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Análisis de la diversidad genética 
1. Variación genética en poblaciones 

Una población se define como el conjunto de seres vivos del mismo grupo o especie que 

se localizan en un área geográfica concreta. Si bien los seres vivos pertenecientes a una 

población son reconocibles como parte de la misma, no todos los individuos de la 

misma son idénticos, presentando diferencias en su morfología, función, 

comportamiento, etc.  

Estas diferencias entre seres vivos vienen dadas por la diversidad de las frecuencias de 

los genotipos existentes, que da lugar a la aparición de variabilidad genética dentro de la 

población.  

Aunque los miembros de una misma especie comparten los mismos genes, las 

diferencias genéticas se producen cuando distintos individuos albergan alelos diferentes. 

El conjunto de alelos existentes en una población constituye el pool genético que 

contiene toda la variabilidad fenotípica expresada en la población.  

La frecuencia de ciertos genes puede verse alterada de una generación a otra 

generándose nuevos genotipos y contribuyendo a aumentar la variabilidad genética 

existente. Se podría hablar de tres fuentes principales de variabilidad genética: 

• Mutaciones: Producidas por cambios en la información contenida en el material 

genético. Una mutación simple puede dar lugar a un cambio de gran efecto, sin 

embargo, el cambio evolutivo se basa en la acumulación de muchas mutaciones de 

efectos pequeños. 

• Flujo génico: Producido por cualquier movimiento de material genético de una 

población a otra, como por ejemplo a través de las migraciones de las poblaciones o la 

introducción de un cultivo en una zona nueva.  

• Sobrecruzamiento: Consistente en el intercambio de material genético durante la 

reproducción sexual entre dos cromosomas homólogos, que puede originar nuevas 

combinaciones genéticas en una población. 

Cuando se habla de variabilidad poblacional también es importante tener en cuenta que 

el fenotipo de un individuo no sólo viene dado por el genotipo, sino que también tiene 

un importante componente ambiental, puesto que el medio ambiente puede influir 

significativamente en los organismos y cambiar la forma en que se expresan algunos 

genes. Por lo tanto, el genotipo dicta un fenotipo que se va a ver restringido según el 

entorno en el que se desarrolle, provocando variabilidad fenotípica en la población. 
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Desde los inicios de la Biología siempre se ha tratado de “clasificar” la variabilidad 

existente entre los seres vivos y delimitar grupos, estableciendo los límites de su 

variabilidad para situarlos en el conjunto de los seres vivos expresando su parentesco. 

La clasificación jerárquica de los seres vivos permite establecer de una forma sencilla 

las relaciones de parentesco entre los distintos grupos y así facilitar su estudio. En 

general, la clasificación se basa en la comparación de los caracteres que manifiesta cada 

unidad objeto de dicha clasificación. Los caracteres, son atributos de un organismo que 

pueden ser descritos, medidos, pesados, contados, etc. y pueden manifestar diferentes 

estados de carácter (por ejemplo, el color de ojos: castaños, azules, grises, verdes), 

permitiendo la caracterización de un ser vivo por el conjunto de los diferentes estados 

que expresan los caracteres estudiados. 

Inicialmente, los estudios de caracterización se basaban en caracteres de observación en 

los individuos, es decir, en el fenotipo. Dentro de estos caracteres, se diferencia entre 

caracteres cualitativos, que describen cualitativamente al individuo (color del tallo, 

pubescencia, etc.) y caracteres cuantitativos, que muestran una distribución continua de 

fenotipos que puede ser cuantificada (peso, rendimiento, altura, etc.).  

El desarrollo de las técnicas moleculares supuso un avance muy importante en los 

trabajos de caracterización, dado que no sólo se basan en los caracteres fenotípicos, sino 

que determinan las variaciones a nivel genotípico, permitiendo una clasificación mucho 

más exacta, puesto que dos individuos de igual fenotipo pueden contener diferencias a 

nivel genético, como por ejemplo la expresión isoenzimática diferente o el 

polimorfismo de un nucleótido en una determinada secuencia de ADN. 

 

2. Cuantificación de la variación genética 

Los estudios de caracterización permiten cuantificar la variabilidad genética analizable 

en términos precisos mediante el empleo de diversos parámetros o índices estadísticos. 

Los estadísticos más empleados para cuantificar la variabilidad intrapoblacional son: 

- Porcentaje de loci polimórficos (P): Número de loci polimórficos entre el 

número total de loci. En general, se considera que un loci es polimórfico cuando el alelo 

más común tiene una frecuencia de menos de 0,95 (Cavalli-Sforza y Bodmer, 1981).  

- Número de alelos (Na): Media del número de alelos que aparecen en los loci 

estudiados. 

- Número efectivo de alelos (Ne): Número de alelos que se esperaría en un locus 

en cada población (pi= frecuencia del i-ésimo alelo en un locus). 
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𝑁𝑁𝑁𝑁 =
1

∑𝑝𝑝𝑝𝑝2
 

 

- Heterocigosidad observada (Ho): Proporción de individuos heterocigotos 

observados. 

- Heterocigosidad esperada (He) o diversidad genética (D): Probabilidad de que 

en un locus cualquier par de alelos escogidos al azar sean diferentes entre sí. 

 

𝐻𝐻𝐻𝐻(𝑗𝑗) = 1 − ∑𝑝𝑝𝑝𝑝2 

  

Siendo:  He (j)= heterocigosidad esperada por locus 

 pi = frecuencia del i-ésimo alelo en un locus 

 

La He promedio de todos los loci es una estimación de la variabilidad genética de una 

población. 

𝐻𝐻𝐻𝐻 = ∑𝑗𝑗
𝐿𝐿ℎ𝑗𝑗/𝐿𝐿 

 

Siendo:  He = heterocigosidad esperada promedio para varios loci 

 hj = heterocigosidad por locus 

 L= número total de loci 

 

Sin embargo, si lo que se desea cuantificar es la variabilidad genética interpoblacional, 

los estadísticos más empleados son los Estadísticos F (Wright). Conocidos como 

Índices de fijación, permiten el análisis de la estructura en poblaciones subdivididas y 

describen el nivel esperado de heterocigosidad en una población (Wright, 1950).  

Los estadísticos F analizan los distintos niveles de la estructura poblacional 

diferenciándose entre: 

FST = Proporción de la varianza genética total contenida en una subpoblación en 

relación con la varianza genética total. Por lo tanto, indicaría el grado de diferenciación 

genética entre poblaciones en función de las frecuencias alélicas. 

 

FST = 1-(HS/HT) 
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El rango de diferenciación genética entre poblaciones (FST) oscila entre 0 (no existe 

diferenciación genética) y 1 (alto grado de diferenciación genética entre poblaciones). 

 

FIS = Coeficiente de endogamia dentro de poblaciones. Deficiencia o exceso de 

heterocigotos promedio en cada población. Los valores elevados de este indicarían un 

considerable grado de endogamia en la población. 

 

FIS = 1-(HI/HS) 

 

FIT = Coeficiente de endogamia total. Deficiencia o exceso de heterocigotos promedio 

en un grupo de poblaciones. 

 

FIT = 1-(HI/HT) 

 

Siendo: HT = Diversidad genética total o la heterocigosidad esperada en la población 

total estimada a partir de las frecuencias alélicas combinadas. 

 HI = Diversidad genética dentro de una población o la heterocigosidad promedio 

observada en un grupo de poblaciones. 

 HS = Heterocigosidad promedio esperada estimada a partir de cada 

subpoblación. 

 

3. Introducción al GenALEx 6.5 

La aplicación GenAlEx está desarrollada en Visual Basic para Aplicaciones (VBA) para 

su uso en Excel (Peakall y Smouse, 2006; 2012). Está diseñada para la realización de 

análisis genéticos poblacionales empleando tanto datos codominantes como haploides o 

binarios.  

Se diseñó inicialmente con fines educativos, como una herramienta para mejorar la 

comprensión de los análisis de genética poblacional y, dada su versatilidad y fácil 

manejo, se extendió también al ámbito científico-profesional. 

La aplicación se utiliza como un complemento de Excel, por lo que se puede configurar 

para que se cargue automáticamente cuando se inicializa Excel o bien se puede cargar 

sólo cuando se vaya a emplear.  

Para emplear la aplicación debemos tener instalado en Excel el complemento 

Herramientas para análisis-VBA y habilitadas las macros (configurar en el menú de 
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Excel Archivo  Opciones de Excel  Complementos - en el caso de las Herramientas 

VBA- o Centro de Confianza  Configuración de macros - en el caso de las macros). 

Descargada la aplicación de la página https://biology-

assets.anu.edu.au/GenAlEx/Download.html debemos descomprimir la carpeta de 

archivos descargada (es recomendable tener una carpeta exclusiva para el programa, por 

ejemplo, una carpeta dentro de la carpeta PROGRAMAS creada en el directorio raíz 

C:). 

Desde el menú de Excel Archivo  Abrir seleccionamos el archivo ejecutable de la 

aplicación C:/PROGRAMAS/GenAlEx6.5/GenAlEx6.51b2 y de esta forma aparecerá 

la aplicación en el menú principal de Excel. 

 

 
 

Si queremos que la aplicación se ejecute automáticamente al inicializar Excel, debemos 

seleccionar dentro del menú de GenAlEx la opción Options  Install. De lo contrario, 

abriríamos el archivo ejecutable cada vez que vaya a utilizar la aplicación. 

 

3.1. Preparación de los archivos de datos 

Los datos analizados con GenAlEx deben tener formato numérico, por lo que si los 

datos están en formato texto (p ej. secuencias de ADN) debemos convertir esos datos a 

formato numérico y asegurarnos que las celdas de datos tengan formato “Número”.  

La matriz de datos a analizar debe localizase en una hoja activa de Excel y presentar la 

estructura adecuada para que la aplicación descifre la información correctamente y la 

analice. Es posible diseñar la estructura de la matriz de datos a analizar mediante la 

opción dentro del menú GenAlEx Create  Codominant/ Binary/ Haploid Template, 

esta opción es adecuada para matrices con pocos datos; sin embargo, cuando 

disponemos de una matriz de datos grande la opción más rápida es estructurar nosotros 

los datos desde un inicio. 

La estructura que deben seguir los datos sería la siguiente: 
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Primera fila: 

Columna A: Nº de loci a analizar 

Columna B: Nº de individuos totales a analizar 

Columna C: Nº de poblaciones a analizar 

Columna D en adelante: Nº de individuos analizados en cada población 

Segunda fila: Pondremos un título identificativo de los datos o bien dejamos en blanco. 

Tercera fila: Identificativo de los datos que introduciremos. 

Cuarta fila en adelante: Listado de los datos por individuo. 

