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Resumen 

Este trabajo se enfoca en caracterizar los criterios de muestreo en los estudios poblacionales 

de la ballena jorobada (Megaptera novaeangliae) en el hemisferio sur americano y en el 

Océano Austral, examinando aspectos clave como periodos de muestreo, tipo de modelado, 

muestreo empleado, región geográfica e impactos potenciales en áreas del estudio 

poblacional como migración, abundancia y estimación poblacional; con el objetivo de 

comprender el estado actual del estudio de la especie e identificar factores que influyen en el 

modelado poblacional y establecimiento de medidas adecuadas de manejo y conservación. 

La metodología comprendió una revisión sistemática de la literatura siguiendo el protocolo 

PRISMA 2020, realizando búsquedas en Scopus y PubMed y aplicando criterios de inclusión 

y exclusión para seleccionar 67 artículos publicados entre 2010 y 2023. Se construyó una 

matriz con información bibliográfica que caracteriza cada estudio según tipo de muestreo, 

factor temporal, modelamiento, geografía e impacto, identificando los datos más frecuentes 

en cada sección. Finalmente, se construyó un árbol de decisión basado en la información de 

la matriz, sugiriendo el tipo de modelo más adecuado según los datos y metodología 

empleada en el estudio poblacional, actuando como guía práctica para facilitar la elección 

del modelado poblacional apropiado, considerando criterios de muestreo y otros factores 

relevantes identificados en la revisión sistemática. 

Introducción 

Las ballenas jorobadas (Megaptera novaeangliae, Borowski 1781) son cetáceos 

pertenecientes a la familia Balaenopteridae. Estos animales son reconocidos por sus saltos, 

cantos (Clapham y Mead, 1999), extensos periodos migratorios entre sus áreas de 

alimentación en aguas antárticas y sus áreas de reproducción y crianza en latitudes 

ecuatoriales con climas tropicales o subtropicales (Martins et al., 2001). La especie 

actualmente se encuentra en un proceso de recuperación propiciado por los esfuerzos 

internacionales de conservación, en conjunto de la prohibición de su caza (Donovan, 2009), 

después del periodo del siglo XIX al XX donde sus poblaciones fueron severamente 

diezmada por la caza comercial (Zerbini et al., 2019). No obstante, persisten amenazas 

significativas para la recuperación de la especie como la contaminación (da Silva et al., 

2023), el cambio climático (Ramp et al., 2015), las colisiones con embarcaciones (Guzmán 

et al., 2020) y la interacción con actividades pesqueras (Robbins et al., 2015).  

El estudio de la migración, la estimación poblacional y la abundancia de las ballenas 

jorobadas es fundamental para comprender su dinámica poblacional y establecer estrategias 

efectivas de conservación. La migración anual de estas especies entre sus áreas de 

alimentación y reproducción representa un desafío logístico y una oportunidad para 

monitorear su movimiento y presencia en diferentes regiones (Guzmán et al., 2020). Por otro 

lado, la estimación precisa de la abundancia y el tamaño poblacional es crucial para evaluar 

el progreso de su recuperación, identificar posibles amenazas y determinar medidas de 

manejo adecuadas (Barlow & Clapham, 1997; Zerbini et al., 2019).  

En este contexto, el estudio de la dinámica poblacional de las ballenas jorobadas en el 

hemisferio sur americano y el Océano Austral adquiere particular relevancia para comprender 
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su estado actual, identificar factores que influyen en su recuperación y establecer medidas de 

manejo y conservación adecuadas (Zerbini et al., 2011; Martins et al., 2013). El uso de los 

diferentes modelos estadísticos y matemáticos nos permite acercarnos a una comprensión 

general del universo poblacional y su funcionamiento, por ejemplo los modelos de regresión 

lineal y lineal generalizada son ampliamente utilizados para predecir el comportamiento de 

las poblaciones, estimar la abundancia y analizar el efecto de variables ambientales o 

antrópicas (Gelman et al., 2008; Afshartous y Preston, 2011). Los modelos de captura y 

recaptura, como los modelos de marcaje-remarcaje, son fundamentales para obtener 

estimaciones precisas de abundancia y supervivencia (Andriolo et al., 2010). Por otro lado, 

los modelos bayesianos y de máxima entropía (MaxEnt) son herramientas poderosas para 

modelar la distribución espacial y los hábitats potenciales de las ballenas jorobadas, 

brindando información valiosa para la gestión de áreas protegidas y la mitigación de 

amenazas (Ramírez-Alán et al., 2021). Adicionalmente, los modelos bioacústicos y de 

evolución cultural permiten analizar aspectos específicos como las vocalizaciones y la 

transmisión cultural de comportamientos, respectivamente (Garland et al., 2011; Allen et al., 

2013). 

Estos enfoques de modelado, junto con los estudios de migración, abundancia y estimación 

poblacional, brindan una comprensión integral de la dinámica de las ballenas jorobadas, lo 

cual es esencial para garantizar su conservación a largo plazo y el manejo sostenible de sus 

hábitats en el hemisferio sur americano (Martins et al., 2013; Reisinger et al., 2021). Por lo 

tanto, la presente revisión sistemática tiene como objetivo principal examinar los estudios 

poblacionales más recientes sobre esta especie en la región mencionada, abarcando aspectos 

como la migración, la abundancia, la estimación poblacional, el modelamiento y el impacto 

de los estudios. 

