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1. Introducción 

 

 

Mantener la diversidad genética de las poblaciones biológicas es una meta importante 

en conservación, y para comprender cómo se puede hacer esto es preciso conocer los 

patrones de flujo genético en las mismas. Cuando el flujo genético entre las 

subpoblaciones o subgrupos en los que está dividida una población es alto, ocurre una 

homogenización de la variación genética. Si el flujo es bajo, la deriva genética, 

selección y mutación en los grupos separados pueden llevar a la diferenciación 

genética. 

 

Sin embargo, previos estudios que se han enfocado en la influencia del intercambio 

desigual de individuos a lo largo de la población han usado componentes de varianza 

genética que no se aplican directamente en poblaciones donde se da organización 

social. En la organización social, en mamíferos, por ejemplo, se pueden dar grupos de 

hembras filopátricas que se reproducen con un mismo macho poligínico que ha 

llegado por migración de otro grupo. En aves esta condición se invierte, es decir, las 

hembras constituyen el género migratorio. Estas complicaciones implican una 

dificultad para evaluar la partición de la diversidad genética a diferentes niveles de 

una población con estructura social, lo cuál interfiere con los esfuerzos de 

conservación. 

 

Se propone el desarrollo de una herramienta informática que evalúe los índices de 

fijación, o estadísticos F, en poblaciones con estructura social, y que permita tomar 

decisiones desde el punto de vista de la conservación. 
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2. Marco Teórico y Revisión de Literatura 

 

 

La genética de poblaciones es el estudio de la distribución de frecuencias alélicas y su 

cambio bajo el efecto de varios factores evolutivos genéticos en una o varias 

poblaciones. Estos factores pueden ser la selección natural, la deriva genética, la 

mutación o el flujo genético. Por su lado, las poblaciones están a menudo 

subdivididas en unidades más pequeñas debido a factores geográficos, ecológicos o 

etológicos. En este trabajo se hace énfasis en distintos modelos de subdivisión por 

motivos etológicos, que son los más observados en mamíferos y aves (Hedrick 2005).  

 

Para distinguirlo de la migración y de la dispersión, el flujo genético se entiende 

como movimiento de individuos que representan un aporte reproductivo, entre 

grupos, resultando en intercambio genético. El flujo genético es crucial para entender 

mecanismos y potencialidades evolutivas en varias áreas de la genética de 

poblaciones, por ejemplo el potencial de movimiento de transgenes, o de invasividad 

de especies no-nativas, o de rescate genético, también conocido como restauración 

genética (Howard et al.,2004; Vilá et al.,2003; Gaskin and Schaal, 2002). 

 

La estructura poblacional depende de la presencia de subestructuras, es decir, 

diferencias en la variación genética entre las partes constituyentes de la población, ya 

sea por deriva genética en una parte localizada de la población, por intercambio 

desigual de individuos a lo largo de la población, o por selección con diferentes 

efectos en diferentes partes de la población. Esta representación jerárquica se usa para 

describir relaciones generales de poblaciones de un organismo y para documentar el 

patrón espacial de la variación genética (Hedrick 2005).  

 

Sewall Wright, uno de los fundadores de la genética de poblaciones, al estudiar los 

aspectos genéticos de la estructura poblacional, estudió los efectos del apareamiento 
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aleatorio y la endogamia en la variedad genética. Ya que de ninguna población 

natural se puede decir que sea totalmente panmícitica o que se encuentre en un estado 

de total fijación, propuso expresiones matemáticas que describen los efectos relativos 

de dos coeficientes complementarios en las frecuencias genéticas. Los coeficientes 

eran F, o coeficiente de fijación, y P, o coeficiente de panmixia. Los definió como 

complementarios, de manera que P = 1 - F. Al tratar de describir la pérdida de 

heterocigocidad de poblaciones reproductivas, Wright inventó un método llamado de 

los coeficientes de camino. Bajo este método, propuso la cantidad F como un 

coeficiente de endogamia que indica el alejamiento de la cantidad de homocigocidad 

bajo apareamiento aleatorio hacia la homocigocidad completa (Wright 1922a). Este 

coeficiente se podía usar para describir las propiedades de una población, en relación 

con las de una cepa de reproducción aleatoria, o con las de una cepa fundadora.  

  

Al aplicar análisis de pedigríes de los coeficientes de F a lo largo de la historia 

reproductiva de una cepa de vacas con alta endogamia (Wright & McPhee 1925), 

observó que tres fenómenos diferentes podían afectar el valor del coeficiente de 

endogamia. Uno era la subdivisión de una población en varias subpoblaciones, cada 

una de las cuáles es panmíctica por dentro, pero aisladas entre sí. Otro era el 

apareamiento frecuente entre parientes cercanos sin separación en subpoblaciones. En 

estos dos casos, diferentes escalas de medición de F darían diferentes resultados. El 

tercer fenómeno que afectaba, era el tamaño pequeño de la población, sobre todo si 

esta venía de una línea aún menor en tamaño. Al tratar de distinguir estos fenómenos, 

usó una concepción jerárquica de F, dividida en partes para describir mejor la 

estructura de la población, según si se refiere a la población total (T), a las 

subpoblaciones (S) o a los individuos (I). Así, propuso un índice promedio de fijación 

de los individuos con respecto a las subpoblaciones de una población (FIS), como la 

rata de la heterocigosidad observada con respecto a la heterocigocidad promedio de 

las subpoblaciones, y otro índice para la fijación de los individuos con respecto a la 

población total (FIT). Posteriormente probó (Wright 1943a) que la correlación entre 
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gametos aleatorios provenientes de la misma subpoblación, relativa al total, se da por 

la fórmula: 