 

En caso de disponer de las coordenadas geográficas y que estas fuesen de interés para el 

análisis, podrían: 

Nº de loci a 
analizar, en el 
ejemplo 2: 
GluA1 y GluA2 

Nº de 
individuos 
totales, en 
este caso 898 
individuos 

Nº de 
poblaciones 
a analizar, en 
este caso 57 

Nº de individuos analizados en cada una de las 
poblaciones: 17 individuos de la población 1, 25 
individuos de la población 2 y así sucesivamente 
para las 57 poblaciones 

Conjunto de datos genéticos 
Para datos codominantes se utilizarían dos columnas 
por locus; en el caso de datos dominantes, haplotipos 
o secuencias codificadas se utilizaría una columna 
por locus 

Individuos analizados de la población 1 

Individuos analizados de la población 2 

Código 
numérico 
asignado a 
cada 
individuo 

Nombre de 
cada 
población 
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- Introducirse los datos en las columnas a continuación de los datos genéticos y 

separados de estos en una columna. 

 

 
 

- O bien en una hoja Excel distinta, conservando la información de la fila 1 de la 

hoja con la matriz de datos genéticos. 

 

 
 

Las coordenadas pueden introducirse con números decimales o enteros y en formato 

UTM o Latitud/longitud. 
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3.2. Codificación de datos 

Como se ha mencionado en el apartado anterior, los datos deben introducirse en formato 

numérico y con una o dos columnas por locus, dependiendo de si se trata de datos 

dominantes, haploides/haplotipos o codominantes. En muchas ocasiones, la matriz de 

datos de la que disponemos no cumple ese criterio, polo que es necesario realizar una 

codificación de los datos para adaptarlos al formato del GenAlEx. 

Utilizaremos como ejemplo un archivo Excel con los datos del análisis de 

caracterización de una colección de 57 ecotipos de trigo (Triticum aestivum L.) 

mediante el estudio de las subunidades de gluteninas de alto peso molecular.  

En el archivo Gluteinas_datos.xlsx, hoja Resultados_Gluteínas (carpeta Ejercicio 1) 

disponemos de los datos crudos del análisis de los alelos de los loci Glu-A1 y Glu-B1 y 

la codificación aplicada en este caso.  

Para el locus Glu-A1 se analizaron los alelos Glu-A1a, Glu-A1c, Glu-A1b, Glu-A1 y 

Glu-A1bb, a los que se le asigna un número del 1 al 5. En el caso del locus Glu-B1 se 

analizaron los alelos Glu-B1e, Glu-B1f, Glu-B1cf, Glu-B1at, Glu-B1as, Glu-B1ba, Glu-

B1bx, Glu-B1ci, Glu-B1cg y Glu-B1ch, a los que se les asigna un número del 1 al 10. 

Así, en formato GenAlEx el genotipo del individuo estará representado por el nº 

asignado a los alelos presentes en dicho individuo. 
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En el mismo archivo Gluteinas_datos.xlsx se encuentran la matriz de datos ya 

transformada en la hoja Datos_formato análisis y la matriz de datos geográfico en la 

hoja Coordenadas. 
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3.3. Estudio de la variabilidad genética poblacional 

La aplicación GenAlEx permite realizar múltiples análisis para la caracterización 

genética de las poblaciones y establecer cómo se estructura esa variación en la 

población y en relación con el conjunto de poblaciones. 

En este caso, vamos a emplear la aplicación para determinar los principales parámetros 

que se utilizan para el análisis de la variación genética intra e interpoblacional. 

 

Ejercicio 1. Análisis de la variabilidad genética.  

Ficheros: Gluteinas_analisis.xlsx, Gluteinas_analisis_resultados.xlsx 

Objetivo:  

Se realizó la caracterización de una colección de 57 ecotipos de trigo (Triticum aestivum 

L.) mediante el estudio de las subunidades de gluteninas de alto peso molecular 

utilizando electroforesis SDS-PAGE, obteniéndose los genotipos por individuo para los 

alelos de los loci Glu-A1 y Glu-B1.  

Cuestiones: 

Calcular los estadísticos para cuantificar la variabilidad intrapoblacional: porcentaje de 

loci polimórficos (P), número de alelos (Na), número efectivo de alelos (Ne), 

heterocigosidad observada (Ho) y esperada (He), así como los estadísticos F de 

variabilidad interpoblacional. 

 

Resolución Ejercicio 1. 

 Abrir Excel y abrir el archivo ejecutable GenAlEx6.51b2. 

 Abrir el archivo Gluteinas_analisis.xlsx que contiene los datos genotípicos de los 

individuos analizados en cada ecotipo. 

 Accedemos al menú de la aplicación GenAlEx y seleccionamos la opción 

Frequency-Based  Frequency… 

 

Nota: En el archivo Gluteinas_analisis.xlsx sólo existe una hoja de datos, pero si el 

archivo de análisis tuviese más de una hoja, debemos asegurarnos antes de seleccionar 

la opción de análisis en el GenAlEx que la hoja activa es la hoja que contiene la matriz 

de datos a analizar. 
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Se abrirá una primera pantalla en la que aparece el resumen de nuestra matriz de datos y 

en la que podremos detectar si existe algún error de lectura de la matriz que tengamos 

que subsanar. Si está todo correcto clicaremos en OK. 

 

 
 

A continuación, se abrirá una nueva pantalla en la que podremos seleccionar los 

parámetros del análisis:  

Allele Frequency &Heterozygosity: Cálculo de las frecuencias por locus y por locus en 

cada población y heterocigosidades y índices F por población y por locus analizado. 

Allele Patterns: Patrón alélico obtenido en cada población con la identificación de los 

alelos comunes o únicos de cada población.  

 

Nº de individuos 
analizados de cada 
población 
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Los resultados obtenidos del análisis los encontraremos en varias hojas generadas por la 

aplicación. 

 

 

En las cuatro primeras hojas se listan los resultados obtenidos del cálculo de las 

frecuencias genéticas (AFP) y los gráficos correspondientes a las frecuencias por locus 

totales (AGF) y por locus por población (GLUA1 AGP, GLUB1 AGP). 
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En las Hojas HFP y HFL se encuentran los parámetros de variabilidad genética 

calculados por población (HFP) y por locus (HFL). Al inicio de la hoja se observa la 

tabla con los resultados para los parámetros: nº de alelos (Na), nº efectivo de alelos 

(Ne), índice de información equivalente al índice de Shannon-Weaver (I), 

heterocigosidad observada (Ho) y esperada (He), heterocigosidad esperada corregida 

(uHe-Unbiased Expected Heterozygosity- heterocigosidad esperada calculada corregida 

en función del tamaño muestral), e índice de fijación (F). A continuación, 

encontraremos los resultados de los índices F (F-Statistics) y el porcentaje de loci 

polimórficos. 

Finalizado el listado datos, encontraremos el código de nomenclatura de las abreviaturas 

empleadas para parámetro y la fórmula empleada para su cálculo. 

 

 
 

En la Hoja APT se encuentran los resultados del patrón alélico obtenido para cada 

población con el número de alelos que son únicos a cada población y número de alelos 

comunes con las otras poblaciones analizadas. 

 En el archivo Gluteinas_analisis_resultados.xlsx se encuentran los resultados 

obtenidos en los análisis para la comprobación de la correcta realización del ejercicio. 

Dados los datos obtenidos en el cálculo de las frecuencias alélicas (Hojas AFP, AGF, 

GLUA1 AGP y GLUB1 AGP) se observaba que existen alelos con una frecuencia muy 
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superior al resto, puesto que para el locus Glu-A1 el alelo predominante en todos los 

ecotipos es el alelo denominado 4 (Glu-A1y) y en el caso del locus Glu-B1 sería el alelo 

denominado 2 (Glu-B1f). 

En la Hoja APT donde se encuentra el resultado del patrón alélico, se observa la 

heterocigosidad esperada (He) del global de loci por ecotipo, observando que existen 

ecotipos monomórficos para ambos loci (He=0) y ecotipos muy polimórficos, con 

valores de He>0,30. Si observamos los datos de heterocigosidad por población y locus 

(Hoja HFP) se observa la existencia de ecotipos que son polimórficos para un solo 

locus, con una He=0 en un locus y una He>0 para el otro locus (por ejemplo la 

población 2, equivalente al ecotipo 19) y ecotipos que son polimórficos para ambos loci 

analizados (por ejemplo la población 7, equivalente al ecotipo 95).  

La heterocigosidad observada (Ho) fue 0 en todos los loci y en todos los individuos 

analizados, indicando que todos eran homocigotos. 

Los datos resumen por locus obtenidos en la Hoja HFL, muestran que el locus Glu-A1 

presenta mayor variabilidad que el Glu-B1, con un mayor número efectivo de alelos 

(Ne=1,311) y mayor heterocigosidad esperada (He=0,178). 

 

 
 

En cuanto a la estructura de la diversidad genética de la población, tanto en la Hoja HFP 

como en la HFL se obtienen los resultados de los estadísticos F de Wright. Se observa 

que el valor para ambos coeficientes de endogamia Fis (dentro de poblaciones) y Fit 

(total) toman el valor 1, esto de debería que a los individuos analizados eran 

homocigotos con una Ho=0. Por otra parte, el valor de Fst>0,25 en ambos loci indicaría 
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la existencia de una gran diferenciación genética entre los ecotipos de trigo para los loci 

analizados.  

 

 
 

4. Introducción al NTSYS-pc 2.1 

El NTSYSpc está compuesto por un conjunto de subprogramas estadísticos o módulos 

para la elaboración de análisis multivariantes. Cada módulo puede ser utilizado por 

separado o bien realizar un análisis más completo con el uso secuencial de dos o más 

módulos.   

El programa se desarrolló inicialmente para la realización de análisis taxonómicos en 

biología, de ahí el nombre del programa (Numerical Taxonomy SYStem for personal 

computer) (Rohlf, 1998). Sin embargo, se ha utilizado en otras disciplinas como la 

ecología, ingeniería, humanidades etc.  

Su uso más común es para la obtención de matrices de similitud y distancias entre pares 

de objetos y representar esta información mediante análisis de agrupación de objetos 

similares, como es el caso del análisis clúster, o bien representando espacialmente los 

objetos en uno o más ejes (análisis componentes principales). Por ello, es un programa 

de gran utilidad para el estudio de la variabilidad genética y la representación de la 

estructura genética de las poblaciones y la realización de análisis comparativos entre las 

mismas. 

A pesar de la aparición de nuevos softwares de análisis, el NTSYSpc continúa siendo 

utilizado por su versatilidad y sencillez, empleando archivos directamente de Excel 

(.XLS, formato Excel 93-2003) se pueden analizar tanto datos moleculares como datos 

de caracterización cuantitativos y cualitativos. En el paquete NTSYS-pc 2.1 se incluye 

el editor NTedit, que permite guardar los datos en formato .XLS en formato “.NTS” 

para su uso en los análisis a realizar en los módulos del NTSYSpc, sin necesidad de 

realizar una adaptación compleja previa de la matriz de datos para su análisis. 