Mediante un riguroso proceso de selección y análisis de la literatura existente, se busca 

identificar tendencias, brechas en la investigación y proporcionar una línea base para futuros 

estudios y acciones de conservación. Para ello, la presente revisión sistemática se ha 

elaborado siguiendo los lineamientos del protocolo PRISMA (Preferred Reporting Items for 

Systematic Reviews and Meta-Analyses) (Page et al., 2020), ampliamente reconocido en el 

ámbito de las revisiones sistemáticas. Esto garantiza una diseño bien estructurado, plausible 

y transparente en todas las etapas del proceso, desde la estrategia de búsqueda hasta la síntesis 

de los resultados. 

Con el fin de guiar esta revisión, se han planteado como objetivo principal, parametrizar los 

criterios de muestreo en los estudios poblacionales de la Ballena Jorobada en el hemisferio 

sur americano para la elección del modelado poblacional. Además, se busca caracterizar los 

estudios poblacionales con mayor potencial para el análisis metodológico de esta especie en 

dicha región y desarrollar un conjunto de herramientas que sinteticen y estructuren la 

información de estos estudios poblacionales, a la vez que sugieran el modelo apropiado para 

implementar con base en los datos que se posean. 

 

 

Metodología 
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Con el fin de garantizar la replicabilidad de esta revisión sistemática, se llevó a cabo un 

riguroso proceso metodológico utilizando protocolos de búsqueda, clasificación y análisis de 

artículos científicos. En la presente sección, se describe detalladamente el protocolo 

adoptado, las estrategias de búsqueda empleadas, las herramientas utilizadas, así como los 

criterios y métodos de selección establecidos, bajo los cuales se desarrolló el trabajo.   

1. Revisión de literatura 

1.2 Protocolo de búsqueda 

Existen diferentes tipos de guías metodológicas para realizar revisiones sistemáticas, por 

ejemplo, el Cochrane Handbook for Systematic Reviews of Interventions (2024), Joanna 

Briggs Institute Reviewer's Manual (2023) y Preferred Reporting Items for Systematic 

Reviews and Meta-Analyses (PRISMA 2020). Para este estudio, seleccionamos este último  

debido a su amplia aplicabilidad y su enfoque en diversos tipos de diseños de estudio. A 

comparación con otras guías, que se centran en revisiones de ensayos clínicos y estudios de 

intervención, PRISMA (2020) tiene la característica de poder ser empleada en revisiones 

sistemáticas que incluyen diferentes estudios metodológicos como estudios observacionales, 

cualitativos y de diagnóstico (Page et al., 2020). 

PRISMA proporciona una lista de verificación de 27 elementos esenciales, un diagrama de 

flujo de 4 fases y una explicación detallada de cada ítem, con el objetivo de mejorar el 

informe de revisiones sistemáticas que abordan cuestiones de diferentes diseños de estudio 

(Page et al., 2020). Debido a que en la presente revisión se abarca una variedad de enfoques 

y técnicas de investigación relacionados con el estudio poblacional de Megaptera 

novaeangliae, PRISMA 2020 representó ser la opción más adecuada para garantizar un 

informe de los diversos estudios incluidos.  

 

1.2 Recolección de artículos científicos: motores de búsqueda y organización de 

la información.   

Para la revisión bibliográfica, se realizaron diversas búsquedas preliminares centradas en 

Megaptera novaeangliae y en su estudio poblacional en el hemisferio sur americano, 

centrándonos en  los años 2010 a 2023. Estas búsquedas se llevaron a cabo en diferentes 

bases de datos, como JSTOR, PLOS, IEEE Xplore,Nature, Scopus y PubMed. Se 

seleccionaron estas dos últimas  como las bases a utilizar debido a la cantidad de los 

resultados que pueden ser obtenidos. Por ejemplo, Scopus arrojó una mayor cantidad de 

artículos de interés, mientras que PubMed proporcionó resultados relacionados con el 

propósito principal del presente estudio. En comparación, las demás bases de datos 

suministraron una menor cantidad de resultados que estaban contenidas tanto en scopus como 

en PubMed.  

Para realizar las búsquedas en las bases de datos seleccionadas, se emplearon dos arreglos de 

búsqueda (ver Anexo 4). En ellos, se indicó a Megaptera novaeangliae como organismo 

modelo y, a su vez, se solicitó a las bases de datos que mostraran todos los artículos 
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relacionados con el estudio poblacional, la estimación poblacional, la abundancia de la 

especie, el periodo de muestreo y los modelos utilizados con este organismo. 

Adicionalmente, se limitaron  los resultados a aquellos publicados entre los años 2010 y 

2023, en los países del hemisferio sur americano. Finalmente, los resultados arrojados por 

las bases de datos fueron exportados en un archivo .CSV con el cual se realizó el cribado de 

la información. Este archivo reunía todos los metadatos relevantes de los artículos 

encontrados, incluyendo título, autor(es), año de publicación, resumen, palabras clave, entre 

otros. 

1. El proceso de cribado se realizó aplicando el paquete Revtools (Wetgate, 2019). Este 

paquete empleaba como datos los archivos .CSV obtenidos previamente. 