  

IS

ISIT
ST F

FF
F

−
−

=
1

 

  

Esta relación entre los tres estadísticos se puede expresar de la siguiente forma: 

 

)1()1()1( ISSTIT FFF −×−=−                                  (1) 

  

FST es una medida de la diferenciación genética entre subpoblaciones y siempre es 

positivo. FIS y FIT son medidas de la desviación a partir de las proporciones Hardy-

Weinberg dentro de las subpoblaciones y en la población total, respectivamente, 

donde los valores positivos indican una deficiencia de heterocigotos y los valores 

negativos indican un exceso de heterocigotos (Hedrick 2005). Si hay subpoblaciones 

primarias (S1) subdivididas en subpoblaciones secundarias (S2), se puede expresar 

así: 

  

)1()1()1()1( 2211 TSSSISIT FFFF −×−×−=−  

  

Y así sucesivamente para cualquier grado de divisiones jerárquicas (Wright 1951). 

  

Cockerham (1969), al analizar la distinción que existe entre el efecto de la endogamia 

sobre la heterocigocidad y sobre la varianza de las frecuencias genéticas en 

poblaciones finitas, describió los componentes de varianza entre frecuencias 

genéticas para genes neutrales de individuos. Estas varianzas son: σa, σb, y σw, donde 

'a' se refiere a grupos, 'b' a individuos y 'w' a dentro de individuos, de manera que σa 

es la varianza de los grupos, σb la de individuos, y σw la que hay dentro de los 

individuos. Con base en estas, Cockerham definió las correlaciones entre las 
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frecuencias de genes de diferentes individuos en el mismo grupo (θ );  entre genes 

dentro de individuos aleatorios de diferentes grupos (F); y entre genes dentro de 

individuos dentro de grupos (ƒ = (F - θ )/(1 - θ )). θ  es la coancestralidad entre 

individuos del grupo, y F se usa en el mismo sentido que Wright la usó, es decir, 

como endogamia. También halló relaciones para F y θ  dependiendo del sistema de 

apareamiento de la población. Cuando existe un sistema que evita el apareamiento de 

los parientes, F<θ ; para poblaciones monoecias, F=θ ; y para sistemas para los 

cuáles las parejas estan más emparentadas que lo aleatorio, F>θ . Así mismo, estos 

sistemas de apareamiento poblacional afectan a los valores de los componentes de 

varianza y de las correlaciones intraclase, siendo ambas positivas en el primer caso, 

iguales a cero en el segundo, y negativas en el tercero. Finalmente, en el mismo 

artículo, se ilustró la manera de estimar estos parámetros en poblaciones grandes y 

compuestas de subdivisiones de iguales tamaños, y la manera de probar hipótesis 

acerca de estos valores en terminología de chi-cuadrado y de prueba-F. 

  

En un artículo posterior (Cockerham 1973), extendió el uso de estas fórmulas para el 

caso de poblaciones pequeñas y divididas en subpoblaciones desiguales, y esclarece 

algunas concepciones derivadas de su trabajo anterior. Un ejemplo es la distinción 

entre la definición de Wright de las correlaciones de genes en términos de las que se 

dan entre gametos, y la que aplica en el análisis de Malécot (1948) en términos de 

probabilidades de identidad por descendencia. La distinción es que el último usa los 

promedios de todas las correlaciones entre gametos. El resultado es el mismo cuando 

las correlaciones se hacen entre genes dentro de un mismo individuo, pero es distinto 

cuando se hacen las correlaciones entre individuos de un grupo. El promedio de 

correlaciones de genes entre individuos distintos a menudo es diferente del promedio 

de las correlaciones de genes en una muestra de gametos de ellos. Cockerham, 

utilizando un desarrollo de la equivalencia en aplicación de las covarianzas y de las 

correlaciones intraclase, re-expresa la correlación entre genes dentro de individuos 

dentro de subpoblaciones, como ƒ, y aclara que para todos los propósitos, F=FIT, 
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ƒ=FIS y θ =FST; donde f es una función de las otras dos (F y θ ). Igualmente, re-

expresó una covarianza (la de genes en diferentes subpoblaciones), como la 

correlación gθ , cuya estimación requiere información sobre las divisiones no-

relacionadas entre las cuáles los genes no están correlacionados, es decir, sobre las 

jerarquías más separadas. Ya que el análisis de Wright de estas correlaciones es 

implícito que las correlaciones individuales o intergrupales que se hacen relativas a la 

población total consideran a la población fundadora (ancestral y carente de 

subdivisiones) como la total, y en la mayoría de los casos se carece de la información 

procedente de esta población, gθ  no es estimable. 