 

 

F-Statistics and Estimates of Nm over All Pops for each Locus

All Pops. Locus Fis Fit Fst
GLUA1 1.000 1.000 0.569
GLUB1 1.000 1.000 0.504

Mean 1.000 1.000 0.537
SE 0.000 0.000 0.032
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4.1. Preparación de los archivos de datos 

El programa NTSYSpc trabaja con matrices de datos que deben tener una estructura 

determinada para que el programa interprete correctamente la información que se le 

suministra, así la matriz de datos debe ir precedida de una cabecera en dónde se le 

indicará al programa:  

- Tipo de matriz de datos que estamos introduciendo (1 = Matriz rectangular, 2 = 

Matriz de distancias, 3 = Matriz de similitud, 4 = Matriz diagonal) 

- Número de filas 

- Número de columnas 

En el caso de las matrices de datos introducidas mediante archivos “.txt” debemos 

indicar si las filas/columnas de datos tienen etiquetas de identificación (por ejemplo, el 

nombre de los individuos evaluados, nombre del carácter evaluado). Para ello 

indicaríamos con una “L” que la etiqueta está entre la cabecera y la matriz de datos, con 

una “B” si la etiqueta está al inicio de cada fila/columna y con una “E” si la etiqueta está 

al final de cada fila/columna. Para un mejor funcionamiento del programa, las etiquetas 

no den tener más de 16 caracteres. 

- Datos perdidos. Es posible trabajar con matrices en las que falta algún dato. Para 

identificar esos datos de los que se carece debe emplearse una codificación diferente a la 

empleada para el resto de los datos e indicarle al programa cuál es esa codificación en la 

cabecera. Generalmente, los datos perdidos suelen indicarse con un 999.   

En el siguiente ejemplo se observa un archivo “.txt” en cuya cabecera se indicaría que 

se trata de una matriz rectangular (1) con 62 filas en las que la etiqueta de identificación 

de cada individuo analizado está al principio de cada fila (62B), 15 columnas en las que 

la etiqueta con el nombre de cada carácter se encuentra entre la cabecera y la matriz de 

datos (15L) y los datos perdidos, de haberlos, se indicarían con un 999. 

 

 
 

Es posible introducir los datos a partir de un archivo Excel, en cuyo caso no sería 

necesario indicar la presencia de etiquetas de filas y columnas. Los archivos deben 



19 
 

guardarse en con extensión .xls formato Excel 93-2003 para que sean reconocidos por el 

NTSYSpc. 

 

 
 

4.2. Introducción de la matriz de datos en el NTSYSpc 

Una vez preparada la matriz de datos en formato “.txt” o “.xls” debemos abrirla 

mediante el editor del NTSYSpc y guardarla en formato.NTS para poder trabajar con 

ella. 

Para ello abrimos el programa y vamos al menú situado en la esquina superior izquierda 

File  Edit file 

 

 
 

Seleccionamos el archivo con el que deseamos trabajar, teniendo en cuenta que en Tipo 

de archivo debemos tener seleccionado All files (*.*) para que podamos visualizar los 

archivos a introducir. 
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Abierto el archivo, comprobamos que el programa haya interpretado bien los datos de la 

cabecera y la matriz de datos esté correcta. 

 

 
 

A continuación, en el menú del NTedit File, seleccionamos Save file as. Nombramos al 

archivo con la denominación que queramos e incluimos al final del nombre del archivo 

la extensión “.nts”. 
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De esta forma ya dispondríamos de la matriz de datos en el formato adecuado para la 

realización de los análisis deseados. 

 

4.3. Matrices secundarias 

En ocasiones puede ser necesario hacer “aclaraciones” sobre la matriz de datos principal 

para que nuestro análisis sea más específico.  

En las matrices de datos moleculares se suele disponer de datos de más de un loci, con 

datos de varios alelos de cada loci. En este caso debemos indicar al programa los datos 

de qué columnas pertenecen a qué locus en concreto y de cuántos loci diferentes 

disponemos de datos. Para ello, se realizará una matriz de datos, denominada como 

array, en los que figure en la primera fila la cabecera pertinente, en segunda fila los 

nombres de los alelos de los que se dispone datos, en el mismo orden en que aparecen 

en la matriz de datos base y en la tercera fila nombraremos a qué locus pertenece cada 

alelo denominando los loci con números desde el 1 en adelante. 
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Tipo de matriz =1      Nº filas =1      Nº columnas =15 

 
En el ejemplo se indica que en la matriz de datos base tendremos datos de dos loci, 

donde las primeras 5 columnas pertenecen a datos de 5 alelos del locus 1 y las 

siguientes 10 columnas pertenecen a datos de 10 alelos del locus 2. 

También es posible que en la matriz de datos base tengamos datos de varios individuos 

de poblaciones distintas. 

 

 
Si deseamos realizar los análisis tanto dentro de la población como entre poblaciones 

tendremos que indicarle al programa qué filas de datos pertenecen a cada población, 

mediante una matriz ID, en la que en la primera fila indicaríamos en la cabecera el tipo 

de matriz (1), el número de filas (nº de individuos totales analizados) y el número de 

columnas (en este caso sería una única columna donde se indica mediante numeración, 

de 1 al nº máximo de poblaciones del archivo, a qué población pertenece cada fila de 

datos). 

 

Locus 1 Locus 2 



23 
 

Tipo matriz =1    Nº filas= 30 (30 individuos analizados) Nº columnas= 1 

 
 

5. Cuantificación de las relaciones genéticas: Distancias genéticas y de similitud 

Seleccionados los caracteres o variables a considerar para la caracterización, cada uno 

de los individuos sujetos al análisis estará representado por los valores que tomen estas 

variables en cada uno de ellos. Este es el punto de partida para realizar la clasificación 

de los individuos, clasificación en la que se deberá determinar lo similares o disimilares 

(distantes) que son entre sí, en función de lo diferentes que resulten ser sus 

representaciones en el espacio de las variables.  

Existen multitud de índices de similitud (similaridad) y coeficientes de distancia o 

disimilaridad con propiedades y utilidades distintas, por lo que su utilización dependerá 

del tipo de análisis que deseemos realizar (Soto et al., 2006). En general, los índices de 

distancia o similitud se basan en la distancia (considerando a los individuos como 

vectores en el espacio de las variables) o en coeficientes de correlación. 

Los índices de similitud se recomienda emplearlos para comparar individuos mediante 

caracteres con escala nominal o datos de doble estado (presencia/ausencia), obteniendo 

un valor que varía entre el 0 y el 1, siendo el 1 el de máxima similitud. Los índices de 

similitud más empleados son: 

 

 

Individuos de la población 1 

Individuos de la población 2 

Individuos de la población 3 
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- Coeficiente de coincidencia simple (Simple matching coefficient -SM*) (Sokal y 

            Michener, 1958) 

- Índice de Jaccard (J*) (1908) 

- Índice de Rogers y Tanimoto (RT*) (1960) 

- Índice de Dice (1945) o Sorensen (1948) (DICE*) 

Los coeficientes de distancia o disimilaridad representan la similitud como la 

proximidad de los individuos con respecto a los demás y se recomiendan para analizar 

datos cuantitativos, moleculares o mixtos (cuantitativos, cualitativos y/o moleculares). 

Se obtiene una matriz simétrica con valores que varían desde 0 a ∞, siendo el 0 el valor 

de máxima similitud. Los coeficientes de distancia más utilizados son: 

- Datos cualitativos: Manhattan (MANHAT*), Distancia Euclídea (EUCLID*), 

Distancia Euclídea al cuadrado (EUCLIDSQ*). 

- Datos moleculares: Distancia de Nei (NEI72*) (1972), Hillis (1984), Prevosti 

(Wright, 1978) Cavalli-Sforza y Edwards o distancia del arco (ARC*) (1967) o Rogers 

(1972). 

- Datos mixtos: Distancia de Gower (1971) 

(* nomenclatura del NTSYSpc para dichos índices y coeficientes) 

 

6. Métodos de clasificación: Análisis Clúster 

Los métodos de clasificación permiten la búsqueda de grupos (clústers) similares lo más 

homogéneos posible para clasificar los individuos de un estudio y realizan una 

ordenación jerárquica de los grupos establecidos. Los grupos son a priori desconocidos 

y el objetivo con el análisis clúster es encontrar un conjunto de grupos a los que ir 

asignando los distintos individuos por algún criterio de homogeneidad, de forma que los 

individuos dentro de cada grupo sean lo más similares entre sí que sea posible y siendo 

los grupos entre ellos tan diferentes como sea posible. Por lo tanto, se hace 

imprescindible definir una medida de similitud o bien de distancia para ir clasificando a 

los individuos en unos u otros grupos e ir construyendo un árbol o dendrograma en 

función del grado de semejanza (o diferencia) que existe entre ellos.  

Los métodos de construcción de dendrogramas pueden ser aglomerativos (van uniendo 

los individuos progresivamente), jerárquicos (presentan distintos rangos o niveles de 

unión de los individuos) y secuenciales (repiten el mismo proceso repetidas ocasiones 

hasta unir todos los individuos), siendo estos últimos los más frecuentes. Como métodos 

secuenciales más utilizados están:  
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- Encadenamiento simple (SINGLE): llamado también método del vecino más 

próximo (nearest neighbour), o de los mínimos, se unen los individuos por el valor de 

mayor semejanza o menor distancia. 

- Encadenamiento completo (COMPLETE): llamado también método del vecino 

más lejano (furthest neighbour) o de máximos, se unen los individuos por el valor 

menor de semejanza o mayor de distancia. 

- Encadenamiento por la media aritmética (UPGMA): se obtiene la media de los 

coeficientes de semejanza (o diferencia) entre individuos y se unen según este valor. En 

este caso, cada vez que se obtiene un grupo se ha de volver a calcular los valores 

medios. Este es el método más utilizado para la construcción de dendrogramas.  

-  Encadenamiento por la media ponderada (WPGMA): En el caso del 

encadenamiento UPGMA se promedian los valores originales mientras en el 

encadenamiento WPGMA, se pondera el cálculo de las distancias según sea el orden en 

que fueron fusionados los grupos.  

- Método de Ward: utiliza como criterio el aumento del valor de la suma de las 

distancias al cuadrado de cada individuo al centroide, como resultado de la unión de dos 

grupos.   

 

Ejercicio 2. Análisis clúster.  

Ficheros: Gluteinas.xls, Array_loci.xls 

Objetivo:  

Realizada la caracterización de una colección de 57 ecotipos de trigo (Triticum aestivum 

L.) mediante el estudio de las subunidades de gluteninas de alto peso molecular se 

dispone de las frecuencias alélicas para los alelos de los loci Glu-A1 y Glu-B1. 

Cuestiones: 

Realizar el análisis de agrupación y obtener el dendrograma de agrupación de los 

ecotipos estudiados. 

 

Resolución Ejercicio 2. 

 Introducir la matriz de datos base de frecuencias alélicas (Gluteinas.xls) y la 

matriz con los datos de los loci (Array_loci.xls) en el NTSYSpc a través del editor 

NTedit para guardar los archivos en formato “.nts” (ver apartado 4.2. Introducción de la 

matriz de datos en el NTSYSpc). 

 Calcular la matriz de distancias genéticas entre individuos 
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Para calcular una matriz de similitud con datos genéticos se emplea el módulo 

Similarity  Genetic distance 

Introducimos los datos para el análisis: 

Input data file= Matriz base de frecuencias alélicas Gluteinas.nts 

By rows?= seleccionamos esta casilla ya que los datos de los individuos están en filas. 