2. Se transformaron los datos de PubMed haciendo uso de los códigos de Pubmed y la 

plataforma pubmed2xl.com a un archivo .XLSX. 

3. Al archivo previamente obtenido se le eliminaron las dos primeras columnas 

referentes al PMID y el PMC ID.  

4. Se transformó el archivo .XLSX a .CSV en Rstudio  

1.3 Selección de artículos de interés 

Una vez obtenidos los archivos .CSV de cada base de datos, el paquete Revtools permite la 

visualización de todos los artículos incluidos en las listas obtenidas. De esta manera, se 

revisaron tanto el título como el resumen de cada trabajo, así como los criterios de inclusión:  

1. Fecha de publicación entre los años 2010 y 2023,  

2. Región de muestreo en el hemisferio sur americano y el océano austral. 

3. Temática de la investigación relacionada con el estudio poblacional de cetáceos, 

específicamente de la especie Megaptera novaeangliae.  

Un trabajo sería excluido si la temática no se alineaba con el enfoque de la revisión, no 

tomaba en cuenta la región de muestreo establecida, era de literatura gris o material no 

disponible en los repositorios y bases de datos suscritos por la Biblioteca de la Universidad 

EAFIT De este modo, la revisión inició con un total de 480 artículos y, finalmente, se 

seleccionaron únicamente 67 (ver Anexo 1 para más detalles sobre el proceso de selección e 

inclusión). 

2. Construcción de matriz 

Para el desarrollo de la matriz, se tomaron los 67 artículos científicos seleccionados y se 

registró su respectiva información bibliográfica (título, resumen, autores, fecha de 

publicación, tipo de publicación, enlace). Posteriormente, siguiendo los lineamientos del 

protocolo PRISMA (Page et al., 2020), se añadieron los parámetros bajo los cuales se 

caracterizaría cada uno de los artículos:  

1. Tipo de muestreo: menciona las diferentes metodologías de muestreo que cada 

artículo indica que utilizaron. 
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2. Factor temporal: define los periodos temporales en los cuales se realizó el muestreo 

según lo indica cada artículo (el periodo temporal se establece en meses muestreados, 

años muestreados y duración del muestreo en días). 

3. Modelos matemáticos y estadísticos implementados: este parámetro abarca cada 

uno de los modelos que fueron utilizados en los artículos para hacer el análisis de los 

datos muestreados. 

4. Geografía: región de muestreo detallada en cada uno de los artículos. 

5. Impacto del estudio: este parámetro indica, con base en la información extraída de 

los artículos, los campos del estudio poblacional en los que potencialmente podrían 

tener mayor impacto.  

Estos cinco elementos fueron utilizados para obtener información tanto cualitativa como 

cuantitativa de los trabajos seleccionados y, en base a ello, agruparlos y categorizarlos de 

manera sistemática. 

Una vez realizada la caracterización de los artículos seleccionados, se llevaron a cabo los 

análisis estadísticos basados en los resultados obtenidos. Con lo cual, se pudo determinar el 

tipo de  modelo más recurrente dentro de los artículos y la relación que tenían con el tipo de 

datos empleados en el muestreo. A partir de esta información, se obtuvo lo necesario para la 

construcción del árbol de decisión (ver Anexo 2). 

3. Construcción de árbol de decisión  

Para la construcción del árbol de decisión, se utilizó el paquete scikit-learn de Python, una 

biblioteca de código abierto que proporciona herramientas y algoritmos de aprendizaje 

automático (Pedregosa et al., 2011). Específicamente, se empleó el módulo tree, el cual 

contiene la clase DecisionTreeClassifier que permite construir árboles de decisión a partir de 

un conjunto de datos de entrenamiento (Scikit-learn developers, 2023). 

Previo a la construcción del árbol, se realizó un preprocesamiento de los datos contenidos en 

la matriz, convirtiendo las variables categóricas en valores numéricos mediante la técnica de 

codificación one-hot (Geron, 2019). Luego, se dividieron los datos en conjuntos de 

entrenamiento y prueba utilizando la función train_test_split de scikit-learn (Pedregosa et 

al., 2011). 

Posteriormente, se instaló un objeto DecisionTreeClassifier y se entrenó con el conjunto de 

datos de entrenamiento utilizando el método fit(). Una vez entrenado el árbol de decisión, se 

evaluó su rendimiento en el conjunto de prueba utilizando métricas como la precisión, el 

recall y el puntaje F1 (Sokolova & Lapalme, 2009). Adicionalmente, se generó una 

representación gráfica del árbol utilizando la función export_graphviz del módulo tree de 

scikit-learn (Scikit-learn developers, 2023). 

Finalmente, el árbol de decisión construido permite sugerir el tipo de modelo más adecuado 

para el estudio poblacional de la ballena jorobada en el hemisferio sur americano, en función 

de los criterios de muestreo y otras características identificadas en la revisión sistemática. 

Discusión y resultados 

A) Resultados de la revisión de literatura  
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La construcción de la matriz permitió dilucidar de mejor manera los puntos comunes entre 

los artículos basados en muestreos de ballena jorobada (Megaptera novaeangliae) en el 

hemisferio sur americano, además de permitir seleccionar aquellos que cumplieran con los 

criterios de inclusión (tipo de estudio, área de muestreo, periodo de estudio). De esta manera, 

de 141 artículos académicos revisados originalmente, se seleccionó un total de 67 (ver Anexo 

1 para más información del método de selección).  

