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RESUMEN. En este trabajo se comparan los resultados de las distancias basadas en coefi-
cientes de similitud más utilizadas en la genética de poblaciones, en dos materiales genéti-
cos contrastantes en su estructura poblacional. Se establecen las relaciones funcionales en-
tre los índices y la influencia de la estructura poblacional en las relaciones entre individuos
obtenidas con los diferentes coeficientes. Se concluye que en materiales con baja estructura
poblacional es recomendable el uso de la distancia basada en Simple Matching dado que
incluye las dobles ausencias, es euclidiana y es proporcional a la distancia euclídea entre
los datos originales, por lo que permite aplicar un análisis de componentes principales, pu-
diéndose representar de manera conjunta individuos y variables. En el caso de materiales
con estructura poblacional marcada, el uso de cualquier coeficiente de similitud llevaría a
resultados similares.

1. INTRODUCCIÓN

Los marcadores moleculares son ampliamente utilizados para el estudio de las relaciones
genéticas entre individuos, permitiendo detectar variaciones en la secuencia del ADN entre
individuos y caracterizar sectores específicos del ADN. Los marcadores ISSR (secuencias
entre repeticiones de secuencias simples) son de característica dominante, por lo que en un
individuo diploide la presencia de la banda en un gel de electroforesis se corresponde con
los genotipos AA, Aa y aA, mientras que la ausencia de la banda se corresponde al genotipo
aa, donde A es el alelo dominante y a el alelo recesivo de un determinado locus. El patrón
de bandas obtenido es entonces de característica binaria, codificándose como 1 o 0 a la
presencia o ausencia de la banda, respectivamente. A partir de esta codificación se utilizan
índices de similitud S, y para evaluar las diferencias entre pares de individuos se establecen
índices de disimilitud definidos como 1− S. Los coeficientes de similitud entre individuos
usados habitualmente son:

Jaccard (J; [8]): J =
a

a+b+ c

Sørensen–Dice (SD; [4, 18]): SD =
2a

2a+b+ c

Ochiai (O; [12]): O =
a√

(a+b)(a+ c)

Anderberg (A; [1]): A =
a

a+2(b+ c)

Simple Matching (SM; [17]): SM =
a+d

a+b+ c+d

Rogers–Tanimoto (RT; [15]): RT =
a+d

a+d +2(b+ c)
,
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donde a es el número de bandas presentes (o compartidas) en los individuos i y j, b es el
número de bandas presentes en el individuo i pero ausentes en el j, c es el número de bandas
ausentes en el individuo i pero presentes en el j, y d es la frecuencia de bandas ausentes en
ambos individuos.

Asimismo, es ampliamente utilizada en el ámbito de la genética molecular la distancia
genética de Huff (GD; [7]):

GD = n
[

1−
2nxy

2n

]
,

donde n es el número de bandas consideradas y nxy el de bandas compartidas.
A partir de los algoritmos de los coeficientes y de la distancia de Huff es posible esta-

blecer las siguientes relaciones funcionales: los pares de coeficientes A/J, J/SD, RT/SM
satisfacen y = x

2−x , donde y y x son respectivamente el primer y segundo coeficiente de cada
par. Además GD es igual a 1−SM multiplicada por el número de bandas consideradas, n.

La elección del coeficiente de similitud debe basarse en ciertos criterios. En primer lugar
es necesario que las propiedades de la distancia sean adecuadas para los diferentes análi-
sis a realizar. Por ejemplo, con frecuencia se utilizan análisis multivariados de coordenadas
principales, por lo que se requiere euclidianidad de la distancia obtenida mediante el índice.
En segundo lugar hay consideraciones sobre la inclusión o exclusión de las co-ocurrencias
negativas o dobles ausencias. Dado que en los marcadores moleculares dominantes la au-
sencia de la banda puede deberse a diferentes mutaciones, utilizar las dobles ausencias (d)
en el algoritmo del índice no es aconsejable, recomendándose generalmente el uso del ín-
dice de Jaccard [9]. Sin embargo, que la ausencia de una determinada banda en diferentes
individuos se deba a diferentes mutaciones es menos frecuente en individuos estrechamen-
te relacionados, pertenecientes a grupos donde se puedan producir cruzamientos genéticos
entre ellos. En esos casos es esperable que la ausencia de la banda se deba al mismo motivo
mutacional, por lo que incluir las dobles ausencias como información resulta valioso. Por el
contrario, en individuos que presentan aislamiento reproductivo, en donde la estructura po-
blacional es más marcada, la probabilidad de que la falta de una determinada banda se deba
a diferentes mutaciones es más elevada, por lo que se deberían utilizar índices de similitud
que no incluyan las dobles ausencias en su algoritmo.