Coefficient= seleccionamos NEI72 para el cálculo de la distancia genética mediante la 

distancia de Nei (1972). 

Output file= nombre y ubicación del archivo que se generará tras el análisis con la 

matriz de distancias genéticas, en este caso GD_Gluteinas.nts. 

Name of loci array file= introducimos la matriz con el nombre de los loci y la 

correspondencia de los alelos Array_loci.nts 

Number of loci= 2, nº de loci a analizar, que en este caso son dos (Glu-A1 y Glu-B1). 

Introducidos los archivos y datos necesarios, pulsamos la tecla Compute. 

 

 
 

Terminado el análisis se abrirá una ventana con el Reporting list, en el cual se hace un 

resumen del procedimiento de análisis que se está ejecutando. 

 Construir el dendrograma a partir de la matriz de distancias genéticas 

GD_Gluteinas.nts 

Seleccionamos el módulo Clustering  SAHN 
 



27 
 

 
 

Introducimos los datos para la construcción del dendrograma: 

Input file= archivo con la matriz de distancias genéticas GD_Gluteinas.nts  

Output tree file= archivo en el que se guardarán los datos de construcción del 

dendrograma, Tree_Gluteinas.nts 

Clustering method= seleccionamos el método de emparejamiento que queremos  

emplear, en este caso utilizaremos el UPGMA que es el más empleado. 

Introducidos los datos pulsaremos la tecla Compute y podremos visualizar el 

dendrograma pulsando en la tecla de la esquina inferior izquierda   

 Además de visualizar el dendrograma a la finalización del análisis podremos 

visualizarlo siempre que sea necesario mediante el módulo Graphics  Tree plot y 

seleccionando como Input file el archivo que contiene los datos de agrupación, en este 

caso sería Tree_Gluteinas.nts. 
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 Si en número de individuos agrupados es elevado no se podrá visualizar el 

dendrograma completo de forma directa, será necesario ajustar las características del 

mismo en el menú Options  Plot Options 

 

 
Aparecerá una nueva ventana en la que podremos indicar el número de individuos del 

que consta el dendrograma (en NTSYSpc los individuos objeto de análisis se los conoce 

como OTUs = Unidades Taxonómicamente Operativas). Además de ajustar el 

dendrograma para visualizarlo en su totalidad, en la ventana de opciones también se 

podrá insertar un título al dendrograma, modificar tipo de letra, modificar la 
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configuración del eje de coordenadas X en el que se representa el dendrograma, así 

como otras características generales del mismo. 

 

  
 

En el menú File también se podrá imprimir el dendrograma obtenido o guardarlo (Save 

as metafile) en formato .EMF (Dendrograma_ecotipos.emf), que podremos abrir 

mediante el programa Paint de Windows y guardarlo con el formato de imagen que se 

prefiera. 
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El dendrograma muestra la separación de la colección en dos grandes grupos, que a su 

vez se van subdividiendo en función de la similitud entre los ecotipos considerados. En 

el caso del primer grupo diferenciado, se observa un subgrupo en el que el número de 

ecotipos que presentan el mismo genotipo es muy numeroso. Existen genotipos como el 

109, el 116 o el 135, los cuales se separan del resto de genotipos de su grupo a una 

mayor distancia que el resto, por lo que sus diferencias genotípicas son mayores. 

Este tipo de agrupación es muy útil para el estudio de las relaciones entre individuos, 

pero también para otros fines como, por ejemplo, la creación de Colecciones núcleo o 

Core collections, en las que se pretende tener la mayor variabilidad genética 

representada en el menor número de individuos posible, por lo que se seleccionaría uno 

o varios individuos de cada grupo, dependiendo de lo amplio que sea dicho grupo, para 

la creación de la Core, pudiendo obviar el empleo o la conservación del resto de 

individuos.  

 

 

1 

2 
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7. Métodos de ordenación: Análisis de Componentes Principales 

La obtención de dendrogramas es el método de clasificación más adecuado cuando 

partimos de organismos que presentan niveles de semejanza importantes y, por tanto, es 

evidente que deben reunirse en grupos, de forma que nuestro problema es ver cómo se 

agrupan (nº de grupos, niveles de agrupamiento). Sin embargo, con frecuencia los 

individuos se definen mediante un conjunto de variables y es complicado determinar a 

priori si existen o no relaciones entre ellos, empleando en estos casos los métodos de 

ordenación. 

Existen diferentes métodos que son adecuados para diferentes tipos de datos 

(cuantitativos o cualitativos) y que utilizan diferentes índices de distancia, pero de 

forma general, en todos ellos se intenta ordenar a los individuos analizados 

representándolos en el espacio de dimensión n, que viene dada por los datos analizados.  

El método de ordenación más utilizado es el Análisis de Componentes Principales 

(ACP) (Ringnér, 2008) con el cual se hace una transformación de los datos originales de 

los individuos para obtener un nuevo conjunto de variables no correlacionadas entre sí 

(ortogonales), llamadas Componentes Principales. Estos se calculan en un orden de 

importancia decreciente de tal forma que unos cuantos de los primeros componentes 

expliquen la mayor parte de la variación en los datos originales. 

Los componentes principales contienen información en diferentes proporciones de todas 

las variables originales y la contribución de las variables a cada componente principal se 

expresa en valores y vectores propios. El valor propio representa la varianza asociada 

con el componente principal y decrece a medida que se generan dichos componentes. 

En cambio, el vector propio contiene los coeficientes de las combinaciones lineales de 

las p variables originales. 

El ACP es una herramienta útil para analizar los datos que se generan de la 

caracterización y evaluación preliminar de una muestra poblacional, y permite conocer 

la relación existente entre las variables cuantitativas y/o cualitativas consideradas y la 

semejanza entre los individuos de la población, con el fin de saber cuáles variables están 

o no asociadas, cuáles caracterizan en el mismo sentido o en el sentido contrario y saber 

cómo se distribuyen los individuos según su similitud, además permite seleccionar las 

variables más discriminatorias para limitar el número de mediciones en 

caracterizaciones posteriores. 
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Ejercicios. Análisis de Componentes Principales.  

Ejercicio 3. 

Fichero: Medias_Ecotipos.xls 

Objetivo:  

Se realizó la caracterización agronómica y de grano de una colección de 57 ecotipos de 

trigo (Triticum aestivum L.). Se evaluaron los caracteres de grano: contenido de proteína 

(PROT), volumen de sedimentación del grano en SDS, peso hectolítrico (PHL) el peso 

de mil semillas (PMS). Agronómicamente se evaluó: la altura de planta (PALT), 

longitud de la espiga (ELON), número de espiguillas por espiga (EESPN), densidad de 

la espiga (EDEN), y días trascurridos desde la siembra hasta la fecha de espigado 

(DESP) y de madurez fisiológica (DMAD) y rendimiento (RDTO). 

Cuestiones: 

1. Determinar cuáles de los caracteres empleados en la caracterización son los más 

discriminantes para la caracterización de la colección.  

2. Estudiar la estructura de la colección para determinar la existencia de ecotipos 

de características similares, ver las relaciones entre los mismos y descartar la existencia 

de duplicados. 

 

Resolución Ejercicio 3. 

 Introducción de la matriz de datos base con las medias por carácter de los 

ecotipos evaluados (Medias_Ecotipos.xls) en el NTSYSpc a través del editor NTedit 

para guardar los archivos en formato “.nts” (ver apartado 4.2 Introducción de la matriz 

de datos en el NTSYSpc). 

 Estandarización de la matriz de datos. 

Generalmente las variables seleccionadas para la caracterización tienen diferentes 

unidades de medida, por ello, en el análisis multivariante es común estandarizar las 

variables para garantizar una comparabilidad precisa y equilibrada entre ellas. 

La estandarización se realizará a través del módulo Output & transf. dentro de este 

módulo podemos emplear las opciones: 

 

 Standardization, que realiza transformaciones lineales del tipo: 

𝑦𝑦 =
𝑦𝑦 − 𝑠𝑠𝑠𝑠𝑠𝑠𝑠𝑠𝑠𝑠𝑠𝑠𝑠𝑠𝑠𝑠𝑠𝑠𝑠𝑠𝑠𝑠𝑠𝑠 𝑜𝑜𝑜𝑜𝑜𝑜𝑜𝑜𝑜𝑜𝑜𝑜

𝑑𝑑𝑑𝑑𝑑𝑑𝑑𝑑𝑑𝑑𝑑𝑑 𝑜𝑜𝑜𝑜𝑜𝑜𝑜𝑜𝑜𝑜𝑜𝑜
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Transformation, que realiza transformaciones logarítmicas empleando el código 

LOG1 

En este ejercicio utilizaremos el módulo de Standardization.  

Como las variables en la matriz de datos se encuentran en columna debemos dejar sin 

marcar la casilla de Stand by rows? 

 

 

 Calcular la matriz de correlaciones entre caracteres 

A partir de la matriz de datos base estandarizada (Medias_Ecotipos_STD.nts) se calcula 

la matriz de correlación, que es un tipo de matriz de similitud 

(Medias_Ecotipos_CORR.nts). Para ello empleamos el módulo Similarity  Interval 

data, Coefficient CORR. 

 

[También se podría calcular la matriz de varianzas-covarianzas a partir de la matriz de 

datos estandarizada (Medias_Ecotipos_STD.nts), en la que se dan mayores pesos a las 

variables que presentan varianzas mayores. Para su cálculo empleamos el módulo 

Similarity  Interval data, Coefficient VARCOV] 
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 Obtener los componentes principales 

A partir de la matriz de correlaciones calculamos los vectores 

(Ecotipos_CORRVECTORS.nts) y los valores propios (Ecotipos_CORRVALUES.nts) 

mediante el módulo Ordination  Eigen 
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En la ventana del Reporting list se podrán visualizar los valores propios 

correspondientes a cada uno de los componentes principales y los porcentajes de 

variación que recogen. El % de explicación se obtiene dividiendo el valor propio de 

cada componente principal por la suma de los valores propios y se dan en orden 

descendente, de forma que el primer eje es el que reúne mayor cantidad de información, 

seguido del segundo, y así sucesivamente. 

 

En este caso en particular prácticamente el 42% de la variabilidad encontrada en la 

matriz de datos base se explica mediante la primera componente principal y 

considerando las tres primeras componentes tendríamos la explicación al 73% de la 

variabilidad. 

 

 

En la esquina inferior izquierda podremos ver los iconos  en los que 

se visualizarán los gráficos de dispersión bidimensionales o tridimensionales del 

espacio factorial, donde se puede observar de manera gráfica la contribución de cada 

carácter o variable a cada uno de los componentes principales. Las variables que están 

próximas entre sí tendrán un nivel de varianza similar y las que alcancen los mayores 

valores en el eje serán las que más contribuyen a la variabilidad explicada por la 

componente principal. 
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En este caso, los caracteres de madurez fisiológica (DESP, DMAD) y los caracteres de 

semillas PMS y SDSS tienen un peso importante en la variabilidad explicada por el 

primer componente principal, siendo el carácter de la espiga EDEN de peso, pero en el 

sentido contrario que los caracteres anteriores. Considerando el segundo componente 

principal, el carácter de longitud de la espiga (ELON) es el que presenta mayor peso a la 

hora de explicar la variabilidad y el rendimiento aportaría peso en el sentido contrario, 

es decir, a mayor peso, menor rendimiento y viceversa. 