  

De manera que las correlaciones estimables (F, θ  y gθ ) forman a las correlaciones ƒ, 

F’ y θ ’, donde la prima indica que estas son las versiones estimables de los 

parámetros (ya que en el tratamiento previo, no estaban definidas en relación a una 

población total bien definida), y ƒ = ƒ’. En estos términos, los estadísticos-F, 

aplicados a datos provenientes de la presente generación, sin asumir pedigríes 

individuales, selección o migración pasados, se pueden expresar de la forma: 

 

 
g

g

θ
θθθ

−
−

=′
1

; 
g

gFF
θ
θ

−
−

=′
1

; fFFf =
−
−

=
′−

′−′
=′

θ
θ

θ
θ
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Cockerham (1973) además extendió el uso de componentes de varianza para incluir 

aislados dentro de subpoblaciones, y agregados de áreas dentro de las cuales se 

agrupan las subpoblaciones. Es decir, mostró que la diversidad genética de la 

población total se puede particionar en sus componentes (esto es, dentro de 

subpoblaciones y entre subpoblaciones), cuando la diversidad genética se define 

como la heterocigocidad (frecuencia de heterocigotos) esperada bajo equilibrio 

Hardy-Weinberg. De esta forma se puede aplicar el análisis a la diversidad genética 

para números grandes de loci entre un número finito de subpoblaciones. Esto 
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distingue el tratamiento de Cockerham del de Wright, que asume implícitamente un 

número infinito de subpoblaciones (Cockerham 1973). 

  

Nei (1977) introdujo el método de los promedios ponderados a la estimación de los 

estadísticos-F al considerar en mayor detalle la naturaleza de los datos primarios 

desde los cuáles se han de estimar. A menudo se tienen frecuencias alélicas para los 

individuos de varias subpoblaciones, en varios loci, para alelos múltiples. Nei 

observó que los estadísticos-F no necesitan definirse como la correlación de gametos 

en unión sino que se pueden definir como una función de las heterocigocidades 

observada y esperada. Mostró cómo las frecuencias genotípicas y alélicas se usaban 

para estimar los estadísticos-F para el caso dialélico, que fue el que consideraron 

Wright y Cockerham, y mostró cómo estas funciones se extendían al incluir múltiples 

alelos, expresables exclusivamente en términos de los promedios ponderados (para 

todas las subpoblaciones) de las heterocigocidades observada y las heterocigocidades 

esperadas para las subpoblaciones y para la población total. El factor de 

ponderamiento para cada subpoblación es la relación entre el tamaño de esa 

subpoblación y el de la población total. Los estadísticos-F, en este tratamiento, son 

expresables mediante las siguientes ecuaciones: 

 

S

IS
IS H

HH
F

−
= ; 

T

ST
ST H

HH
F

−
= ; 

T

IT
IT H

HHF −
=  

  

Donde HI = HO, es decir, la heterocigosidad observada de los individuos. Esta 

definición de los estadísticos-F es compatible con la de Cockerham en que no asume 

presencia o ausencia de selección, ya que se basa en frecuencias de la generación 

presente, y con la de Wright en que aunque FIS y FIT (que miden las desviaciones de 

las frecuencias genotípicas en relación con las proporciones de Hardy-Weinberg en 

las subpoblaciones y en la población total, respectivamente) pueden ser positivos o 

negativos, FST (que mide el grado de diferenciación genética entre subpoblaciones) 

solo puede ser positivo, ya que HT >= HS. La diferencia es que la definición de Nei 
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toma la población actual en la que se muestrean las frecuencias genéticas como la 

total. Un problema de esta definición es que el error de estimación asociado a la 

varianza debida a la deriva genética puede fluctuar de generación a generación, 

especialmente en tamaños poblacionales relativamente pequeños. 

  

En el mismo artículo, Nei discute la relación que existe entre los estadísticos-F y el 

análisis de diversidad genética. Nei (1977) había definido la diversidad genética para 

un locus como la heterocigocidad esperada bajo equilibrio Hardy-Weinberg, sin tener 

en cuenta las frecuencias genotípicas reales en la población. Con esta definición, 

mostró que HT = HS + DST, donde DST es la diversidad genética interpoblacional. 

Además llamó GST, o coeficiente de diferenciación genética, a la relación entre DST y 

HT. Este coeficiente es idéntico a FST según su definición en Nei (1977). Ya que el 

análisis de diversidad genética se propuso primariamente para aplicarse al promedio 

de diversidad genética para grandes números de loci, este aspecto se puede extrapolar 

a la estimación de los estadísticos-F, obteniendo sus valores promedio para varios loci 

correspondientes a las diversidades genéticas. 

  

Por otro lado, el análisis de diversidad genética también se puede expandir, de modo 

similar a como Wright expandió sus estadísticos-F para incluir más jerarquías de 

subdivisión poblacional, de manera que si se incluyen colonias (C) dentro de las 

subpoblaciones, la heterocigocidad se expresa así: HT = HC + DCS + DST, donde HC y 

DCS ≡ HS - HC son las diversidades genéticas intracoloniales e intercoloniales, dentro 

de las subpoblaciones (Nei 1973). Los estadísticos-F de Wright para este caso se 

pueden escribir como 1- FIT  = (1- FIC)(1- FCS)(1- FST), donde FIC, FCS y FST son (HC 

– HO)/ HC, (HS - HC)/ HS y (HT - HS)/ HT, respectivamente. Las diferencias entre 

ambos análisis están en que las componentes de diversidad genética se expresan 

como una proporción de la diversidad total, mientras que en los estadísticos-F, las 

cantidades son relaciones de dos tipos diferentes de diversidad genética. La 

motivación de ambos análisis también es distinta: la del primero es la estimación de 

variaciones genéticas inter- e intra-poblacionales con respeto al genoma entero del 
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organismo en cuestión (por eso aquí es importante usar un número grande de loci); y 

la del segundo es estimar la relación entre las frecuencias genotípicas en la población 

total y en las subpoblaciones para un solo locus (Nei 1977). 

