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Resumen

Es frecuente que los ensayos genéticos forestales evalúen variables espacialmente autocorrela-
cionadas, lo que supone la violación del requisito de independencia del análisis de varianza conven-
cional. Para absorber parte de la variación espacial del ambiente se recurre a la instalación de dichos
ensayos bajo diseños experimentales. Sin embargo, ante autocorrelaciones espaciales intensas y a
pequeña escala, éstos pueden no ser suficientes. En el presente trabajo se comprueba la eficiencia
estadística de distintos diseños experimentales en referencia a dos técnicas de análisis espacial. Se
analiza la altura 2 años después de la plantación en tres ensayos de progenie de Pinus pinaster Ait.
situados en tres localidades del noroeste de la península ibérica, instalados bajo un diseño de bloques
incompletos resoluble. Los semivariogramas de los residuos revelan una estructura espacial no ale-
atoria en los tres sitios, comprobándose que el diseño de bloques incompletos mejora la eficiencia
estadística del análisis en todos los casos, si bien ante patrones intensos resulta claramente insufi-
ciente. En esta situación, el modelo de errores espacialmente correlacionados mejora notablemente
el análisis y en todo caso el procedimiento de ajuste espacial ISA (Iterative Spatial Analysis) mues-
tra ser más eficiente que las técnicas anteriores.
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INTRODUCCIÓN

Una de las técnicas estadísticas más utiliza-
das por los investigadores de las más variadas
disciplinas es el análisis de la varianza
(ANOVA). Este procedimiento estadístico goza
de gran robustez, pero exige que los datos cum-
plan tres requisitos fundamentales: normalidad
en la distribución, homogeneidad de varianzas
(homocedasticidad) e independencia de las

observaciones. Los dos primeros requisitos sue-
len ser comprobados de manera regular, mien-
tras que el requisito de independencia raramente
es testado, confiando en muchos casos ciega-
mente en que la aleatorización sea suficiente
para su cumplimiento.

Sin embargo, y como han demostrado gran
número de autores (ver ZAS, 2007 y referencias
citadas allí), la independencia de las observacio-
nes puede verse condicionada cuando los datos
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presentan una estructura espacial no aleatoria a
mayor o menor escala, es decir, cuando existe
heterogeneidad espacial. Esto es algo muy
común en cualquier ambiente o ecosistema, en
el que la distribución de los condicionantes tanto
físicos como biológicos no es aleatoria ni uni-
forme (LEGENDRE, 1993). Esta situación cobra
especial relevancia cuando se trata de ensayos
genéticos forestales, debido a que habitualmen-
te se instalan en terrenos abruptos y con una
fuerte heterogeneidad. La presencia de manchas
y gradientes es, de hecho, la norma general en
este tipo de ensayos (e.g. DUTKOWSKI et al.,
2006; FU et al., 1999; HAMANN et al., 2002; ZAS,
2006, 2007; ZAS et al., 2007).

Es por ello que surge la necesidad de insta-
lar los ensayos en base a diseños experimentales
cuyo objetivo es absorber la heterogeneidad
espacial presente. Los más comunes son el de
bloques completos al azar (BC), con todos los
niveles del factor en cada una de las réplicas del
ensayo, y el diseño de bloques incompletos (BI)
en el que no aparecen todos los niveles del fac-
tor en cada bloque. 

El requisito fundamental que deben cumplir
los diseños en bloques, es que éstos deben ser
homogéneos, lo que en muchas ocasiones no se
cumple, resultando ineficientes e incapaces de
absorber la variación espacial presente. La hete-
rogeneidad interna de los bloques se debe en pri-
mer lugar a su gran tamaño en ensayos genéticos
forestales, a que el replanteo del diseño experi-
mental en campo se realiza de manera previa al
conocimiento del patrón espacial verdadero, y a
que los bloques suponen fronteras artificiales
bruscas, mientras que la variación ambiental
tiene carácter continuo y suave (LEGENDRE,
1993; DUTILLEUL , 1993).