Estos estudios fueron desarrollados en diversas partes del hemisferio sur americano y del 

Océano Austral durante los años 2010 a 2023, cada uno de ellos brinda información relevante 

para el estudio poblacional de los cetáceos, específicamente de Megaptera novaeangliae. Los 

estudios seleccionados abarcan el estudio poblacional desde diferentes frentes, tales como el 

estudio molecular, etológico, poblacional, bioacústico y estadístico, proporcionando así una 

base de datos apropiada para el diseño experimental de futuros trabajos. 

Los resultados bibliográficos fueron sintetizados en seis diferentes tópicos bajo los cuales se 

construyó la matriz: 

1. Modelo empleado. 

2. Número de modelo. 

3. Impacto del estudio 

4. Tipo de muestreo. 

5. País de muestreo. 

6. Mes de muestreo. 

 

A continuación se presentan de manera individual la descripción y análisis de cada uno de 

los tópicos identificados en este estudio:  

1) Modelos empleados: 

 

Gráfico 1. Modelos empleados y sus respectivas frecuencias. La variable Otros, hace 

referencia a aquellos modelos que tuvieron una frecuencia de 1 (para más información ver 

el Anexo 3)  
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En el Gráfico. 1 se puede observar cada uno de los modelos utilizados en los artículos 

seleccionados, donde los que cuentan con mayor número de repeticiones son:  

1. Modelos de Regresión Lineal y Lineal Generalizada: utilizados 18 veces, estos 

modelos se basan en comprender las relaciones existentes entre una variable 

dependiente o de respuesta y una o más variables independientes, siguiendo una 

relación lineal entre las mismas (Agresti, 2015). 

2. Modelo Lineal Mixto: utilizados 7 veces, es una extensión del modelo de regresión 

linear, en el cual el modelo incorpora variables que son consideradas como aleatorias 

y no como variables fijas, esto debido a que el valor de dichas variables es 

considerado como parte de la muestra de una población más grande (Gałecki y 

Burzykowski, 2013).  

3. Modelos de Captura-Recaptura: utilizado 7 veces, se basa en la captura, marcaje y 

recaptura de individuos de una población para la estimación del tamaño y otras 

características como la tasa de migración o la estructura poblacional de una población 

de animales salvajes u otras poblaciones cerradas (Otis et al., 1978).  

4. Modelos Bayesianos: utilizados 6 veces, se basan en el teorema de bayes para la 

inferencia y el aprendizaje. Este modelo proporciona una forma de actualizar las 

creencias sobre una variable desconocida a medida se obtienen nuevos datos sobre 

esta (Gelman et al., 2013). 

5. Modelos de Coalescencia: utilizados 3 veces, se basan en la idea de que al 

evolucionar las poblaciones, los alelos se recombinan y se pierden a través de la 

reproducción sexual, y con base en esto infieren sobre la historia evolutiva de las 

poblaciones (Rosenberg y Nordborg, 2002). 

6. Modelos AMOVA, BELLHOP y de Análisis de Canto: cada uno de ellos fue 

utilizado un total de 2 veces. Los modelos AMOVA son aquellos que dividen la 

variación genética total en componentes que representan la variación dentro de las 

poblaciones y así comprender la estructura poblacional, el flujo genético y la 

migración (Meirmans, 2006). Mientras que los BELLHOP constan de información 

de presencia y ausencia con información ambiental para estimar la probabilidad de 

ocupación de una especie en cada sitio muestreado y así evaluar la distribución y 

abundancia de una especie (Dong y Dong, 2014). En el caso de los análisis de canto 

se analizan las características acústicas del canto, como la frecuencia, duración y 

complejidad para identificar patrones y diferencias a nivel de individuos, especies o 

poblaciones (Schall et al., 2022).  

Si bien los investigadores llegaron a implementar más de un modelo por artículo, siempre 

definieron   un modelo principalLa elección de estos se relacionaba con la capacidad que 

tenían para comprender las variables empleadas (conteo, foto-identificación, cantos, entre 

otros), así como el potencial para comprender y describir el fenómeno estudiado (Tomarken 

y Waller, 2005; Becker et al., 2016). 

Los modelos que se emplearon más de siete veces son de naturaleza predictiva o de 

inferencia, es decir, modelos estadísticos (Gelman et al., 2008; Afshartous y Preston, 2011). 

Aquellos trabajos que tomaban como modelo principal  la regresión lineal y lineal 
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generalizada tenían como objetivo establecer variables que predijeran el comportamiento de 

las poblaciones de Megaptera novaeangliae en el futuro o entender el pasado (Zerbini et al., 

2019), así como estimar la abundancia de la especie (Wedekin et al., 2014; Pavanato et al., 

2017; Pavanato et al., 2018) e identificar el efecto de las variables de respuesta en diferentes 

escenarios ecológicos y poblacionales (Tardin et al., 2019; Tulloch et al., 2019). 