  

La terminología alrededor de los estadísticos-F ha sido una fuente de confusión. Nei 

(1977) comenta que el mismo Wright sugiere que la terminología de F no debería 

usarse para representar la homocigocidad (la que, en análisis de diversidad genética 

se expresa como J). Esto a pesar de que la homocigocidad esta relacionada con la 

fijación y con la endogamia. Por otro lado, Cockerham (1984), aunque observa que 

sus parámetros son equivalentes a los estadísticos-F, mantiene su propia 

nomenclatura (ƒ, F y θ), pues Nei (1976) afirma que FST varía con el número de 

poblaciones observadas, lo cuál le da un carácter más de estadístico que de parámetro. 

Cockerham asocia su nomenclatura a un tratamiento de los estadísticos en el cuál 

explícitamente se elimina el efecto de muestreo (número de alelos por locus, número 

de individuos por población, número de poblaciones). 

 

En el mismo artículo, Cockerham (1984), a través de simulaciones comparando las 

medias y los errores estándar de varios métodos de calcular θ, concluye que el 

método de suma ponderada a lo largo de los distintos alelos es el más insesgado. 

También sugiere que el método de suma ponderada a lo largo de distintos loci es 

insesgado porque cada loci cuenta como una muestra independiente. También 

propone fórmulas generalizadas de estimación de los parámetros, que no presuponen 

nada acerca de los números de las poblaciones, los tamaños muestreales, o las 

frecuencias heterocigóticas. Sin embargo, la corrección para los tamaños muestreales 

no afecta cuando las muestreas son exhaustivas (Cockerham 1984). 

 

Nei (1986) recalcó que el método simplificado propuesto por Cockerham (1984) se 

limitaba al caso de poblaciones de igual tamaño, derivadas todas simultáneamente de 

una población fundacional a la cuál hacian referencia los estadísticos, y que las 

subpoblaciones no habían cambiado de tamaño evolutivamente, y que todas estas 
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asunciones eran muy problemáticas a la hora de considerar poblaciones naturales, 

además de que tampoco tenían en cuenta la diferencia entre las tasas de dispersión 

entre diferentes subpoblaciones, cosa que su tratamiento, basado en 

heterocigocidades, tenía en cuenta, al tratar con las frecuencias genéticas disponibles 

de las poblaciones presentes. Neel y Ward (1972), en estudios de las distribuciones 

genéticas de tribus amerindias, habian obtenido resultados que indicaban que se 

puede esperar un exceso de heterocigosidad en poblaciones que se caracterizan por 

una dispersión predominante de un sexo. Prout (1981) realizó una demostración 

formal de este efecto. Sin embargo, los componentes de varianza en los modelos de 

Prout, así como los usados clásicamente en la computación de los índices de fijación 

(Rothman, Sing y Templeton 1974; Nei 1977; Wright 1951, 1978; Nei y Chesser 

1983) y de parentesco (Malecot 1969; Morton et al., 1971; Lalouel y Morton 1973), 

pueden no ser directamente aplicables a poblaciones que se caracterizan por tener 

organización social en unidades sociales o linajes como los que se presentan en 

mamíferos, donde se pueden dar grupos de hembras filopátricas que se reproducen 

con un mismo macho poligínico que ha llegado por migración de otro grupo, o en 

aves, donde estas diferencias entre los sexos se dan inversamente (Chesser 1990).  

 

En vista de esta falta de aplicación al caso de poblaciones con estructura social, es útil 

la definición de Cockerham (1973) de los índices de fijación como 

 

g
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w
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θ

−
−

=
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; 
g

g
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F

θ
θ

−
−

=
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                              (2) 

 

Donde θw es la correlación de genes dentro de poblaciones, θg es la correlación de 

genes entre grupos y F es el coeficiente de endogamia, o correlación de genes dentro 

de los individuos. Estos valores pueden extraerse a partir de datos de polimorfismo 

genético (por SNPs o microsatélites). Además, esta definición tiene implícita una 

jerarquía de la subdivisión de la población que puede extrapolarse precisamente al 

caso que se observa en las típicas poblaciones con estructura social, en donde se ven 
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linajes dentro de la subpoblación, que se toma como la jerarquía mayor, en vez de la 

población. Para reflejar esta organización, Chesser (1991a, b) usó los índices de 

fijación FLS, FIL y FIS basados en los definidos por Cockerham, donde FLS es la 

proporción de la varianza genética encontrada entre linajes dentro de la 

(sub)población, FIL es la correlación de genes dentro de individuos relativos a 

aquellos que están dentro del linaje, y FIS es la correlación de genes dentro de 

individuos relativos a aquellos dentro de la (sub)población (la manera de calcular 

estos índices se mostrará en la metodología).  

 

Dobson et al. (1998) compararon los resultados del modelo con datos empíricos de 

alelos de alozimas,  y datos de pedigrí y demografía en perritos de las praderas 

(Cynomys ludovicianus), cuya táctica reproductiva se caracteriza por una dispersión 

masculina virtualmente completa, y obtuvieron una excelente conformidad (Chesser, 

comunicación personal). Por esta razón resulta útil el modelo, pues los valores de 

Cockerham pueden monitorearse para ver su dinámica a través del tiempo en 

poblaciones con organización social, y es precisamente esto lo que se propone 

modelar la herramienta informática propuesta en este trabajo. Esta es necesaria para 

modelar la variación transgeneracional de la partición de la variación genética de 

poblaciones con estructura social para contribuir a una mejor toma de decisiones con 

miras a la conservación de su diversidad genética. 