Se hace entonces necesario prestar especial
atención a la posible autocorrelación espacial de
los datos cuando se analizan variables de expe-
rimentos en campo, ya que su presencia puede
llegar a ser dramática e invalidar los resultados
del análisis (DUTILLEUL , 1993). Se ha demostra-
do que aplicar el análisis de varianza cuando
existe heterogeneidad espacial sin realizar nin-
gún tipo de ajuste deriva en un cálculo erróneo
del nivel de significación de los efectos del
modelo, de la proporción de varianza explicada

por cada factor, y/o de la estimación de los efec-
tos del modelo (ZAS, 2007).

En las últimas décadas han aparecido diver-
sas técnicas basadas en estadística espacial que
tratan de estudiar la variabilidad ambiental y su
patrón espacial. A causa de la falta de eficacia de
los diseños experimentales, varios autores han
procurado aplicar estas técnicas en la evaluación
de ensayos genéticos en campo, tanto de tipo
agronómico como forestal (e.g. QIAO et al.,
2000; HONG et al., 2005; DUTKOWSKI et al.,
2006; ZAS, 2006).

El objetivo de este trabajo es comprobar la
eficiencia estadística de tres diseños experimen-
tales convencionales, comparándolos con dos de
estos métodos alternativos basados en estadísti-
ca espacial.

MATERIAL Y MÉTODOS

Los datos utilizados corresponden a tres
ensayos de progenie de Pinus pinaster Ait., ins-
talados en la primavera de 2005 en Galicia. El
material vegetal instalado en dichos ensayos se
trata de familias de medios hermanos proceden-
tes de 116 árboles superiores seleccionados en
masas naturales de la zona costera de Galicia y
clonados en el huerto semillero de primera gene-
ración de Sergude (A Coruña). Se incluyen ade-
más en el ensayo a modo de testigos o controles,
tres lotes de semilla comercial no mejorada para
repoblación, uno empleado en la zona costera de
Galicia, otro en la zona de interior, y el tercero
en Francia.

Los ensayos siguen un diseño de bloques
incompletos (BI) resoluble, donde los BI pueden
ser agrupados en bloques completos (BC) de tal
manera que cada tratamiento (familia) aparece
representado una vez en cada réplica. Dichos
ensayos cuentan con 96 bloques (BI) con forma
rectangular de 10 familias cada uno y 3 plantas
contiguas de la misma familia por unidad expe-
rimental. Cada réplica o BC está formado por 12
BI. El número de plantas en cada ensayo ascien-
de a 2856 que, a marco de plantación de 3x2 m,
ocupan una superficie cercana a las 2 ha. El
tamaño promedio del BC es de 2160 m2, con for-
mas que van desde las cuadradas a las rectangu-
lares alargadas, los BI tienen forma cuadrada,
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ocupan una superficie de 180 m2, y la longitud
aproximada de su lado es de 12 metros. 

La variable objeto de estudio fue la altura
total dos periodos vegetativos después de la
plantación. La posición relativa de cada planta
fue determinada mediante levantamiento topo-
gráfico empleando una estación total. 

La variable se analizó mediante tres modelos
convencionales, que respectivamente conside-
ran las parcelas de ensayo bajo tres diseños
experimentales diferentes. Para el diseño com-
pletamente aleatorizado (CA), en el que no se
considera los efectos de los bloques,  y el de blo-
ques completos al azar (BCA), sus expresiones
matemáticas son:

Yijk = µ + Gi + εijk Yijk = µ + Gi + BCj + εijk

donde Yijk es el promedio de la variable (media de
las tres plantas) para la unidad experimental “k”
de la familia “i” en la réplica “j”, µ es la media
global, Gi es el efecto fijo de la familia “i” (i = 1-
119), BCj es el efecto aleatorio del bloque com-
pleto “j” (j = 1-8) y εijk es el error experimental.