La distribución de los caracteres indica que todos los estudiados tienen importancia en 

la determinación de la variabilidad, estando todos por encima de 0,5 tanto en la primera 

como en la segunda componente principal.  

 

 

 
En el menú Options  Plot options se podrán modificar las características de 

visualización de los gráficos según nos interese. 

En el menú File  Save as metafile podremos guardar los gráficos en formato .EMF, 

(Ficheros Plot 2D_Variables.emf y Plot 3D_Variables.emf) que podremos abrir 

mediante el programa Paint de Windows y guardarlos con el formato de imagen que se 

prefiera. 
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 Obtener los eigen-vectors 

Debemos solicitar al programa que nos muestre los valores de los vectores calculados 

representando el archivo Ecotipos_CORRVECTORS.nts mediante el módulo Output & 

transf.  Output. 

 

 
 

En la ventana del Reporting list podremos visualizar los eigen-vectors con los que se 

representa cada variable. 
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Como se observaba en el grafico 2D, los caracteres de mayor peso en la primera 

componente principal serían los de madurez fisiológica y de semilla PMS y SDSS, por 

tanto, sería un componente de madurez y peso de semilla. En el caso de la segunda 

componente principal, destaca el carácter de longitud de la espiga (ELON), seguido del 

número de espiguillas por espiga (EESPN), por tanto, sería un componente de 

característica de la espiga. En el caso de la tercera componente principal, sería un 

componente de rendimiento, carácter que presenta el valor más cercano a 1. 

 Proyección de los individuos sobre los vectores calculados 

Conocida la relación de los caracteres originales con los componentes principales 

calculados, se realiza la proyección tridimensional de los individuos caracterizados 

sobre el conjunto de ejes definidos por los componentes principales debemos utilizar el 

módulo Ordination  Projections para realizar la proyección de la matriz de datos 

estandarizada (Medias_Ecotipos_STD.nts).  
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En la esquina inferior izquierda podremos ver los iconos  en los que 

se obtienen los diagramas de dispersión bidimensionales o tridimensionales de 

proyección de los individuos caracterizados sobre los componentes principales. 

En el menú Options  Plot options se podrán modificar las características de 

visualización de los gráficos según nos interese. 

En el menú File  Save as metafile podremos guardar los gráficos en formato .EMF, 

(Ficheros: Plot 2D_Ecotipos.emf y Plot 3D_Ecotipos.emf) que podremos abrir mediante 

el programa Paint de Windows y guardarlos con el formato de imagen que se prefiera. 

 

Debemos indicarle al programa que los 
datos de los individuos caracterizados 
están en las filas de la matriz 
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En el gráfico representativo de las dos primeras componentes principales, se observa 

grosso modo el agrupamiento de los ecotipos en 4 grandes grupos y ecotipos claramente 

diferentes al resto. El grupo de la izquierda, marcado en rojo, es un grupo más 

compacto, mientras que el grupo más a la derecha, marcado en azul oscuro, es más 

disperso, pudiendo hacer nuevas agrupaciones dentro del mismo. 

 

Ejercicio 4. Análisis de componentes principales. Distancia de Gower 

Fichero: DIST_GOWER.xls 

Objetivo:  

Se realizó la caracterización de una colección de 57 ecotipos de trigo (Triticum aestivum 

L.) mediante la evaluación agronómica y de grano de caracteres tanto cuantitativos 

como cualitativos. Dado el carácter mixto de las variables consideradas se calculó la 

matriz de distancia empleando la distancia de Gower. 

Cuestiones: 

Dada la matriz de distancias entre ecotipos realizar la agrupación de los mismo 

mediante un análisis de componentes principales. 

 

Resolución Ejercicio 4. 

 Introducción de la matriz de distancias (DIST_GOWER.xls) en el NTSYSpc a 

través del editor NTedit para guardar los archivos en formato “.nts” (ver apartado 4.2 

Introducción de la matriz de datos en el NTSYSpc). Al no tratarse de una matriz de datos 

rectangular sino de una matriz de distancias debemos indicarlo en la cabecera. 
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 Obtención de los eigen-vectors 

En ocasiones no partimos de una matriz de datos base rectangular, sino que debemos 

partir de una matriz con datos de similitud o de distancias entre los individuos 

evaluados porque la hemos calculado mediante un software distinto al NTSYSpc. En 

dichos casos, el análisis de componentes principales se simplifica y se pasaría 

directamente al paso de obtención de los valores propios (GOWERVALUES.nts) y 

vectores (GOWERVECTORS.nts) mediante el módulo Ordination  Eigen 
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En la esquina inferior izquierda podremos ver los iconos  en los que 

se obtienen los diagramas de dispersión bidimensionales o tridimensionales de 

proyección de los individuos caracterizados sobre los componentes principales. 

 

En el menú Options  Plot options se podrán modificar las características de 

visualización de los gráficos según nos interese. 

En el menú File  Save as metafile podremos guardar los gráficos en formato .EMF, 

(Ficheros: Plot 2D_Ecotipos_DIST.emf y Plot 3D_Ecotipos_DIST.emf) que podremos 

abrir mediante el programa Paint de Windows y guardarlos con el formato de imagen 

que se prefiera. 

 

 

Como se observa en el gráfico, se obtienen varios grupos de ecotipos definidos, así 

como ecotipos que aparecen claramente separados de las agrupaciones. Si se compara 

este gráfico con el gráfico del ACP del ejercicio 2, se observa que la definición de los 

grupos es más clara en este caso, por lo que, la utilización de caracteres de distinto tipo 

(cualitativos + cuantitativos) es muy útil para realizar caracterizaciones más precisas. 
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Podemos solicitar al programa que nos muestre los valores de los vectores calculados 

representando el archivo GOWERVECTORS.nts mediante el módulo Output & transf. 

 Output, obteniendo en la ventana de Reporting list los vectores que representan a 

cada individuo analizado en cada uno de los componentes principales. 

Los datos de los vectores visualizados podrían copiarse y pegarse en una hoja de Excel 

para realizar la representación de los datos mediante un gráfico de dispersión XY, esto 

nos permite hacer una presentación más vistosa de los resultados.  

 

 
 

8. Distancias geográficas 

Al definir la variabilidad genética de las poblaciones se introdujo el concepto de Flujo 

genético como una de las principales fuentes generadoras de variabilidad. Las 

migraciones de parte de una población o de poblaciones completas y el mestizaje con 

las poblaciones de las zonas receptoras genera la aparición de nuevos genotipos que 

evolucionan diferenciándose en nuevas poblaciones, en cuya diferenciación influye 

enormemente el medioambiente en el que dichas poblaciones evolucionan. Por ello, es 

importante tener en cuenta la distribución geográfica y la influencia que la misma 

pudiese tener en las diferencias genéticas y morfológica que observamos en los 

individuos de las poblaciones a estudio. 
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Para determinar si la distancia genética en poblaciones o individuos dentro de 

poblaciones está relacionada con la distancia geográfica entre los mismos se emplea el 

Test de Mantel. 

 

9. Test de Mantel 

El test de Mantel (Mantel, 1967) es un test estadístico aplicado para la estimación del 

grado de correlación existente entre dos matrices, X e Y, donde ambas matrices deben 

ser del mismo rango.  

La hipótesis nula postula que las distancias/similitudes entre las variables de la matriz 

respuesta Y no están linealmente correlacionadas con las correspondientes 

distancias/similitudes en la matriz modelo X. Se trata, por tanto, de evaluar si la 

asociación (positiva o negativa) es más robusta de lo que cabría esperar por puro azar. 

El estadístico del test de Mantel Z se calcula mediante la suma de los productos 

cruzados de los valores de las dos matrices de similitud/distancia, excluyendo la 

diagonal principal: 

 

Z = ƩXijYik 
 

donde Xij e Yik son los elementos no diagonales de las matrices X (o S= semejanza/distancias 

genéticas, etc.) e Y (o C= valores cofenéticos/ distancias genéticas, etc.) 

 

Normalmente, se emplea el coeficiente estandarizado de Mantel (r), que se calcula 

mediante el producto cruzado de las dos matrices divido por [(n(n-1)/2)-1], donde n son 

los objetos comparados. El coeficiente r de Mantel se puede interpretar como un 

coeficiente de correlación y su valor oscila entre -1 y +1.  

Dadas las características de este test, es muy utilizado en el estudio de las relaciones 

entre las especies y variables ambientales. Aunque también se puede emplear, entre 

otros, para validar los resultados obtenidos en los métodos de agrupación, cuantificando 

la distorsión debida al método de agrupación, o para comparar la similitud entre dos 

métodos de caracterización. 
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Ejercicios. Test de Mantel.  

Ejercicio 5. 

Ficheros: Coordenadas_Ecotipos.xls, Medias_Ecotipo_STD.nts 

Objetivo: 

Se dispone de datos de la caracterización de una colección de 57 ecotipos de trigo 

(Triticum aestivum) mediante evaluación morfoagronómica, así como los datos gps 

(latitud, longitud y altura) de localización de los puntos de recolección de cada ecotipo. 

Cuestión: 

Determinar si existe un patrón geográfico que explique las diferencias entre los 

individuos de la colección. 

 

Resolución Ejercicio 5. 

 Introducir la matriz con las coordenadas geográficas de los ecotipos 

(Coordenadas_Ecotipos.xls) en el NTSYSpc a través del editor NTedit para guardar los 

archivos en formato “.nts” (ver apartado 4.2 Introducción de la matriz de datos en el 

NTSYSpc). 

 Obtención de la matriz de distancias 

A partir de la matriz de datos estandarizada obtenida en el ejercicio 3 

(Medias_Ecotipo_STD.nts) calcularemos la matriz de distancias 

(DIST_Medias_Ecotipos.nts) mediante el módulo Similarity  Interval data, 

Coefficient DIST 
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A partir de la matriz con los datos geográficos (Coordenadas_Ecotipos.nts) calcular la 

matriz de distancias (DIST_Coordenadas_Ecotipos.nts) por el procedimiento seguido 

con la matriz de medias de los ecotipos. 

 Realizar la comparación entre matrices 

Mediante el módulo Graphics  Matrix comparison plot realizaremos el test de Mantel 

para comparar las matrices de distancia calculadas. 

 

 
 

En la ventana de Reporting list se visualizarán los resultados de la comparación de 

matrices 
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El coeficiente r de Mantel se interpretaría como un coeficiente de correlación, de forma 

que valores de 0 implicaría la ausencia de correlación y los valores cuanto más 

próximos a 1 indicarían la existencia de una gran correlación. Así, los valores próximos 

a 1 indicaría una correlación entre los datos morfoagronómicos y los geográficos, 

indicando la existencia de un patrón geográfico. 

En este caso, el valor del coeficiente de Mantel r tiene un valor de 0,27, por lo cual, la 

variabilidad encontrada en la colección de ecotipos no se depende de su lugar de 

recolección ya que no se observa un patrón de distribución geográfica. 