 

En la literatura reciente sobre programas computacionales para análisis de datos 

genéticos en genética de poblaciones solo es posible hallar programas que calculen 

estadísticos F y parámetros de coancestralidad instantáneos, pero no se encuentran 

programas que hagan simulaciones de la variación transgeneracional de estos valores. 

Por ejemplo, el marco de inferencia del paquete multipropósito FSTAT, que computa 

índices básicos de diversidad genética, riqueza alélica y estadísticos F, entre otros, 

involucra solamente estimadores momentáneos. Lo mismo ocurre con el paquete 

multipropósito Genepop. Éste último fue uno de los primeros paquetes integrados de 

genética de poblaciones, y a pesar de llevar un tiempo sin actualizaciones, y de que 
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sus funcionalidades estén disponibles en varios otros programas regularmente 

actualizados, ha adquirido una popularidad suficiente como para que varios otros 

programas usen el formato de entrada de datos de Genepop (Raymond & Rousset 

2005) como el estándar en análisis de genética de poblaciones. Además hay 

programas (p. ej. Convert, Formatomatic) de conversión que toman el formato de 

datos de Genepop y lo convierte al formato de otros programas. Esta fluidez de 

formatos es esencial para que un investigador no se limite a los resultados que obtiene 

con un programa, sino que pueda efectuar varios análisis de sus datos sin tener que 

reformatearlos manualmente  (Excoffier & Heckel, 2006). 

 

Entre los programas computacionales aptos para el análisis de la subdivisión 

poblacional, incluyendo estadísticos F, los dos ya mencionados (FSTAT y Genepop) 

manejan marcadores genéticos multialélicos, es decir, loci para los cuales no se 

asume un modelo mutacional específico, o para los cuáles la mutación es 

despreciable. En este caso, las computaciones se basan solamente en frecuencias 

alélicas. De lo contrario, los diferentes programas asumen diferentes modelos 

mutacionales. Estos dos programas también son aptos para marcadores genéticos tipo 

STR (repeticiones cortas en tándem, según sus siglas en inglés). El programa 

especializado Hickory trabaja con datos de marcadores dominantes tipo AFLP 

(polimorfismo de longitud amplificada de fragmento, según sus siglas en inglés). Usa 

estimación bayesiana de los estadísticos F en muestras de una población subdividida, 

y reporta la distribución posterior de los coeficientes de endogamia y FST, con la 

posibilidad de comparar la distribución de diferentes conjuntos de datos (Excoffier & 

Heckel, 2006). 

 

Cuando las relaciones que componen el modelo de un sistema real son 

suficientemente simples, se pueden usar soluciones analíticas para obtener 

información exacta sobre cuestiones de interés del modelo. Sin embargo algunos 

sistemas son tan complejos que es necesario usar simulaciones que evalúan 

numéricamente el modelo para obtener estimaciones sobre las características del 
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modelo matemático. Sin embargo un modelo puede proveer soluciones exactas. Una 

simulación  puede ser estática, cuando representa sistemas en los que el tiempo no 

juega ningún rol, o dinámica, en el caso contrario. Puede ser determinista, cuando los 

datos de salida estan determinados por los datos de entrada, o estocásticos, cuando el 

modelo incluye datos aleatorios. Pueden ser continuos (o análogos), cuando el tiempo 

varía de manera continua, o pueden ser discretos (o basados en eventos), cuando el 

tiempo varía de manera discreta (Law & Kelton, 1991) 

 

La interacción humano-computadora es el estudio de la interacción entre usuarios y 

computadoras. Es un tema interdisciplinario, que relaciona la ciencia computacional 

con otros campos de estudio e investigación. La interacción ocurre a nivel de la 

interfaz de usuario, que incluye tanto el software como el hardware. La meta de este 

campo de estudio es proponer una metodología y proceso para el diseño de interfaces. 

La metodología de diseño centrado en el usuario se enfoca en las necesidades y 

limitaciones del usuario, para crear un sistema computacional que se adapte a ellas. 

La manera de lograr esto es mediante conversaciones entre usuarios, diseñadores e 

ingenieros, para acoplar los sistemas al tipo de experiencia que el usuario desea, más 

que a un modelo general de atención, memoria y percepción del usuario (Dix 1991). 

 

El diseño de interfaz de usuario se centra en que la interacción del usuario con un 

sistema computacional sea intuitiva, más que en la estética del sistema. A nivel de 

software, la interfaz se conoce como el caparazón. El proceso del diseño gráfico de la 

interfaz gráfica de usuario establece la apariencia (diseño visual) y sensación 

(comportamiento de los elementos dinámicos) del caparazón. La interfaz gráfica le 

permite al usuario interactuar con un computador empleando elementos como 

punteros, menús, ventanas, íconos, indicadores visuales o controles (elementos 

gráficos especiales, también llamados widgets, que incluyen: botones, deslizadores, 

pestañas, listas interactivas, barras de herramientas, etc.), junto con etiquetas de texto 

o navegación de texto para representar la información y acciones disponibles para el 

usuario. Las acciones a menudo se desempeñan a través de una manipulación directa 
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de los elementos gráficos. Este tipo de caparazón es más intuitivo que el basado en 

líneas de comando, el cuál requiere que los comandos sean tecleados, ya que suele 

tener una curva de aprendizaje bastante inclinada. Es decir que, aunque los comandos 

pueden ser efectivos para especificar tareas complejas, requieren el uso de cadenas de 

comando que pueden ser difíciles de aprender (Dix 1991). 
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3. Formulación del Problema y Justificación 

 

3.1 Formulación del Problema 

No existe una herramienta de software que evalúe la influencia de la filopatría-

migración de las hembras y los machos, y de la táctica reproductiva, en la partición de 

la variación genética a través del tiempo, para uso en la toma de decisiones en 

conservación.  

