Códigos Planilla “Datos arqui-funcio”
Especie: especie de estudio
individuo
Talud: identificación del talud del cual se obtuvo la muestra	
TR: presencia (1) o ausencia (0) de raíz principal
Codominantes: presencia (1) /ausencia (0) de ejes codominantes de la raíz principal	
diam_TR= diámetro medio de la raíz pivotante
diam_basal_raizppal_rizoma= diámetro basal de la raíz principal o el rizoma
long_TR= longitud de la raíz principal
sum_diam_LR1= suma de diámetro de raíces laterales de primer orden (que salen directamente de la raíz principal o el rizoma)	
sum_long_LR1= suma de longitud de raíces laterales de primer orden (que salen directamente de la raíz principal o el rizoma)
numLR1= número de raíces laterales de primer orden (que salen directamente de la raíz principal o el rizoma)
diam_medio_LR1= diámetro mediode raíces laterales de primer orden (que salen directamente de la raíz principal o el rizoma)
num_medio_LR2= número medio de raíces laterales de segundo orden (que salen de las LR1)
mean_inser_position_LR1= distancia media de la base de cada LR1 a la base del eje principal (raíz pivotante o rizoma)
sum_LongR1_(sinTR)_R2_R3= suma de longitud de raíces de primer, segundo y tercer órden
CMSRF= contenido de materia seca de raíces finas (peso seco/peso fresco)	
diam_basal_5_raíces= suma del diámetro basal de las 5 raíces laterales más gruesas
Indice_jerarquía= diámetro basal del eje principal (raíz pivotante o rizoma)/ diam_basal_5_raíces	
long_total_raices= longitud total de raíces de exploración
longtot_diam= relación entre longitud total de raíces de exploración/ diámetro basal de la raíz principal o el rizoma
SRL= longitud específica de raíces finas (longitud/peso seco)	
Fmsubt_maerea= biomasa subtarránea/biomasa aérea	
Fmsubt_mtot= biomasa subterránea/biomasa total	
RTD= densidad de tejidos raíces finas (volumen/peso seco)

Códigos Planilla “Datos módulos”
[bookmark: _GoBack]Los módulos representan porciones reducidas del sistema radicular completo
Especie		
Individuo
Talud= identificación del talud del cual se obtuvo la muestra
TR= presencia (1) / ausencia (0) de raíz pivotante (rasgo a escala de especie)	
num_rfinas= número total de raíces finas (< de 2mm de diámetro)	
sum_long_rfinas= suma de longitud de raíces finas (< de 2mm de diámetro)
sum_superficie_finas= suma de superficie de raíces finas (< de 2mm de diámetro)
diam_medio_rfinas= diámetro medio de raíces finas (< de 2mm de diámetro)
desv_diam_rfinas= desvío estándar del diámetro de raíces finas (< de 2mm de diámetro)
CV_diam_rfinas	= coeficiente de variación del diámetro de raíces finas (< de 2mm de diámetro)
sum_long_rmedias= suma de longitud de raíces secundarias del módulo
num_rmedias= número total de raíces secundarias del módulo
sum_diamb_rmedias= suma de diámetro de raíces secundarias del módulo
diam_medio_rmedias= diámetro medio de raíces secundarias del módulo
min_ins_position= distancia de la base de la raíz secundaria más proximal a la base de la raíz primaria del módulo	
median_ins_position= mediana de las distancias de la base de cada raíz secundaria a la base de la raíz primaria del módulo	
max_ins_position= promedio de las distancias de la base de cada raíz secundaria a la base de la raíz primaria del módulo
dens_ramif= número de ramas secundarias por unidad de longitud
long_portador= longitud raíz principal del módulo	
diam_basal_port= diámetro basal raíz principal del módulo	
diam_dist_port= diámetro distal raíz principal del módulo	
conicidad=conicidad raíz principal del módulo
ins_port_en_TR= distancia de la base de la raíz principal del módulo y la base de la raíz principal de la raíz completa
long_tot_expl=suma longitud de raíces de más de 2mm
diam_basal_TR	=diámetro basal de la raíz pivotante