Se plantea la hipótesis de que las relaciones entre individuos y poblaciones serán afecta-
das por la medida de distancia molecular seleccionada según su estructura poblacional. El
objetivo del trabajo es analizar el efecto del uso de diferentes medidas de distancias en las
relaciones obtenidas entre individuos de poblaciones relacionadas o aisladas.

2. MATERIALES Y MÉTODOS

A partir de 54 marcadores obtenidos con un marcador molecular dominante ISSR en 100
individuos de girasol silvestre pertenecientes a 10 poblaciones [6] se calcularon las me-
didas de distancia basadas en J, SD, O, A, SM, RT y GD. Estos individuos pertenecen a
poblaciones estrechamente relacionadas con baja estructura poblacional. Por otro lado, se
calcularon esas mismas medidas a partir de 144 marcadores ISSR en 80 individuos perte-
necientes a ocho accesiones de mijo perenne [2]. Esos individuos presentan una marcada
estructura poblacional.

Las matrices de distancias obtenidas con cada índice fueron comparadas mediante el
test de correlación de Mantel [10, 16], y las diferencias en las relaciones entre individuos
mediante la comparación visual de los dendrogramas generados mediante un ligamiento
completo. Los análisis se realizaron usando Infostat [3] y GenAlEx6 (Genetic Analysis in
Excel) [13, 14].
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3. RESULTADOS Y DISCUSIÓN

Las correlaciones de Mantel entre matrices de distancia en girasol silvestre se muestran
en la Tabla 1. Las correlaciones entre todos los pares de coeficientes resultaron altas, mayo-
res a 0.961. Se encontraron dos grupos de coeficientes con las correlaciones más elevadas.
El primer grupo con los coeficientes de J, SD, O y A, con valores que oscilaron entre 0.987
y 0.998. Estos índices no consideran las dobles ausencias en su algoritmo. El segundo grupo
integrado por los coeficientes de SM y RT, con una correlación de 0.997. Ambos índices sí
incluyen a las dobles ausencias en su cálculo. Las correlaciones entre los coeficientes que no
incluyen las dobles ausencias y los que sí la incluyen resultaron elevadas (mayores a 0.961)
aunque son menores a las observadas entre coeficientes en cada uno de los grupos mencio-
nados. Otros autores encontraron similares relaciones entre los índices trabajando con otros
tipos de marcadores moleculares dominantes, como por ejemplo [11] trabajando con AFLP
(polimorfismos en la longitud de fragmentos amplificados) y [5] con RAPD (amplificación
aleatoria de polimorfismos del ADN). Además de la inclusión o no de las dobles ausencias,
es esperable una alta correlación entre las distancias obtenidas de los coeficientes que pre-
sentan relaciones funcionales no lineales entre sí, tales como los pares de coeficientes A/J,
J/SD, RT/SM que satisfacen y = x

2−x , donde y y x son respectivamente el primer y segundo
coeficiente de cada par. Además GD es igual a 1− SM multiplicada por el número n de
bandas consideradas, de ahí que su correlación es de 1.

A pesar de que las correlaciones entre los coeficientes que no incluyen las dobles au-
sencias y los que sí la incluyen resultaron elevadas (mayores a 0.961), la inspección visual
de los conglomerados obtenidos con las matrices de distancia mostraron diferencias en las
relaciones entre los individuos generadas. En la Figura 1 se muestran los cambios en la po-
sición relativa de ciertos individuos de girasol silvestre en el dendrograma generado a partir
de Jaccard y el generado a partir de Simple Matching.

Coeficientes J SD O A SM RT GD
J –

SD 0.997 –
O 0.996 0.998 –
A 0.996 0.988 0.987 –

SM 0.969 0.968 0.965 0.965 –
RT 0.969 0.963 0.961 0.971 0.997 –
GD 0.969 0.968 0.965 0.965 1.000 0.997 –

TABLA 1. Correlaciones de Mantel entre las matrices de distancia basadas
en 1− coeficiente de similitud obtenidas a partir de 54 marcadores ISSR
en 100 individuos de girasol silvestre. J: Jaccard, SD: Sørensen–Dice, O:
Ochiai, A: Anderberg, SM: Simple Matching, RT: Rogers–Tanimoto y GD:
distancia genética de Huff. Todos los coeficientes fueron significativamente
diferentes de cero (p < 0,01).