 

Ejercicio 6. 

Fichero: GD_Gluteinas.nts, Tree_Gluteinas.nts 

Objetivo:  

Se realizó el análisis clúster de una colección de 57 ecotipos de trigo (Triticum aestivum 

L.) empleando datos moleculares. 

Cuestión: 

Determinar si la agrupación obtenida en el análisis clúster representa las similitudes 

entre los ecotipos. 

 

Resolución Ejercicio 6. 

 Obtención de la matriz cofenética 

Para determinar que la estructura obtenida en el análisis clúster es representativa de las 

similitudes entre los individuos analizado se emplea el coeficiente de correlación 

cofenética (Sokal y Rohlf, 1962). Este coeficiente mide la correlación entre las 

distancias obtenidas a partir de los datos originales y las distancias finales obtenidas tras 

el proceso de agrupación iniciales y las obtenidas 

Para el cálculo de la matriz cofenética utilizamos el módulo Clustering  Cophenetic 

values utilizando la matriz de datos obtenida en el ejercicio 2, Tree_Gluteinas.nts 
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 Comparación de matrices 

Mediante el módulo Graphics  Matrix comparison plot realizaremos el test de Mantel 

para comparar la matriz de datos cofenéticos (COPH_Gluteinas.nts) y la matriz de 

distancias genéticas (obtenida en el ejercicio 2, GD_Gluteinas.nts). 
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En la ventana de Reporting list se visualizarán los resultados de la comparación de 

matrices. 

 
 

Los valores más próximos a 1 indicarían un ajuste muy bueno entre la correlación 

cofenética y las distancias genéticas y, por tanto, un agrupamiento clúster que se ajusta a 

la estructura dada por la matriz de datos. 

El coeficiente r en nuestro análisis es de 0,59, lo que indicaría que el ajuste es pobre, por 

lo que el agrupamiento realizado no nos está representando bien las similitudes entre 

individuos. En estos casos sería necesario realizar el análisis clúster con más 

información por individuo, así que se deberían analizar más loci. 
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Análisis de pruebas genéticas 
1. Pruebas genéticas 

Los árboles que se seleccionan para fines de mejora genética suelen seleccionarse por 

tener un buen fenotipo. Una vez seleccionados, su valor genético se prueba cruzándolos 

y su descendencia (progenie) se evalúa mediante pruebas genéticas (Zobel y Talbert, 

1988). 

Los objetivos de las pruebas genéticas son los siguientes: 

 

1) Prueba de progenie. La mejor forma de evaluar el valor genético de los progenitores 

seleccionados es cultivando su progenie con el fin de poder estimar los valores de 

mejora de los parentales.  

2) Estimación de los componentes de la varianza y de la heredabilidad. La elección de 

qué características mejorar depende bastante de la heredabilidad de estas. 

3) Producción de una población base para las siguientes generaciones de selección y 

cruzamiento. Posiblemente una de las funciones más importantes de la prueba genética 

sea la de proporcionar una fuente de material a partir de la cual puedan hacerse las 

selecciones para la siguiente generación. 

4) Estimación de la ganancia genética. Se trata de comparar el rendimiento relativo de 

las líneas mejoradas y no mejoradas en la misma prueba. 

 

Ningún diseño de prueba genética puede cubrir todos los objetivos anteriores.  

Una vez definidos los objetivos de un programa de pruebas genéticas, se debe elegir el 

diseño de apareamiento (policruzamientos, dialelos, cruzamientos jerárquicos, 

cruzamientos factoriales, etc.) que va a utilizarse para producir la población de la 

progenie (familias de medio hermanos, familias de hermanos completos) y el diseño 

experimental (bloques completos al azar, bloques incompletos, etc.) que se va a utilizar 

cuando la prueba se establezca en el campo. 

Uno de los mayores problemas en la selección de genotipos con una alta productividad 

en diferentes ambientes (localidades, años) es la interacción genotipo x ambiente (GxE). 

Los nuevos genotipos además de tener una buena producción/rendimiento, deberán 

tener una buena estabilidad (capacidad de comportarse bien en una gran amplitud de 

condiciones ambientales) y adaptabilidad (capacidad de respuesta a la mejora del 
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ambiente, como por ejemplo al laboreo, abonado, riego, etc.). A mayor estabilidad y 

adaptabilidad genética de los genotipos, menor interacción GxE.  

Varios métodos de análisis de adaptabilidad y estabilidad se han propuesto por diversos 

autores (Linn y Binns, 1988; Annicchiarico, 1992). Estos métodos asumen que los 

efectos genotípicos son fijos y según Resende (2007), esto es algo limitante en el 

análisis de experimentos no equilibrados (cuando los tratamientos son asignados a un 

número desigual de unidades experimentales), no ortogonales (cuando cada nivel de un 

factor no está presente en el experimento en combinación con cada nivel de otro factor y 

no se pueden investigar las interacciones) y con heterogeneidad de varianzas (cuando la 

varianza de los errores no es constante en todas las observaciones realizadas). Por otra 

parte, en los modelos mixtos, la predicción de los valores genotípicos de los genotipos 

por el método de la Mejor Predicción Linear Insesgada (Best Linear Unbiased 

Prediction, BLUP) y la estimación de los componentes de la varianza por el Método de 

Máxima Verosimilitud Restringida (Restricted Maximum Likelihood, REML), permiten 

la predicción de los efectos genéticos (asumidos aleatorios) libres de los efectos fijos del 

modelo (Henderson, 1975; Piepho et al., 2008). La evaluación de la significación de los 

efectos aleatorios en los modelos mixtos no se hace con la prueba F del análisis de 

varianza, sino con la razón de verosimilitud (LRT) que se obtiene en el análisis de 

desvianza o devianza (cantidad de varianza explicada por el modelo) en un modelo 

lineal generalizado mixto o GLM (Resende, 2007). Los GLM son una extensión de los 

modelos lineales que permiten utilizar distribuciones no normales de los errores 

(binomiales, Poisson, gamma, etc.) y varianzas no constantes (McCullagh y Nelder, 

1989).  Para la selección simultanea de producción, estabilidad y adaptabilidad en 

genotipos, Resende (2007) propuso la media armónica del rendimiento relativo (%) de 

los valores genotípicos estimados (MHPRVG). Este método se ha probado útil con 

diferentes cultivos (Pinto Jr. et al., 2006; Verardi et al., 2009; Mendes et al., 2012; 

Oliveira y Bande, 2024). 

 

2. Introducción al programa SELEGEN-REML/BLUP 

Procedimientos estadísticos avanzados, como los modelos mixtos (que combinan 

efectos aleatorios con efectos fijos) por medio de los métodos REML y BLUP están 

presentes en el software SELEGEN-REML/BLUP desarrollado por Resende en 

EMBRAPA, Brasil (Resende 2007; Resende, 2016). La ventaja de estos métodos es que 



54 
 

realizan un mejor manejo de los ensayos no equilibrados, para la obtención de 

parámetros estadísticos sin sesgo. 

Este programa realiza la estimación de los componentes de varianza con el método 

REML y la predicción de los valores genéticos (valores de mejora) con el procedimiento 

BLUP. La estimación de los valores de mejora para cada genotipo a través del 

procedimiento BLUP incluye el valor genético del genotipo, libre de los efectos 

ambientales incluidos en el modelo. 

En la página web: https://www.ppestbio.ufv.br/?page_id=448, se descarga el fichero, 

seleccionando al final de la página: Software Selegen RemlBlup, botón derecho del 

ratón y seleccione Guardar enlace como: Selegen_20190424_E.zip. 

Una vez que se tenga el fichero .zip, se copia en el escritorio de nuestro ordenador y se 

crea una carpeta que se puede llamar Selegen, metiendo dicho fichero en su interior y 

con el botón derecho del ratón, se extraen todos los ficheros en esa carpeta. 

Los datos tomados en campo se deben preparar en un archivo Excel. SELEGEN no 

acepta datos faltantes ni el uso de comas para los decimales. 

Cuando no hay datos se puede colocar un “0”. SELEGEN tiene la opción de omitir los 

valores con “0”. 

Una vez “limpios” los datos, se procede a ordenarlos como lo solicita SELEGEN, por 

ejemplo: Individuo   Familia/Clon   Bloque   Parcela   Árbol   Variables 

La Parcela es la interacción BloquexFamilia. 

Matriz de datos organizados para la ejecución del programa SELEGEN (Resende et al., 

2018): 

 

 
 

El archivo generado en Excel debe grabarse con la extensión “txt” (Texto MS-DOS) 
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Una vez creado el fichero de datos y guardado en formato “txt” se guarda en la carpeta 

de Selegen y se hace clic en el fichero: SELEGEN_REMLBLUP_W.exe. 

Seleccionar “Si” para Permitir que la aplicación haga cambios en el equipo. 

Inmediatamente se despliega una ventana: 

 

 
 

Se selecciona dentro de Procedimientos Matemáticos/Estadísticos/Genéticos de los 

disponibles en la página, el que nos interese. 

Por ejemplo: 

Selección de Modelos mistos: Delineamientos experimentais/Materiais 

genéticos/Ambientes 

 

Arquivo 

 

Selecciono el archivo en formato “.txt” 

 

Abrir 

 

Delineamento Experimental: Blocos ao Acaso 

 

Modelo 

 

Por ejemplo, selecciono 001.  Blocos ao acaso, progênies de meios irmãos, várias 

plantas por parcela (Bloques completos, progenies de medios hermanos, varias plantas 

por parcela) 
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Se escribe el número de variables que tiene el fichero “.txt”. 

 

Se indica la variable que se desea analizar.  

 

El programa analiza una variable de cada vez 

 

Finalmente se ejecuta el programa, presionando clic en Executar. 

 

Obtengo los resultados de la primera variable en la pantalla, creando el programa siete 

ficheros en el directorio Selegen: 

 

Fichero “.Res”: presenta para cada variable los componentes de la varianza, los valores 

genéticos predichos (estimados), el progreso genético con selección y el tamaño 

efectivo poblacional. 

 

Fichero “.Fam”: presenta para cada variable los valores genéticos predichos y sus 

intervalos de confianza. 

 

Fichero “.Dev”: presenta para cada variable el valor máximo de la función de 

verosimilitud restringida, la desvianza (devianza), los residuos y el cuadrado medio 

referente a los factores de efectos fijos, el cual se puede utilizar para hacer el test F para 

el factor referido de efectos fijos. 

 

Fichero “.Efe”: presenta para cada variable  todos los efectos ajustados por el modelo 

utilizado (Bloque, Tratamiento, BloquexTratamiento o Parcela). 

 

Fichero “.Het”: presenta para cada variable la varianza residual dentro de cada 

tratamiento y las heredabilidad individual válida para cada tratamiento 

 

Los ficheros “.Err” y “.Dad” no se utilizan. 
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3. Análisis de ensayos de progenies de medios hermanos o de polinización abierta 

(especies alógamas). Diseño en bloques completos al azar con una planta por 

parcela. Evaluación en una sola localidad. 

