

Nivel trófico promedio de la red  

Nivel trófico máximo  

Número de módulos en la que se puede dividir la red  

Modularidad  
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 Al término de cualquier análisis se genera un archivo de texto ene l que se hace un 

resumen de los análisis llevados a cargo, así como el tiempo de cómputo necesario para ello. 

El archivo tiene como nombre la fecha_hora_nombre-del_archivo_datos_LOG.txt 

 

Cómo correr el programa. 

 

Todos los archivos deben estar contenidos en un mismo directorio. De preferencia, 

aunque no es obligatorio, el archivo con la base de datos (.csv) también puede estar contenido 

en ese mismo directorio. Este directorio debe ser definido como directorio de trabajo 

(working directory) ya sea dese la consola o a través de RStudio (consultar la ayuda de éste 

último para saber cómo se hace). 

 

 El siguiente paso es correr el programa run_FWTopo.R de la siguiente forma: 

 

 source(“run_FWTopo.R”) 

 

Ya que el programa está corriendo, llama a los otros scripts necesarios para instalar, si no 

existen, los paquetes necesarios y bajarlos a la memoria. También corre el script para instalar 

las funciones necesarias. Después, hay que contestar algunas preguntas referentes al análisis: 

 

1. Escoger el nombre del archivo de la base de datos. 

2. Escoger el algoritmo para generar las matrices al azar. Si no se quieren genera las 

matrices y solo correr el análisis de la red original, escoger la opción 5. 

3. Definir el número de matrices al azar que se quiere generar. 

4. Definir si se calculan los niveles tróficos de los nodos para cada red generada al 

azar. (Recordar que este proceso es tardado y depende del tamaño (número de 

nodos) de la red, es recomendable no hacer el cálculo para redes grandes). 

5. Qué resolución para la modularidad se quiere utilizar de acuerdo al modelo de 

Leiden. 

 

 

A continuación, se presentan algunas figuras como ejemplo de algunas de las características 

del programa. 
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Figura 1. Ejemplo de la estructura de directorios donde se guardan los archivos de resultados. 
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Figura 2. Ejemplo con los nombres de los archivos resultado del análisis de la red trófica 

original. 

 

 

 

 

 

 
 

Figura 3. Ejemplo con el archivo de resultados de las matrices generadas al azar por el 

algoritmo de Erdös-Rényi. 

 

 

 

 



10 
 

 
 

Figura 4. Ejemplo de resultados para las distintas medidas de centralidad para cada especie 

de la red original. 

 

 

 
 

Figura 5. Ejemplo de los resultados de la red trófica original. 
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Figura 6. Ejemplo de resultados del rol que tienen las especies dentro y entre los módulos. 

 

 

 

 

 

 

 
 

Figura 7. Ejemplo de los resultados de diez (en este caso) redes tróficas generadas al azar. 

 

 

 
 

 

Figura 8. Ejemplo de una red trófica mostrando los niveles tróficos por especie. 
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Tabla 1. Ejemplo de archivo LOG con datos relevante de la corrida en cuestión. 

 

$title 

[1] "....FOOD WEB TOPOLOGY ANALYSIS..." 

 

$input_file 

[1] "LLUVIAS_2_M1.csv" 

 

$analysis_date 

[1] "2025-11-17" 

 

$dimensions 

[1] 40 40 

 

$is_square 

[1] TRUE 

 

$total_interactions 

[1] 94 

 

$connectance 

[1] 0.059 

 

$basal_species 

[1] 14 

 

$top_predators 

[1] 8 

 

$is_connected 

[1] TRUE 

 

$algorithm 

[1] "erdos-renyi" 

 

$number_of_fws 

[1] 10 

 

$Leiden_resolution 

[1] 1 

 

$Time_spent 

Time difference of 4.772843 secs 
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Consideraciones finales. 

 La Ecología se ha visto beneficiada fuertemente por el incremento en la mayor 

capacidad de memoria y procesamiento de las computadoras actuales, así como de una mayor 

variedad de lenguajes de cómputo. Comenzando con FORTRAN IV y pasando por Pascal, 

BASIC hasta R, actualmente, esta variedad ha originado un incremento en la prueba de 

hipótesis y generación de nuevas teorías. El análisis de las redes tróficas es una de las ramas 

de la Ecología que se ha visto beneficiada por este crecimiento exponencial de cómputo. Un 

ejemplo de esto, como los hay actualmente en todos lados, es el presente programa escrito en 

lenguaje R para analizar de manera rápida redes tróficas. 

 El programa no solo hace el cómputo de parámetros topológicos de las redes, sino 

que también se enfoca en características ecológicas de las especies, este binomio ayuda a 

entender mejor la relación estructura - función de los ecosistemas. También genera matrices 

al azar calculando propiedades estructurales de cada una con la finalidad de que el usuario 

decida cuáles son las importantes y comparar los resultados entre redes al azar y la empírica. 

De esta forma se genera un modelo nulo con el cuál proyectar ideas sobre diversidad, nicho 

y otros temas más. 
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