 

3.2 Preguntas de Investigación 

¿Cuál es la influencia de la estrategia reproductiva y las tasas de dispersión de 

hembras y machos en la partición de la diversidad genética entre las jerarquías de una 

población estructurada? 

 

3.3 Justificación de la Investigación 

 

Las herramientas de software disponibles sólo calculan estadísticos F momentáneos, 

pero no se encuentran herramientas que los simulen a través de varias generaciones. 

Por esto se necesita una herramienta informática que evalúe los índices de fijación, o 

estadísticos F, a través del tiempo en poblaciones con estructura social, y que permita 

tomar decisiones desde el punto de vista de la conservación. Ésta permitiría manejar, 

por ejemplo, tropas de monos aulladores, que se caracterizan por tener estructura 

social (o cualesquiera otros grupos animales que presenten esta característica), y con 

base en la información genética obtenida de ellos, asesorar el traslado o retención 

oportunos del número y género de individuos óptimos en un área determinada para 

mejorar las probabilidades de su viabilidad genética a largo plazo. La herramienta 

podría además ser de uso en la conservación de especies amenazadas con importancia 

económica. 
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4. Objetivos 

 

4.1 Objetivo general 

Desarrollar un software que simule la variación transgeneracional de los parámetros 

de coancestralidad y de los estadísticos F, para poblaciones (modeladas o 

muestreadas) con organización social, para diferentes estrategias reproductivas y 

tasas de dispersión de machos y hembras. 

 

4.2 Objetivos específicos 

1. Diseñar, implementar y validar un método de ingreso de datos de poblaciones 

genéticas. 

2. Diseñar, implementar y validar un conjunto de rutinas que calculen los 

parámetros de coancestralidad a partir de datos biológicos. 

3. Diseñar, implementar y validar un conjunto de rutinas que simulen y 

grafiquen la variación transgeneracional de los estadísticos F a partir de los 

parámetros de coancestralidad, las tasas de dispersión y el índice de poliginia. 
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5. Materiales y métodos 

5.1 Diseño de la Investigación 

Al carecer de recolección de muestras, diseño experimental y tratamiento estadístico, 

este trabajo de grado carece de diseño de investigación, excepto el diseño de 

software, cuyas fases se describen en los métodos. 

5.1.1 Población de Estudio y Muestra 

Este estudio, al ser un desarrollo técnico, carece de población de estudio y muestra. 

Las muestras que puede tomar la herramienta para su aplicación en un estudio, son las 

frecuencias genotípicas de cualquier población con estructura social. 

5.1.2 Variables del Estudio 

Las variables del estudio son la metodología de desarrollo de software y el lenguaje 

de programación (las frecuencias genotípicas, los índices de variación y 

diferenciación genética y las constantes poblacionales son las variables de aplicación 

de la herramienta desarrollada). 
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5.2 Métodos 

Para el desarrollo del software, se usaron la metodología de ciclo de vida y el 

lenguaje de programación Visual Basic. 

 

El lenguaje de programación determina en buena medida el alcance del software, ya 

que diferentes lenguajes tienen diferentes fortalezas y debilidades. El lenguaje Visual 

Basic .NET provee una interfase de usuario intuitiva y fácil de manejar, con un buen 

manejo de gráficas. Este lenguaje, que es una versión derivada del Visual Basic, es 

bastante conveniente para el uso del paradigma de programación basado en eventos, 

en el cuál el flujo del programa esta determinado por acciones del usuario, lo cuál 

permite un nivel considerable de interactividad. El problema que presenta este 

lenguaje es su escasa amplitud de plataformas (está restringido a Windows, y no es 

aplicable a Apple o Linux). Sin embargo, este problema podría ser solucionado en un 

futuro cercano, con ayuda del proyecto ‘Mono’, que actualmente esta siendo 

desarrollado por la comunidad de Internet como un intento de extender el lenguaje de 

Visual Basic .NET para aplicarlo en Linux. Esto sería ideal ya que Linux esta 

ganando reputación como la plataforma de código abierto preferida por la comunidad 

científica internacional para aplicaciones de investigación.  

 

Otra consideración a tomar con Visual Basic .NET es el uso de matrices, ya que el 

lenguaje no tiene implementadas librerías ni funciones de operaciones para dichos 

elementos matemáticos. Los estadísticos F requieren operaciones entre vectores y 

matrices, pero es algo fácilmente manejable aplicando la teoría de Algebra Lineal y 

deduciendo el resultado como un vector unidimensional, evitando del todo la 

realización de barridos de posiciones y sumatorias. 