 

Fichero: DatapinasterHS1loca-1planta.xls (Zas et al., 2004) 

El fichero con datos de Pinus pinaster tiene la siguiente estructura: Diseño en bloques 

completos al azar, 10 familias de medios hermanos de una sola procedencia, 2 

repeticiones y 1 observación/parcela. 

 

Variables medidas a los 8 años: variable 1 = altura (cm), variable 2 = diámetro a 1,3 m 

(cm) y variable 3 = volumen (diámetro2 x altura/1000) en dm3. 

 

Las columnas se configuran en formato número. 

 

El orden de las columnas debe de ser el siguiente: 

Individuo Familia Repetición Observación/Parcela variable1 variable2 variable3 

 

Objetivos: Determinar los componentes de la varianza y los valores genotípicos de 

la variable volumen. 

 

Una vez creado el fichero de datos en Excel y guardado en formato texto (MS-DOS) se 

guarda en la carpeta de Selegen y se hace clic en el fichero: 

SELEGEN_REMLBLUP_W.exe 

 

Clic en Si 

 
Selección de Análise de Variǎncia/REML.  
 
Arquivo 
 
Selecciono el archivo: DatapinasterHS1loca-1planta.txt 
 
Abrir 
 
Modelo 
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Selecciono 095. ANOVA e REML: Blocos ao acaso, progênies de meios irmãos, uma 
planta por parcela (Bloques completos, progenies de medios hermanos, una planta por 
parcela) 
 
y = Xr + Za + e 
 
y = vector de datos fenotípicos 
r = vector efecto repetición (fijo) 
a = vector efectos genéticos aditivos individuales (aleatorio) 
e = vector de error o residual (aleatorios) 
X y Z son las matrices de incidencia para los efectos mencionados 
 
Número de Variáveis: 3 
 
Ordem da Variábel a ser Analisada: 3 
 
Valores Iniciais dos Parãmetros h2 0.1 
 
REML/BLUP 
 
Considerar Zeros 
 
Não 
 
Taxa de Erro 0.00001 
 
 

 
 
Clic en Executar 
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Los resultados del análisis de la variable volumen son: 
 

 
Componentes de la varianza 

 
Notas: 

Va = varianza genética aditiva. 

Ve = varianza residual (ambiental). 

Vf = varianza fenotípica total. 

h2a = h2 = heredabilidad individual. 

h2mp = heredabilidad promedio de la familia 

Acprog = Precisión de la selección de familias. 

h2ad = heredabilidad aditiva dentro de familia. 

CVgi% = coeficiente de variación genética individual. 

CVgp% = coeficiente de variación genotípica entre familias. 

CVe% = coeficiente de variación residual. 

CVr = CVgp/CVe = coeficiente de variación relativa. 

Média geral = Media general del experimento. 
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Valores genotípicos  

 
Notas: 

f = Valores fenotípicos observados 

a = Efectos aditivos 

u = Media general 

u + a = Valores genéticos aditivos 

Ganho = Ganancia genética esperada sobre la Media general  

Nova Média = Promedio mejorado (Media general + Ganancia genética) 

Ne = Tamaño efectivo poblacional 

d = Efectos de dominancia 

g = Efectos genotípicos totales (a+d) 

 

El fichero “.Res” permite ver el ranking de los individuos y de las familias con base en 

su valor genotípico (Media general + a + d). 

 

En este caso al tratarse de familias de medios hermanos el ranking se basa en el valor 

genético aditivo estimado = “a” + “u”.  

 

La columna “Ordem” organiza el ranking de mayor a menor. 

 

La columna “Ganho” es la ganancia genética esperada sobre la Media general si se 

selecciona ese individuo como progenitor, junto con todos los que le preceden en el 

ranking.  
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La columna “Nova Média” indica cual es el nuevo valor promedio estimado de la 

plantación si se utiliza ese individuo como progenitor y todos los que le preceden en el 

ranking. “Ne” es el tamaño efectivo de la población si se selecciona a ese individuo 

junto con todos los que le preceden en el ranking. El tamaño efectivo poblacional es una 

función del número de individuos y su grado de parentesco, por lo que a mayor relación 

genética (parentesco), se requerirá una mayor cantidad de individuos para alcanzar un 

“Ne” superior.  

 

La columna “d” es la estimación del efecto genético no aditivo o de dominancia. 

Finalmente, la columna “g” es el efecto genotípico total estimado (“a” + “d”) de cada 

individuo. 

 

4. Análisis de ensayos de progenies de medios hermanos o de polinización abierta. 

Diseño en bloques completos al azar con varias plantas por parcela. Evaluación en 

una sola localidad. 

 

Fichero: DatapinasterHS1loca-plantas.xls (Zas et al., 2004) 

El fichero con datos de Pinus pinaster tiene la siguiente estructura: Diseño en bloques 

completos al azar, 10 familias de medios hermanos de una sola procedencia, 10 bloques, 

5 plantas/bloque. 

 

Variables medidas a los 8 años: variable 1 = altura (cm), variable 2 = diámetro a 1,3 m 

(cm) y variable 3 = volumen (diámetro2 x altura/1000) en dm3. 

 

Las columnas se configuran en formato número. 

 

El orden de las columnas debe de ser el siguiente: 

Individuo Familia Bloque Parcela Árbol variable1 variable2 variable3 

 

Parcela es la interacción BloquexFamilia 

 

Objetivos: Determinar los componentes de la varianza, los valores genotípicos y los 

intervalos de confianza, las correlaciones genéticas y fenotípicas entre las variables 

estudiadas. 
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Una vez creado el fichero de datos en Excel y guardado en formato texto (MS-DOS) se 

guarda en la carpeta de Selegen y se hace o clic en el fichero:  

 

SELEGEN_REMLBLUP_W.exe 

 

Clic en Si 

 

Se abre una ventana del programa. 

 

Selección de Modelos mixtos: Delineamientos experimentais/Materiais 

genéticos/Ambientes 

Arquivo 
 
Selecciono el archivo: DatapinasterHS1loca-plantas.txt 
 
Abrir 
 
Delineamento Experimental: Blocos ao Acaso 
 
Modelo 
 
Selecciono 001.  Blocos ao acaso, progênies de meios irmãos, várias plantas por parcela 
(Bloques completos, progenies de medios hermanos, varias plantas por parcela) 
 
 
y = Xr + Za + Wp + e 

 

y = vector de datos fenotípicos 

r = vector efecto repetición (efecto fijo) 

a = vector efectos genéticos aditivos individuales (efecto aleatorio) 

p = vector efecto parcela (efecto aleatorio) 

e = vector de error o residual (efecto aleatorio) 

X, Z y W son las matrices de incidencia para los efectos mencionados 

 
Número de Variáveis: 3 
 
Ordem da Variábel a ser Analisada: 1 
 
Valores Iniciais dos Parãmetros h2 0.1 
 
REML/BLUP 
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Considerar Zeros:  
 
Não 
 
Taxa de Erro 0.00001 
 

Clic en Executar 

Resultados de la primera variable: 

 
 

Componentes de la varianza 
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Notas: 

Va = varianza genética aditiva. 

Vparc = varianza ambiental entre parcelas. 

Ve = varianza residual (ambiental). 

Vf = varianza fenotípica total. 

h2a = h2 = heredabilidad individual. 

h2aj = heredabilidad individual de parcela. 

c2parc = c2 = coeficiente de determinación de los efectos de parcela. 

h2mp = heredabilidad promedio de la familia 

Acprog = Precisión de la selección de familias. 

h2ad = heredabilidad aditiva dentro de familia. 

CVgi% = coeficiente de variación genética individual. 

CVgp% = coeficiente de variación genotípica entre familias. 

CVe% = coeficiente de variación residual. 

CVr = CVgp/CVe = coeficiente de variación relativa. 

PEV = varianza del error de predicción de los valores genotípicos de familia. 

SEP = desviación estándar del valor genotípico predicho de familia. 

Média geral = Media general del experimento. 

 

Valores genotípicos  
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Si se desea seleccionar la familia (la madre), aparece un ranking similar con todas las 

familias participantes bajo la columna “Genitor”. 

 

Aparece el efecto genético aditivo estimado “a”, la ganancia genética esperada (Ganho) 

y el nuevo valor promedio esperado (Nova Média) si se utiliza esa familia y todas las 

que la precedan en el ranking. Por tratarse de familias de medios hermanos, el ranking 

genético está organizado de mayor a menor, por el valor genético aditivo estimado “a”. 

 

Selección de progenitores (familia) 

 
Si se desea comparar la posición en el ranking que alcanzarían las madres y sus 

progenies, aparece una lista completa con todos los individuos del ensayo y sus 

progenitoras, que se distinguen porque SELEGEN los ubicará en el “Bloco 0”, por no 

estar presente físicamente dentro del ensayo de progenie. Esta lista conjunta puede ser 

de utilidad en aquellos casos donde las madres aún existen en el programa y se desee 

analizar si aportaría mayor ganancia genética seleccionar a la madre que a su propia 

descendencia. 
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Selección con sobreposición de generaciones (ranking unificado de las madres y su 

progenie) 

 
 

Valores genéticos (VG) e Intervalos de confianza (LIIC y LSIC) 

En el archivo “.Fam” situado en el directorio de Selegen, aparecen los límites de 

confianza para cada familia estimados mediante la expresión (u+g) ± t SEP, siendo t la t 

de Student (para muestras < 30) y SEP la desviación estándar del valor genotípico 

estimado de la familia (u + g = u + a + d). 

 

Se muestra la salida del archivo “.Fam”, donde LIIC y LSIC son el Límite Inferior del 

Intervalo de confianza y el Limite Superior del Intervalo de confianza respectivamente 

para la variable 1 (altura). 
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Notas: 

VG = Valores genéticos estimados (“Valores BLUP”) 

Accuracia = Precisión de los valores genéticos estimados 

Med Fenot = Media fenotípica de cada genotipo 

 

Lo mismo se haría con las variables 2 y 3, acumulándose los ficheros de resultados en la 

carpeta Selegen, con las denominaciones _V01, _V02 y _V03 para las variables 1, 2 y 3 

respectivamente.  

 

Correlaciones genéticas 

Una vez corridas las tres variables, minimizar la ventana del modelo anterior y clicar en 

“Correlacoes genéticas” (modelo 102) en la segunda columna de la pantalla principal de 

SELEGEN. 

 

Clic en Executar. 
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Correlaciones fenotípicas 

Minimizar la ventana anterior 

 

Clic en “Estatística Geral” (modelo 105) en la segunda columna de la pantalla principal 

de SELEGEN. 

 

Clic en Executar 

 

El programa pregunta lo siguiente: 

 

 
 

Número de variables: 3 Enter 

 
 

Iniciar a partir de qual coluna: 6 Enter 

 

Si el programa vuelve a la pantalla principal, clicar en Estatítica Geral otra vez 
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Aparece lo siguiente: 

 
Las correlaciones fenotípicas entre las tres variables aparecen en el punto 4. Matriz de 

Correlacao. 
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5. Análisis de ensayos de progenies de medios hermanos o de polinización abierta. 

Diseño en bloques completos al azar con varias plantas por parcela. Evaluación en 

varias localidades. 