Es importante detallar que la elección del modelo recae en manos del investigador, quien 

tiene la responsabilidad de decidir, dependiendo de su caso de estudio, recursos y diseño 

experimental, qué modelo puede acoplarse de mejor manera a la investigación para cumplir 

con los objetivos de esta (MacKenzie et al., 2011). Aun así, se considera que no se debe 

quedar únicamente con los modelos aquí mencionados, y se debe indagar en nuevas opciones 

que brindan una perspectiva nueva; modelos que fueron utilizados únicamente una vez, como 

el modelo de evolución cultural o MaxEnt, podrían convertirse en herramientas valiosas si 

se desarrollan más dentro del campo del estudio poblacional de cetáceos. 

2) Número de modelos: 

 

 

 

Gráfico 2. Número de modelos empleados y sus repeticiones 

Como se mencionó anteriormente, el investigador decide la cantidad y el tipo de modelos 

a implementar en el caso de estudio. En este estudio, se identificó que de los 67 artículos 

seleccionados,  37  se centraron en un único modelo (ver Gráfico 2). El número de 

investigaciones que emplearon más de tres modelos fueron diez, variando entre tres y seis 

modelos empleados; siendo esta última cifra el número de modelos que Cypriano et al. 

(2010) utilizaron con el objetivo de caracterizar la diversidad genética y la estructura de 

la población reproductiva brasileña de Megaptera novaeangliae.  
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Se sugiere que aquellos trabajos que implican una mayor complejidad en el manejo de 

los datos pueden servirse de emplear diferentes modelos que aborden los datos desde 

diferentes perspectivas o enfoques, permitiendo así una caracterización más robusta y 

exhaustiva del fenómeno o sistema en estudio (Myung, 2000; García-Callejas y Araújo, 

2016). 

3) Impactos del estudio: 

 

 

Gráfico 6. Reincidencias de cada tipo de impacto que proporciona el estudio. 

El Gráfico 6 establece el impacto general que recibe cada ámbito del estudio poblacional 

tomado en cuenta en este trabajo. Se observa que la migración fue el ámbito que, a nivel 

general, se vio mayormente favorecido, con un total de 54 reiteraciones. Dentro de la 

información proporcionada por los trabajos, podemos encontrar artículos que evalúan la 

migración de la especie hacia diferentes regiones de muestreo (Beerli y Palczewski, 2010), 

trabajos que sugieren nuevas herramientas para el entendimiento de la migración (Iwasa Arai 

et al., 2018; da Silva et al., 2023) y otros que proporcionan información sobre las 

interacciones de la especie con el entorno durante la migración (Bedriñana-Romano et al., 

2022). 

En cuanto al ámbito de la abundancia, se encontraron investigaciones que se ocuparon de 

estimar la cifra aproximada de individuos de diferentes poblaciones durante diversos años 

(Wedekin et al., 2014; Bartolotto et al., 2017; Pavanato et al., 2017). Por otra parte, con 

respecto a la estimación poblacional, se encontraron trabajos que informaban sobre el 

crecimiento poblacional de la especie e incluso predecían su potencial recuperación para años 

venideros (Zerbini et al., 2019), otros que se ocuparon de diferenciar a nivel molecular las 
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poblaciones (Félix et al., 2012; Cypriano-Souza et al., 2017) o se enfocaron en el estudio del 

canto (Schall et al., 2021; Zandberg et al., 2021).  

El estudio poblacional de las ballenas jorobadas se centra en conocer el estado actual de las 

diversas poblaciones, lo que implica evaluar la salud, tamaños, patrones alimenticios y 

migratorios, ya que esto refleja el nivel de amenaza que enfrentan (Zerbini et al., 2011; 

Wedekin et al., 2017). Estimar el número de ballenas que llegan cada año a las áreas de 

reproducción permite diseñar medidas de conservación orientadas a los posibles escenarios 

futuros y sugiere las acciones necesarias para la protección de la especie (Bortolotto et al., 

2016; Martins et al., 2013). Aunque no siempre es posible realizar muestreos extensos o 

seguimientos constantes a lo largo de las rutas migratorias, los datos recolectados son 

valiosos y proporcionan información precisa para diseñar investigaciones innovadoras en el 

futuro (Pavanato et al., 2017; Bamford et al., 2022). 

4) Tipo de muestreo: 

 

Gráfico 3. Número de veces que fueron utilizadas cada una de las metodologías de 

muestreo.  

En la revisión de literatura se identificaron un total de siete metodologías de muestreo de 

datos poblacionales implementados en los estudios. A continuación se listan y se describen 

brevemente:  

1. Molecular/genético: se basa en el análisis genético y molecular de las biopsias 

tomada de los individuos para ofrecer infomación de dificl acceso como la edad y el 

sexo del animal, además de ser útil para diferenciar individuos de diferentes 

poblaciones (Cypriano-Souza et al., 2017). 
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2. Sobrevuelo/observación: se centra en el conteo y registro del número de individuos 

y la naturaleza de los grupos encontrados mediante la observación en alta mar, en 

puntos altos del continente o por medio de drones o avionetas (Ristau et al., 2019). 

3. Foto–identificación: se enfoca en la identificación individual de los especímenes por 

medio de la fotografía de los patrones caudales y el registro de estas en su respectiva 

plataforma (Ramos et al., 2023). 