Para el diseño de bloques incompletos (BI),
el modelo es: 

Yijkl = µ + Gi + BCj + BIk (BCj) + εijk

donde, además de los términos de la primera
ecuación se incluye el efecto fijo del bloque
completo “j” (BCj, j = 1-8), y el efecto aleatorio
del bloque incompleto “k” (k = 1-96) pertene-
ciente a la réplica “j” (BIk(BCi)).

Los tres modelos se han analizado mediante
el procedimiento MIXED en SAS (SAS
INSTITUTE, 1999), explorándose la independen-
cia de los residuos mediante la construcción de
semivariogramas con el procedimiento VARIO-
GRAM y ajustando el semivariograma teórico
mediante regresión no lineal con el procedi-
miento NLIN en SAS (SAS INSTITUTE, 1999).

Frente a los modelos convencionales, se han
empleado dos metodologías basadas en técnicas
de estadística espacial para el análisis de las
plotmeans. Por un lado se ha empelado un
modelo de errores espacialmente correlaciona-
dos (EC), que incorpora la estructura espacial no
aleatoria del error mediante el procedimiento
MIXED de SAS (SAS INSTITUTE, 1999). La
estructura espacial del error se define mediante
el comando REPEATED que nos permite espe-
cificar distintas estructuras de autocorrelación
(LITTELL et al., 1996; HONG et al., 2005). El

modelo EC se basa en un diseño completamente
aleatorizado (sin considerar la estructura de blo-
ques) estimándose los parámetros del modelo
espacial de la distribución del error mediante el
propio proceso REML del procedimiento
MIXED. El otro procedimiento de análisis espa-
cial se trata de un proceso de ajuste denominado
ISA (Iterative Spatial Analysis) (ZAS, 2006),
basado en corregir la variable original mediante
semivariogramas y kriging para eliminar la
correlación espacial de una manera iterativa.
Una vez eliminada la parte de la variación resi-
dual que depende de la heterogeneidad espacial,
y obtenida una nueva variable, ésta es analizada
de manera similar al diseño CA con el procedi-
miento MIXED en SAS.

Los distintos modelos se han comparado en
términos del error estándar promedio de la esti-
mación de las medias ajustadas (LSMEANS)
para el efecto fijo de la familia, indicativo de la
precisión de las mismas, mediante el estadístico
de máxima verosimilitud -2L, que cuantifica la
bondad del ajuste del modelo, siendo ésta mayor
cuanto menor sea el valor de -2L (LITTELL et al.,
1996), y mediante el F ratio de los efectos fijos.

RESULTADOS

Los semivariogramas de los residuos de la
variable, eliminado el efecto familiar, revelan la
presencia de una estructura espacial no aleatoria
en los 3 sitios de ensayo, reflejando que los
valores de los vecinos más próximos son más
parecidos que los de aquellos más alejados
(Figura 1). En cada uno de los sitios se muestran
las diferentes tipologías de patrones existentes:
en gradiente, en manchas de tamaño grande y en
manchas de pequeño tamaño. Para las distribu-
ciones en manchas, el patrón muestra además
una muy alta intensidad con alrededor del 60%
de la variación residual explicada por la estruc-
tura espacial. El tamaño de mancha (rango) fue
de 75 y 33 metros en cada caso (Tabla 1).

Si se comparan los semivariogramas de la
variable original, y los de los residuos de los tres
modelos convencionales en cualquiera de los
tres ensayos (Figura 1), podremos entender
mejor el efecto de los distintos diseños en el
análisis estadístico. Por un lado, el semivario-
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grama de los residuos del modelo CA presenta
valores menores que los de la variable original,
pero ambas curvas son totalmente paralelas. El
diseño de BCA genera un semivariograma resi-
dual casi coincidente con el del diseño CA a dis-
tancias cortas, pero que se aplana a largas
distancias. Por último el semivariograma de los
residuos del diseño en BI se muestra casi total-
mente plano en los tres sitios de ensayo, salvo a
muy cortas distancias lo que indica la persisten-
cia de un ligero patrón a pequeña escala.