 

Fichero: DatapinasterHS4loca-plantas.xls (Zas et al., 2004) 

 

El fichero con datos de Pinus pinaster tiene la siguiente estructura: Diseño en bloques 

completos al azar, 10 familias de medios hermanos de una sola procedencia, 4 

localidades, 2 repeticiones/localidad (repeticiones 1 y 2 en la localidad 1, repeticiones 3 

y 4 en la localidad 2, repeticiones 5 y 6 en la localidad 3 y repeticiones 7 y 8 en la 

localidad 4) y 2 árboles/parcela. 

 

Variables medidas a los 8 años: variable 1 = altura (cm), variable 2 = diámetro a 1,3 m 

(cm) y variable 3 = volumen (diámetro2 x altura/1000) en dm3. 

 

Las columnas se configuran en formato número. 

 

El orden de las columnas debe de ser el siguiente: 

Individuo Familia Repetición Parcela Interacción Árbol variable1 variable2 variable3  

 

La Interacción es LocalidadxFamilia. 

 

Objetivos: Determinar los componentes de la varianza, los valores genotípicos y el 

análisis de la desvianza considerando el factor familia y la interacción Localidad x 

Familias aleatorios para la variable altura. 

 

Una vez creado el fichero de datos en Excel y guardado en formato texto (MS-DOS) se 

guarda en la carpeta de Selegen y se hace clic en el fichero: 

SELEGEN_REMLBLUP_W.exe 

 

Clic en Si 

 

Se abre una ventana del programa. 
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Selección de Modelos mixtos: Delineamientos experimentais/Materiais 

genéticos/Ambientes 

 
Arquivo 
 
Selecciono el archivo:  DatapinasterHS4loca-plantas.txt 
 
Abrir 
 
Delineamento Experimental: Blocos ao Acaso 
 
 
Modelo 
 
Selecciono 004.  Blocos ao acaso, progênies de meios irmãos, várias plantas por 
parcela, vários locais (Bloques completos, progenies de medios hermanos, varias 
plantas por parcela, varias localidades) 
 

y = Xr + Za + Wp + Ti + e 

 

y = vector de datos fenotípicos 

r = vector efecto repetición (fijo) 

a = vector efectos genéticos aditivos individuales del efecto familia (aleatorio) 

p = vector efecto parcela (aleatorio) 

i = vector de los efectos de interacción familia x localidad (aleatorios) 

e = vector de error o residual (aleatorios) 

X, Z, W y T son las matrices de incidencia para los efectos mencionados 

 

Nº de variables: 3 

 

Orden de variables a ser analizadas: 1. 

 

Las demás opciones se dejan según aparecen en el modelo. 

 

Clic en Executar 

 

Se obtienen los resultados de la variable 1 (altura) en la pantalla. 
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Si al hacer los cálculos desparecen los resultados de la pantalla es debido a que se 

minimiza. Para volver a ver los resultados clic en el icono de Selegen minimizado y se 

selecciona Modelos mistos: Delineamentos experimentais/Materiais 

genéticos/Ambientes 

 

Aparecen los siguientes resultados: 
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Análisis de la desvianza 

Se vuelve a la pantalla principal del programa SELEGEN_REML/BLUP y se corre el 

programa ajustando el modelo. 

 

Pasos: 

1. Ajustar el modelo sin el efecto Familia ¿(h2=0, c2 = 0.1 y c21=0.1)?  

Clic en Executar 

Anotar la desvianza: 1428.81. 

2. Ajustar el modelo sin el efecto Familia x Localidad ¿(h2=0.1, c2=0 y c21=0.1)?  

Clic en Executar 

Anotar la desvianza: 1447.40. 

3. Ajustar el modelo sin el efecto Parcela ¿(h2=0.1, c2=0,1 y c21=0.0)? 

Clic en Executar 

Anotar la desvianza: 1428.81. 

4. Ajustar el modelo completo (h2=0.1, c2=0.1 y c21=0.1).  

Anotar la desvianza: 1428.81. 

5. LRT para el efecto Familia = 1428.81-1428.81 = 0.00 

6. LRT para el efecto Parcela = 14128.81-1428.81 = 0.00 

7. LRT para el efecto Localidad x Familia = 1447.4-1428.81 = 18.59 

8. Significación de los efectos aleatorios del modelo 
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En el archivo “.Res” se obtienen los valores del  Qui-cuadrado (LRT Chi-cuadrado) 
tabulado. 

 

Tabla con el análisis de desvianza para la variable altura 

 

 
aDesvianza del modelo ajustado sin los efectos correspondientes; 
bLRT = Razón de verosimilitud; 

** = significativo por la prueba Chi-cuadrado con 1 grado de libertad, al 1% de 

probabilidad. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Efecto Desvianzaa LRTb 

Chi-

cuadrado 

Componentes 

de varianza 

Coeficientes de 

determinación 

Familias 1428.81 0.00 NS Va=19.65 h2a=0.004 

Parcela 1428.81 0.00 NS Vparc=2043.50 C2parc=0.4628 

LocalidadxFamilia 1447.40 18.59 ** Vint=14.07 C2int=0.003 

Modelo completo 1428.81  Ve=2338.26  
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6. Análisis de poblaciones o procedencias con progenies de medios hermanos 

dentro de la procedencia. Diseño en bloques completos al azar con varias plantas 

por parcela. Evaluación en una sola localidad. 

 

Fichero: DatapinasterpoblaHS1loca-plantas.xls (Zas et al., 2004) 

El fichero con datos de Pinus pinaster tiene la siguiente estructura: Diseño en bloques 

completos al azar, 3 poblaciones, 3 familias/población, 2 repeticiones y 2 

árboles/parcela. 

 

Variables medidas a los 8 años: variable 1 = altura (cm), variable 2 = diámetro a 1,3 m 

(cm) y variable 3 = volumen (diámetro2 x altura/1000) en dm3. 

 

Las columnas se configuran en formato número. 

 

El orden de las columnas debe de ser el siguiente: 

Individuo Familia Repetición Parcela Población Árbol variable1 variable2 variable3  

 

Objetivos: Determinar los componentes de la varianza y los valores genotípicos 

para la variable volumen. 

 

Una vez creado el fichero de datos en Excel y guardado en formato texto (MS-DOS) se 

guarda en la carpeta de Selegen y se hace clic en el fichero:  

 

SELEGEN_REMLBLUP_W.exe 

 

Clic en Si 

 

Se abre una ventana del programa. 

 

Selección de Várias populações ou Procedências 

 

Arquivo 

Selecciono el archivo: DatapinasterpoblaHS1loca-plantas.txt 
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Modelo 

 

Selecciono 005. Blocos ao acaso, progênies de meios-irmãos, várias plantas por parcela, 

várias populações (Bloques completos, progenies de medios hermanos, varias plantas 

por parcela, varias poblaciones) 

 

y = Xr + Za + Wp + Ts + e 

 

y = vector de datos fenotípicos 

r = vector efecto repetición (fijo) 

a = vector efectos genéticos aditivos individuales (aleatorio) 

p = vector efecto parcela (aleatorio) 

s = vector de los efectos de población o procedencia (aleatorios) 

e = vector de error o residual (aleatorios) 

X, Z, W y T son las matrices de incidencia para los efectos mencionados 

 

Nº de variables: 3 

 

Orden de variables a ser analizadas: 3. 

 

Las demás opciones se dejan según aparecen en el modelo. 

 

Clic en Executar 
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Componentes de la varianza 

 
 

Valores genotípicos 
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7. Análisis de ensayos con clones no emparentados. Diseño en bloques completos al 

azar con varias plantas por parcela. Evaluación en varias localidades. Estabilidad, 

Adaptabilidad y Productividad. 

 

Fichero: DatapinasterClones4loca-plantas.xls (Zas et al., 2004) 

El fichero con datos de Pinus pinaster tiene la siguiente estructura: Diseño en bloques 

completos al azar, 4 localidades, 10 clones, 2 repeticiones/localidad y 2 árboles/parcela. 

 

Variables medidas a los 8 años: variable 1 = altura (cm), variable 2 = diámetro a 1,3 m 

(cm) y variable 3 = volumen (diámetro2 x altura/1000) en dm3. 

 

Las columnas se configuran en formato número. 

 

El orden de las columnas debe de ser el siguiente: 

Localidad Individuo Genotipo Repetición Parcela Interacción Obs/parcela variable1 

variable2 variable3 

 

Objetivos: Determinar los componentes de la varianza, los valores genotípicos y los 

intervalos de confianza, la Estabilidad, Adaptabilidad y Productividad de la 

variable volumen. 

 
Una vez creado el fichero de datos en Excel y guardado en formato texto (MS-DOS) lo 
guardo en la carpeta de Selegen y hago clic en el fichero:  
 
SELEGENREMLBLUP_W.exe 
 
Clic en Si 
 
Se abre una ventana del programa. 
 
Selección de Produtividade, Estabilidade e Adapatabilidade 
 
Arquivo 
 
Selecciono el archivo: DatapinasterClones4loca-plantas.txt 
 
Delineamento Experimental 
 
Blocos ao Acaso 
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Modelo 
 
Selecciono modelo 51: Estabilidade, Adaptabilidade e Produtividade: Blocos, genótipos, 
várias plantas por parcela, vários locais (Estabilidad, Adaptabilidad y Productividad: 
Bloques, genotipos, varias plantas por parcela, varias localidades) 
 
y = Xr + Zg + Wp + Ti + e 
 
y = vector de datos fenotípicos 
r = vector efecto repetición (fijo) 
g = vector efectos genotípicos (aleatorio) 
p = vector efecto parcela (aleatorio) 
i = vector de los efectos de interacción genotipo x ambiente (aleatorios) 
e = vector de error o residual (aleatorios) 
 
X, Z, W y T son las matrices de incidencia para los efectos mencionados 
 
Nº de variables: 3 
 
Orden de variables a ser analizadas: 3. 
 
Las demás opciones se dejan según aparecen en el modelo. 
 
Clic en Executar 
 
Resultados de la variable 3 (Volumen) 
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Componentes de la varianza 
 

 
Média geral = MG 
 
 
Valores genotípicos 
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8. Índice de selección 

Una vez corridas las tres variables con el modelo 1 o con el modelo 4 (varias 

localidades), minimizar la pantalla principal de SELEGEN y se selecciona “Indice de 

Selecao” 

 

Se deja la opción “Aditivo” que es el índice de selección Smith-Hazel 

 

Clic en Executar 

 

Aparece: 

 

 
 

Introducir los pesos económicos del Índice de Selección  

 

Para la variable 1 un peso de 0.6 

 

Maior0.6 Enter 

 

 
 

Para la variable 2 un peso económico de 0.2 
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Maior0.2 Enter 

 

  
 

Para la variable 3 un peso económico de 0.2 

 

Maior0.2 Enter 

 

Ejemplo con el modelo 1. 

 

 
 

Da un ranking genético para cada una de las tres variables, luego unos cuantos 

parámetros: media, varianza y desviación. 

 

Finalmente aparece un índice para cada individuo con el valor mixto de ambas 

variables, la ganancia genética en esas mismas unidades y en porcentaje.  
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