En el caso de mijo perenne, las correlaciones entre las matrices de distancias resultaron
más elevadas que en girasol silvestre, siendo mayores a 0.938. No se observó que los grupos
de índices que no consideran las dobles ausencias y los que las consideran tuvieran mayores
correlaciones entre sí que las que se observan entre ambos grupos, por lo que la inclusión
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FIGURA 1. Dendrogramas obtenidos en girasol silvestre utilizando J y
SM, mediante un ligamiento completo.

de las dobles ausencias no parece generar cambios significativos en las distancias genera-
das. Mediante la inspección visual de los dendrogramas generados con Jaccard y Simple
Matching en mijo perenne (Figura 2) no se observan cambios relevantes en las posiciones
relativas de los individuos, manteniéndose dentro de los grupos definidos con ambos tipos
de distancias.

Coeficientes J SD O A SM RT GD
J –

SD 0.989 –
O 0.989 1.000 –
A 0.985 0.948 0.948 –

SM 0.980 0.994 0.993 0.938 –
RT 0.995 0.991 0.991 0.971 0.993 –
GD 0.980 0.994 0.993 0.938 1.000 0.993 –

TABLA 2. Correlaciones de Mantel entre las matrices de distancia basa-
das en 1 − coeficiente de similitud obtenidas a partir de 144 marcadores
ISSR en 80 individuos de mijo perenne. J: Jaccard, SD: Sørensen–Dice, O:
Ochiai, A: Anderberg, SM: Simple Matching, RT: Rogers–Tanimoto y GD:
distancia genética de Huff. Todos los coeficientes fueron significativamente
diferentes de cero (p < 0,01).
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FIGURA 2. Dendrogramas obtenidos en mijo perenne utilizando J y SM,
mediante un ligamiento completo

4. CONCLUSIONES

La falta de banda en marcadores moleculares podría deberse a diferentes mutaciones en
el ADN especialmente en genotipos poco emparentados, aunque si los individuos pertene-
cen a poblaciones emparentadas en donde la posibilidad de cruzamientos es alta la doble
ausencia se debería principalmente al mismo motivo mutacional. Esto indica que se debe-
rían incluir las dobles ausencias en el cálculo de la similitud (o distancia) genética. Dado que
los individuos de girasol analizados en este trabajo pertenecen a poblaciones estrechamente
relacionadas, con baja estructura poblacional, se deberían incluir las dobles ausencias en el
índice a utilizar. Esto es un punto a tener en cuenta dado que se pudo observar que en girasol
silvestre la utilización de coeficientes que no incluyen las dobles ausencias generó relacio-
nes entre individuos que resultaron diferentes a las obtenidas con un coeficiente que sí las
incluye. En estos casos es recomendable la utilización de la distancia basada en Simple Mat-
ching, dado que incluye las dobles ausencias, es euclidiana y es proporcional a la distancia
euclídea entre los datos originales, por lo que permite aplicar un análisis de componentes
principales, pudiéndose representar de manera conjunta individuos y variables.

En el caso de poblaciones con elevada estructura poblacional o aislamiento reproductivo
que generen cambios significativos entre los grupos como en mijo perenne, se debería optar
por la utilización de índices que no incluyan las dobles ausencias, ya que éstas podrían de-
berse a diferentes motivos mutacionales, tornándose dudoso si la falta de una determinada
banda es un indicio de similitud entre individuos. Sería entonces el índice de Jaccard una
apropiada elección. Sin embargo, en este trabajo se encontró que las relaciones entre indi-
viduos obtenidas con índices que incluyen o no las dobles ausencias resultaron similares.
La fuerte estructura poblacional en este grupo de individuos, en donde las accesiones se
diferenciaron marcadamente, generó que el uso de cualquiera de estos índices muestre los
mismos agrupamientos.

Estos resultados parecen indicar que en poblaciones con baja estructura poblacional la
inclusión o no de las dobles ausencias en el algoritmo del índice de similitud a utilizar
genera cambios en las relaciones entre individuos obtenidas, mientras que si la estructura
poblacional es fuerte el uso de cualquier índice daría resultados similares.
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