Los valores del estadístico -2L (Tabla 2) van
disminuyendo desde el diseño convencional más
simple, el CA, hasta los modelos de análisis espa-
cial. De la misma manera, tanto el F ratio de los
efectos fijos, como la precisión de la estimación
de los efectos del modelo mejoran en el mismo
orden, aumentando desde el modelo CA hasta
alcanzar el máximo con el método de ajuste ISA,
indicando una mayor robustez de este último. 

En la tabla 1 se compara la eficiencia de los
diseños convencionales para absorber la varia-
ción espacial en los tres sitios de ensayo. Para
patrones en gradiente, los residuos del diseño de

BCA todavía mantienen una autocorrelación
espacial con intensidad cercana al 50%, mien-
tras que en el caso del diseño de BI los residuos
son independientes (semivariograma plano)
resultando por lo tanto eficientes. En el caso de
distribuciones espaciales en manchas, ni siquie-
ra los diseños de BI son capaces de absorber la
variación espacial, mostrando residuos con
estructuras no aleatorias, si bien esto sólo cobra
especial gravedad cuando la escala del patrón es
menor, es decir, en manchas pequeñas.

DISCUSIÓN

Se comprueba una vez más, que en lo refe-
rente a ensayos genéticos forestales la heteroge-
neidad espacial es lo común y no la excepción
(e.g. DUTKOWSKI et al., 2006; FU et al., 1999;
HAMANN et al., 2002; ZAS, 2006), pudiendo ser
modelizada dicha heterogeneidad con gran pre-
cisión mediante semivariogramas teóricos con
coeficientes de regresión no lineal (R2) muy
altos en todos los casos y con intensidades del
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Figura 1. Semivariogramas empíricos para la variable original, los residuos del diseño completamente aleatorizado
(CA) y los residuos de los diseños de bloques completos (BCA) e incompletos (BI)

Tipo de Completamente Bloques completos Bloques
SITIO patrón aleatorizado al azar incompletos

IP1 R2 rango (m) IP1 R2 rango (m) IP1 R2 rango(m)
S1 gradiente - 0,99*** - 49% 0,89*** - 0% 0,00ns -
S2 mancha grande 67% 0,99*** 75 53% 0,94*** 23 25% 0,28* 7
S3 mancha pequeña 59% 0,89*** 33 55% 0,84*** 25 60% 0,61*** 5

Tabla 1. Eficiencia de los tres diseños convencionales en los tres sitios de ensayo, definida por la intensidad de la varia-
ción espacial residual de los modelos (IP) y por la bondad de ajuste del semivariograma teórico (R2). Se incluye el
rango o tamaño de la mancha del patrón. 1 Intensidad del patrón estimada mediante el ratio C/(C+Co), siendo C la
varianza estructural y Co el nugget



patrón elevadas, a pesar de tratarse de observa-
ciones a edades tempranas. Esta variación espa-
cial puede distribuirse según diversos tipos de
patrón (gradiente o manchas de mayor o menor
tamaño) dependiendo de las condiciones propias
del ambiente de ensayo, condicionando de
forma diferente la eficiencia de los diseños
experimentales convencionales.

La semivarianza residual del diseño comple-
tamente aleatorizado (CA) decrece con respecto a
la variable original, debido a la eliminación del
efecto familiar. Sin embargo, las fluctuaciones en
la curva del semivariograma se mantienen, lo que
indica que son debidas a la propia heterogeneidad
espacial del ensayo y no al efecto de la familia.