 

Otros lenguajes que se pudieron haber usado, como C++ o Fortran, que tienen un 

manejo estadístico más robusto y corren a mayor velocidad, fueron descartados por su 

dificultad de uso y su pobre interfase gráfica. Cabe anotar que una parte esencial del 
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programa serían las gráficas de los estadísticos F, que resumen una base de datos 

crudos enorme y difícil de analizar. Otro lenguaje que se pudo haber utilizado fue el 

Java, que tiene implementada la capacidad de correr en Linux. Sin embargo, el 

lenguaje de Java se basó en el lenguaje C, lo cuál desde la perspectiva del autor del 

presente trabajo lo pone en desventaja con el lenguaje Visual Basic, ya que este se 

basa en el lenguaje Basic, con el cuál se encuentra más familiarizado. Sin embargo, 

no existe un consenso global acerca de qué lenguaje es mejor, en general, o para 

propósitos particulares. 

 

La metodología de programación es un conjunto codificado de prácticas que se puede 

desempeñar repetiblemente para producir software. La metodología escogida para el 

presente trabajo fue la de ciclo de vida. El ciclo de vida es un proceso de elaboración 

de sistemas de información y aplicaciones informáticas, cuyo objetivo es definir las 

actividades a ser ejecutadas en el proyecto, estableciendo un punto de control para 

tomar la decisión de continuar o no con el proyecto. Involucra varios modelos, entre 

los cuáles esta el clásico, el de prototipos, y en espiral. El clásico (también llamado en 

cascada o secuencial) es el modelo en el que se basan los demás, con leves 

modificaciones, y es el que se usa en el presente trabajo (Contreras, 2006).  

 

Las fases del ciclo de vida clásico son: análisis, diseño, programación, pruebas, 

documentación, implementación y mantenimiento. Durante la fase de análisis se 

establece el problema que se va a resolver mediante el software y se recopila la 

información que determina las características y el funcionamiento del sistema. En la 

fase de diseño se produce un modelo que cumpla con los requerimientos entregados 

en la fase de análisis, y tiene dos enfoques. En el enfoque operativo, o no-funcional, 

se consideran los métodos de ingreso y salida de datos, así como el diseño de 

pantallas (la forma como el usuario percibe el software desarrollado). El enfoque 

computacional, o funcional, determina los algoritmos que manejan las variables, lo 

cuál requiere el uso de diagramas de flujo y seudo-código, describiendo el 

almacenamiento y procesamiento de la información. La fase de programación, o de 
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desarrollo o codificación, es en la que se traduce la información ya procesada a un 

lenguaje que el ordenador pueda interpretar. En la fase de pruebas, o de validación, 

se busca detectar errores, sean computacionales, de diseño, o de análisis. Puede 

tratarse de pruebas funcionales, en las que se comparan los resultados obtenidos con 

el software con los resultados esperados y se evalúa el comportamiento del sistema en 

cuanto a velocidad y rendimiento. Otro tipo de pruebas evalúa la aptitud del software 

para los usuarios, como por ejemplo las pruebas de concepto, en las que los usuarios 

interactúan con el producto y hacen sus comentarios sobre apariencia, eficiencia, 

facilidad de uso, funcionalidad, interactividad, claridad, etc. La documentación de 

sistemas de información es el conjunto de información que nos dice qué hacen los 

sistemas, cómo lo hacen y para quién lo hacen. Se divide en dos partes; una es la 

documentación técnica, que describe cómo fue desarrollado el software, que a su 

vez se divide en documentación interna (comentarios en el código fuente, que se 

realizan durante la fase de programación) y el manual técnico. La segunda parte es la 

documentación de usuario, que describe el funcionamiento del software y se dirige 

al usuario final (esta se realiza después de la programación). La fase de 

implementación es el inicio de la vida útil del sistema desarrollado. Implica 

estrategias de distribución del software y de entrenamiento de los usuarios. La fase de 

mantenimiento, o soporte, implica un retorno a las fases anteriores para incluir 

cambios que se hayan hecho evidentes después de la implementación (Contreras, 

2006). 

 

Los métodos relativos al primer objetivo se describen dentro de la sección de diseño 

operativo, y los relativos al segundo objetivo se describen dentro de la sección de 

diseño computacional. Los métodos relativos al tercer objetivo corresponden a las 

fases de análisis, diseño y programación del ciclo de vida del desarrollo del software. 
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5.2.1 Análisis 

Esta es la primera fase del ciclo de vida del desarrollo de software. El problema que 

resuelve el software es el planteado en la sección 3 del presente documento, y la 

información relevante proviene de Chesser (1991a, b). Se pretende desarrollar un 

software que desempeñe simulaciones dinámicas, deterministas y discretas de los 

estadísticos F de poblaciones con estructura social. Las variables de entrada 

(opcionales y no-opcionales), las de proceso y las de salida se documentan en las 

tablas 1-6. 

 

Tabla 1 Variables de entrada (condicionales). 

Nombre de 
Variable Descripción Tipo de Variable Rangos permitidos 

Formato Genepop 

Frecuencias 
genotípicas para 
distintos loci de los 
individuos de las 
distintas 
subpoblaciones 

Formato Genepop 

Descritos en las 
instrucciones del 
Formato Genepop 
(Raymond & 
Rousset 2005). 

m 

Número de machos 
reproductores por 
linaje. Es un 
promedio general. 