4. Registro acústico: se basa en análisis acústico de los cantos a nivel de individuo y 

de población para la identificación de patrones que caracterizan y diferencian un 

individuo o población de otros (Schall et al., 2022).  

5. Satelital: se centra en el rastreo satelital de los individuos durante sus rutas 

migratorias en el año (Félix y Guzmán, 2014). 

6. Línea de transecto: se enfoca en el registro y conteo del número de individuos 

avistados a lo largo de un curso previamente trazado entre una coordenada y otra 

(Bortolotto et al., 2016). 

7. Revisitamientos: se basa en el registro del número de individuos que son avistados 

en una determinada región geográfica tiempo después de ser marcados previamente 

para su posterior re-identificación (Acevedo et al., 2014).  

En el Gráfico 3 se resume la cantidad de veces en que estos tipos de muestreos fueron 

utilizados en los artículos revisados, siendo los tres más utilizados los estudios moleculares, 

sobrevuelo/observación y fotoidentificación. Adicionalmente, a lo largo de la revisión 

bibliográfica se pudo encontrar tres temas/tópicos que impactan los objetivos de los en los 

estudios recopilados: 

1. Migración 

2. Estimación poblacional 

3. Abundancia  

Aquellos trabajos que poseían impactos referentes a la migración de la especie emplearon el 

muestreo por observación y/o sobrevuelo (Wedekin et al., 2017; Gonçalves et al., 2018), los 

estudios moleculares y genéticos (Cypriano-Souza et al., 2010; Amaral et al., 2016) y el 

muestreo por foto-identificación (Ramos et al., 2023; Marcondes et al., 2021; Acevedo et al., 

2014). Referente a la estimación poblacional, la metodología más utilizada también fue la de 

observación y/o sobrevuelo (Félix et al., 2006; Andriolo et al., 2010; Andriolo et al., 2014). 

Por último, con respecto al estudio de la abundancia, la metodología que se empleó un mayor 

número de veces fue el análisis molecular y genético (Cypriano-Souza et al., 2017; Cypriano-

Souza et al., 2018). A grandes rasgos, el análisis molecular fue la metodología más utilizada, 

mientras que la observación y/o sobrevuelo por su parte se caracterizó por ser utilizada  en 

los 3 tipos de impacto de estudio mencionados.  

A pesar de que todas las investigaciones revisadas impactaron en al menos un tema referente 

al estudio de la población de ballenas, todas ellas coinciden en que su trabajo posee 

limitantes, ya sean relacionados al tamaño de muestreo (Stevick et al., 2011), la zona 

muestreada (Viddi et al., 2010) o el alcance del estudio (Félix et al., 2006). Asimismo, 
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sugieren la necesidad de continuar desarrollando nuevos estudios poblacionales que permitan 

llegar a una mayor comprensión de las dinámicas poblacionales de Megaptera novaeangliae 

(Pavanato et al., 2017; Pavanato et al., 2018). 

 

 

5)  País del muestreo: 

 

Gráfico 4. Regiones muestreadas, la intensidad del color hace referencia a las veces que 

cada región fue incluida en los estudios que fueron tomados en consideración (el color gris 

representa la no inclusión) . El gráfico no incluye a las regiones del hemisferio sur (con 1  

estudio), No especificado (con 2 estudios), Pacifico Occidental (con 1 estudio), Pacifico 

Oriental (con 1 estudio) y Pacifico suroriental (con 1 estudio) (Created with 

BioRender.com). 

Centrando el análisis de literatura en las zonas de estudio, se identificó que la región con 

mayor número de estudios fue Brasil, este país cuenta con 23 trabajos donde fue la única 

región de muestreo y otros 6 donde fue tomado en cuenta, seguida de Ecuador y Chile con 

XX y XX estudios, respectivamente (ver Gráfico 4) Por lo tanto, al relacionar los resultados 

de las búsquedas con el contenido de los estudios, podemos comprender por qué esta región 

resultó ser la más estudiada:  
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El nivel de comprensión de la población de Megaptera novaeangliae aparenta ser mayor; la 

población cuenta con trabajos que la caracterizan genéticamente (Cypriano-Souza et 

al.,2010), también poseen estudios que comprenden las rutas y patrones migratorios de la 

especie (Bedriñana-Romano et al., 2022; Ramos et al., 2023). Este país cuenta con el apoyo 

investigativo de diferentes institutos de conservación como lo es el llamado “Projeto Baleia 

Jubarte”, cuyos investigadores activamente se dedican al estudio y monitoramento de los 

individuos que llegan cada año a las costas de Brasil, o parten hacia el océano austral para 

seguir la ruta migratoria de las ballenas, comprendiendo de esta forma un conocimiento que 

aumenta con el paso de los años (Andriolo et al., 2010; Pavanato et al., 2017; Pavanato et 

al., 2018). Esto sugiere la importancia que puede llegar a tener el rol de los institutos o 

empresas (tanto privadas como públicas) en la conservación de una determinada especie. 

Para el caso de otros países donde no se identificó información (salvo Bolivia y Uruguay) 

resultaría adecuado proponer estudios en los que se identifique si las costas de estos países 

puedan convertirse en potenciales regiones de recolonización para la especie. 

6) Meses de muestreo: 

 

 

Gráfico 5. Meses donde se llevaron a cabo los estudios y el número de veces que un 

estudio se realizó en dicho mes. 