La varianza máxima alcanzada por los semi-
variogramas residuales de los diseños de BC es
menor que en los diseños CA, debido a que los
bloques son capaces de absorber entorno a un
50% de la variación espacial presente en el ensa-
yo independientemente del tipo de patrón. Sin
embargo estos diseños sólo absorben aquella
parte de la variación que se produce a gran esca-
la, pero no la que se produce a cortas distancias
donde ambas curvas se solapan. Esto se debe a
la presencia de heterogeneidad a nivel de micro-
sitio que se plasma en una heterogeneidad den-
tro de los bloques completos, lo que se
comprueba comparando los 2160 m2 de superfi-
cie de éstos, frente a los 75 y 33 metros de rango
en el caso de los patrones en manchas.

Los bloques incompletos son más eficientes
a la hora de absorber la variación espacial exis-
tente, mostrando semivariogramas de los resi-
duos prácticamente planos lo que indica una baja
autocorrelación residual. El menor tamaño de los

bloques (180 m2 – 12 m de lado)  favorece que
éstos encajen mejor sobre el patrón de variabili-
dad espacial. Sin embargo, su eficiencia depende
del tipo de patrón espacial presente. Mientras
que para situaciones en gradiente son capaces de
absorber la práctica totalidad de la heterogenei-
dad, cuando los parches son de pequeño tamaño,
los BI sólo absorben un escaso 40% de la varia-
ción espacial, resultando ineficientes.

La distinta capacidad de los diseños para
absorber la heterogeneidad espacial determina la
robustez de sus estimaciones. Los dos modelos de
análisis basados en técnicas de estadística espa-
cial, muestran estadísticos de ajuste (-2L) clara-
mente más bajos que cualquiera de los modelos
convencionales y F ratios notablemente superio-
res, ratificando que son modelos más adecuados.
Además, el promedio de los errores estándar (SE)
asociados a las estimaciones de los LSMEANS
de los efectos familiares son más bajos en estos
casos, indicando una mayor precisión en tales
estimaciones. Entre los modelos de análisis espa-
cial evaluados, el ajuste espacial iterativo ISA
ofrece mejores resultados que el modelo de erro-
res espacialmente correlacionados (EC).

CONCLUSIONES

El diseño de bloques completos al azar fue
en estos 3 casos insuficiente para absorber la
estructura espacial de la variable.

El diseño de bloques incompletos se mostró
como alternativa mejorando sustancialmente la
eficiencia del análisis, pero ante patrones en
manchas de pequeño tamaño (sitio 3), resultó
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MODELO SITIO 1 SITIO 2 SITIO3
-2L F SE -2L F SE -2L F SE

CA 7600 0,9 7,73 6683 1,0 5,62 6911 1,0 5,26
BCA 7227 1,5 7,71 6512 1,3 5,56 6813 1,1 5,25
BI 7160 1,8 5,62 6331 1,6 4,26 6599 1,3 4,15
EC 6994 1,9 12,74 6209 1,6 4,93 6421 1,4 5,24
ISA 6677 2,5 4,40 5301 4,3 2,31 5590 3,1 2,34

Tabla 2. Robustez del modelo de análisis definida por el estadístico de ajuste (Residual log likelihood, -2L), F ratio de
los efectos fijos y promedio de los errores estándar (SE) de la estimación de los efectos familiares (LSMEANS)  según
el modelo empleado para el análisis en los tres sitios de ensayo.
CA: completamente aleatorizado, BCA: bloques completos al azar, BI: bloques incompletos, EC: Errores correlacio-
nados, ISA: Iterative spatial analysis



menos eficiente que  las metodologías basadas
en técnicas de estadística espacial.

Vista la intensidad de los patrones espaciales
presentes en los ensayos genéticos forestales
estudiados a tan tempranas edades, se recomien-
da analizar de manera rutinaria la dependencia
espacial de los residuos del modelo estadístico
utilizado mediante la representación del corres-
pondiente semivariograma residual. Cuando el
patrón encontrado tiene carácter no aleatorio
será necesario optar por un método que tenga en
cuenta dicho patrón o que ajuste espacialmente
los datos, ya que de otra forma las estimaciones
obtenidas con el modelo de ANOVA original
arrastrarán errores considerables.
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