A lo largo de la revisión se encontró que los meses de agosto y septiembre fueron los meses 

donde más estudios fueron llevados a cabo (ver Gráfico 5), esto es consistente con el hecho 

de que los individuos de la especie Megaptera novaeangliae migran en el verano hacia 

regiones tropicales o subtropicales (Martins et al., 2001) y dicha temporada corresponde en 

hemisferio sur americano a los meses de agosto y septiembre (Remili et al., 2020; Wedekin 
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et al., 2014). Es durante estos meses que las hembras de la especie se reproducen o dan a luz 

a las próximas generaciones y para esto acuden a las aguas costeras del continente sur 

americano, prefiriendo las costas de Brasil, Ecuador, Colombia, Argentina y Chile (Andriolo 

et al., 2010; Olavarría et al., 2007; Acevedo et al., 2014). Otra observación importante es que 

los estudios realizados en la primera parte del año tendieron a ser realizados en la zona de 

alimentación de la especie (océano austral) y aquellos realizados en la segunda mitad del año 

fueron realizados en las áreas de reproducción y en regiones costeras del continente (da Silva 

et al., 2023.  

B) Construcción del árbol de decisión para la selección del método de modelado 

A partir de los datos suministrados por la matriz, previamente establecida en los resultados 

de la Sección A), se obtuvo lo necesario para la construcción del árbol de decisión con el cual 

se propone un algoritmo de selección de modelos para el estudio de poblaciones de ballenas, 

basándose en los datos de muestreo que se tengan o que se puedan obtener en futuras 

investigaciones (ver Gráfico 7). Este árbol fue entrenado con la matriz especificando la 

ausencia o presencia de una determinada metodología en cada uno de los 67 artículos junto 

a su modelo principal y relaciona la información suministrada de modelos matemáticos y 

tipos de muestreo implementados para la obtención de datos, creando una línea de toma de 

decisión en base a las necesidades metodológicas del investigador. 

Este algoritmo relaciona las características (tipo de muestreo) con las clases a seleccionar 

(tipo de modelo). En base a esto sugiere que, en ausencia de un tipo de muestreo "X", se 

pruebe con un tipo de muestreo "Y" y se podrá seleccionar un tipo de modelado “Z”. 

Siguiendo las ramas del árbol presentado en el Gráfico 7 es posible tomar la decisión de qué 

modelo implementar. Nuestro árbol tiene como nodo raíz el tipo de muestreo de "Sobrevuelo 

u Observación", y es a partir de este nodo que el árbol se comienza a ramificar (como se 

ilustra en el Gráfico 7). Las elecciones afirmativas, es decir, aquellas que indiquen que se 

posee un tipo de muestreo determinado, serán las ramas que se orientan hacia el lado derecho 

de cada nodo. Por el contrario, hacia la izquierda de un nodo se orientarán las ramas que 

indiquen la ausencia del dato de interés. Es con base en esto que el árbol es capaz de sugerir 

qué tipo de modelado se alinea mejor dependiendo del tipo de muestreo con el que el 

investigador cuenta. 

A continuación analizamos situaciones en la que se podría utilizar el árbol de decisión 

presentado en el Gráfico 7: si en un determinado estudio se emplea la toma de biopsias como 

metodología, el dato que emplea realmente el modelo será la información molecular 

suministrada por dicha biopsia, es decir, la información que puede ser extraída y 

caracterizada por la metodología. En el caso del muestreo molecular, los datos que se le 

pueden suministrar al modelo pueden ser, por ejemplo, el número o tipo de genes, la edad de 

los individuos o la presencia o ausencia de contaminantes (Cypriano-Souza et al., 2010; 

Amaral et al., 2016). Entendiendo bajo qué datos es que el árbol sugiere una ruta u otra el 

ejemplo continuo, si el investigador únicamente cuenta con datos moleculares, el árbol 

sugiere emplear un modelo de regresión lineal generalizada para hacer el análisis, por 

ejemplo, de la edad de las ballenas muestreadas en la zona de interés. En caso de que en 
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adición de los datos moleculares, los investigadores realizan un registro por línea de transecto 

se abren dos caminos: el primero implica solamente la toma de datos por esta metodología, 

el árbol le sugerirá a los investigadores emplear un modelo lineal mixto que permita 

relacionar si las ballenas de un determinado rango de edad se encuentran más cerca o alejados 

de las costas. Pero si, además de realizar las dos metodologías previas también se poseen 

datos acústicos el árbol sugiere emplear un modelo de regresión lineal generalizado que 

permita relacionar los individuos que  
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Gráfico 7. Árbol de decisión para la selección de un tipo de modelado según los tipos de 

muestreo definidos en el presente trabajo.   
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fueron muestreados y caracterizados como adultos, se encuentran más alejados de las costas 

del continente y a su vez, sus datos acústicos fueron categorizados como cantos de cortejo. 

De esta forma el árbol sugiere un modelo a emplear para el análisis de los diferentes tipos de 

datos que se poseen, en el caso que únicamente se muestreo con las 3 metodologías 

previamente mencionadas.  

Conclusiones 

1. Se identificaron los modelos estadísticos y matemáticos más comúnmente utilizados 

en los estudios poblacionales de la ballena jorobada en el hemisferio sur americano, 

siendo los más frecuentes los modelos de regresión lineal y lineal generalizada, los 

modelos lineales mixtos, los modelos de captura-recaptura y los modelos bayesianos. 

2. El tipo de muestreo empleado estaba estrechamente relacionado con el objetivo del 

estudio, como el estudio de la migración, la estimación poblacional o la abundancia. 

Por ejemplo, para estudiar la migración se utilizó principalmente el muestreo por 

observación/sobrevuelo y la foto-identificación, mientras que para la abundancia se 

utilizó más el análisis molecular y genético. 

3. Brasil fue el país con mayor número de estudios, lo que sugiere que esta población 

puede ser tomada como referente por parte de los investigadores. A su vez, se 

identificaron aquellos países que no cuentan con información publicada y que podrían 

ser sugeridos para tenerlos en cuenta en el desarrollo de futuras investigaciones. 

4. Los meses de agosto y septiembre fueron los de mayor actividad de muestreo, 

coincidiendo con la temporada de migración reproductiva de las ballenas jorobadas 

hacia aguas tropicales y subtropicales del hemisferio sur. 

5. Se construyó un árbol de decisión que sugiere el tipo de modelo más adecuado según 

el tipo de datos y la metodología de muestreo empleada en el estudio poblacional, 

actuando como una guía práctica para facilitar la elección del modelado apropiado. 

De manera global, el aspecto clave de este trabajo fue la caracterización detallada de los 

criterios de muestreo en los estudios seleccionados. Mediante la construcción de una matriz 

de análisis, se buscó examinar los elementos como el tipo de muestreo, el factor temporal, el 

modelamiento, la geografía y el posible impacto de los estudios. Esta caracterización 

permitió identificar patrones y tendencias en la investigación poblacional de la ballena 

jorobada (Megaptera novaeangliae), así como posibles áreas de mejora o enfoques 

alternativos. 

Es importante destacar que los resultados de esta revisión sistemática y del árbol de decisión 

propuesto no pretenden ser definitivos ni tomarse como hechos absolutos. Por el contrario, 

este trabajo es de carácter propositivo y teórico, con el objetivo de brindar una perspectiva 

general y una herramienta de referencia que pueda orientar futuras investigaciones en el 

campo del estudio poblacional de cetáceos. Considero que existen muchos aspectos a mejorar 

del presente trabajo, como la implementación de protocolos automatizados que puedan 

generar una matriz de manera rápida y precisa, disminuyendo el impacto de sesgo del 

investigador. Otro posible rasgo a mejorar recae en el uso de más arreglos de búsqueda y la 

inclusión de un mayor número de motores de búsqueda que permitan la extracción de 

artículos publicados que no hayan sido tomados en cuenta por este trabajo.  
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Anexo 1. Diagrama de flujo construido bajo la plantilla del protocolo PRISMA (2020) 

Matriz_Datos.xlsx 

Anexo 2. Link de ingreso al archivo de excel que contiene la matriz construida. 

Estadísticas.xlsx 

Anexo 3. Link de ingreso al archivo de excel que contiene el conteo de cada tópico de la 

matriz. 

Protocolo_Prisma_Tesis.docx.pdf 

Identificación de estudios via bases de datos y registros 

Registros identificados de PUBMED 
& SCOPUS. 

Scopus (n =147) 
PubMed (n =333) 

Registros removidos antes del 
cribado: 

Registros duplicados 
removidos (n = 0) 

Registros removidos por 
otras razones (n = 0) 

I
d
e
n
t
i
f
i
c
a
c
i
ó
n 
 

PubMed 1& 2 Registros cribados. 
(n = 167), (n = 166) 
Scopus 1& 2 Registros cribados 
(n = 91), (n =56) 
 

Registros excluidos: 
PubMed (n=115), (n=120) 
Scopus (n=31), (n=25) 

Registros seleccionados PubMed. 
(n = 52) & (n = 46) 
Registros seleccionados Scopus. 
(n = 60) & (n =31) 
 

Registros que no eran artículos 
(n = 5) 
Registros duplicados removidos. 
(n = 43) 
 

C
ri
b
a
d
o 

Informes evaluados para determinar 
su admisibilidad (n = 141) 

Registros excluidos: 
No se relacionan con el 

estudio poblacional (n =17) 
No tienen como localidad de 

estudio el hemisferio sur 
americano (n =27) 

Acceso pago (n =17) 
Duplicados (n =13) 

Estudios incluidos en la revisión: 
(n =67) 
 

I
n
c
l
u
i
d
o
s 

https://docs.google.com/spreadsheets/d/183D0EJqmZueTkSwvzJf8-hJcbe69Z3kX/edit?usp=sharing&ouid=103845957482343107291&rtpof=true&sd=true
https://docs.google.com/spreadsheets/d/1KyPhYI4TTdOzGHcFNtHL9J6daCBny1WD/edit?usp=sharing&ouid=103845957482343107291&rtpof=true&sd=true
https://drive.google.com/file/d/1NRCqNDdFfrXivpNAv49VhI1DS3u8jVDS/view?usp=drive_link
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Anexo 4. Check list construida según lo establecido por el protocolo PRISMA.  

 

 

 

 

 