Decimal positivo m>=1 

b 

El número de 
hembras en un 
linaje que se 
reproducen con 
cada macho. Es un 
promedio general. 

Decimal positivo 0<b<=n 

 

 29



 

Tabla 2 Variables de entrada (constantes poblacionales) 

Nombre de 
Variable Descripción Tipo de Variable Rangos permitidos 

r 

Número de alelos 
en la población (se 
obtiene a partir del 
formato Genepop) 

Entero positivo r>0 

s 

Número de linajes 
en la población (se 
puede obtener a 
partir del formato 
Genepop, o como 
dato inicial) 

Entero Positivo s>0 

n 

Número de 
hembras en cada 
linaje. Es un 
promedio general. 

Decimal positivo n>1 

 

Poliginia de la 
población (no-
independencia de 
las parejas de los 
machos). Mide la 
probabilidad que 
tienen diferentes 
hembras de 
aparearse con el 
mismo macho 
(puede obtenerse a 
partir de n, m y b, ó 
como dato inicial). 

Decimal positivo 0<=φ φ <=1 

dm
Dispersión 
masculina Entero [0,1] 

df
Dispersión 
femenina Entero [0,1] 

g 

Número de 
generaciones a 
calcular, 
equivalente a 
número de tiempos 
t. 

Entero Positivo g>0 
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Tabla 3 Variables de entrada (parámetros de coancestralidad) 

Nombre de 
Variable Descripción Tipo de Variable Rangos permitidos 

α 

Coancestralidad o 
correlación genética 
de padres de 
diferentes linajes  

Decimal Positivo 0<= α <=1 

F 

Coancestralidad o 
correlación genética 
de genes dentro de 
individuos al azar  

Decimal Positivo 0<= F <=1 

θ 

Coancestralidad o 
correlación genética 
de padres de 
diferentes linajes  

Decimal positivo 0<= θ <=1 

θmm

Coancestralidad de 
descendientes 
aleatorios 
masculinos dentro 
del mismo linaje 

Decimal Positivo 0<= θmm <=1 

 θmf  

Coancestralidad de 
descendientes 
aleatorios de 
diferente sexo 
dentro del mismo 
linaje 

Decimal Positivo 0<= θmf <=1 
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Tabla 4 Variables de proceso (Parte 1) 

Nombre de 
variable Descripción Tipo de variable Rangos permitidos 

i 

Población (o 
macho, cuando se 
usa como contador 
en la sumatoria de 
la fórmula para 
calcular φ ) 

Entero Enteros positivos 

k Alelo Entero Enteros positivos 

NT

Número de 
individuos en la 
(sub)población 
total. 

Entero Enteros positivos 

Ni

Número de 
individuos en cada 
linaje. 

Entero 1< Ni< NT

Nik

Número de 
individuos 
heterocigóticos para 
el alelo k en la 
población i. 

Entero 1< Nik< NT; 
(Nik + Nikk)/ Ni = 1 

Nikk

Número de 
individuos 
homocigóticos para 
el alelo k en la 
población i. 

Entero 1< Nikk< NT; 
(Nik + Nikk)/ Ni = 1 
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Tabla 5 Variables de proceso (Parte 2) 

Nombre de 
variable Descripción Tipo de variable Rangos permitidos 

Pikk

Probabilidad de 
hallar el alelo k en 
forma homocigótica 
en la subpoblación i 

Decimal positivo 0<= Pikk <=1 

pik
2

Probabilidad de 
hallar el alelo k en 
la subpoblación i, al 
cuadrado 

Decimal positivo 0<= pik
2 <=1 

pik

Probabilidad de 
hallar el alelo k en 
la subpoblación i 

Decimal positivo 0<= pik <=1 

wi

Factor de 
ponderamiento de 
la subpoblación i 

Decimal positivo 0<= wi <=1 

Pkk

Probabilidad 
ponderada de hallar 
el alelo k en forma 
homocigótica en la 
población total 

Decimal positivo 0<= Pkk <=1 

 

Promedio 
ponderado del 
cuadrado de las 
probabilidades de 
hallar el alelo k en 
la población total. 

Decimal positivo 0<= 2
kp 2

kp <=1 

 

Promedio 
ponderado de 
probabilidades de 
hallar el alelo k en 
la población total. 

Decimal positivo 0<= kp kp  <=1 
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Tabla 6 Variables de salida 

Nombre de 
Variable Descripción Tipo de Variable Rangos permitidos 

FLS 

Proporción de la 
varianza genética 
encontrada entre 
linajes dentro de la 
subpoblación. Este 
estadístico compara 
la variabilidad 
genética dentro de 
linajes y entre 
linajes de la 
subpoblación, con 
base en datos de 
polimorfismo 
genético. 

Lista de Decimales 0<= FLS <=1 

FIL

Correlación de 
genes dentro de 
individuos relativos 
a los del linaje. Es 
una medida de la 
desviación de las 
proporciones de 
Hardy-Weinberg 
por endogamia 
dentro de los 
linajes. 

Lista de Decimales -1<= FIL <=1 

FIS

Correlación de 
genes dentro de 
individuos relativos 
a los de la 
subpoblación. Es 
una medida de la 
desviación de las 
proporciones de 
Hardy-Weinberg 
por endogamia 
entre los linajes . 

Lista de Decimales -1<= FIS<=1 
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5.2.2 Diseño 

Diseño operativo 

 

Para el método de ingreso de datos, el programa valida los datos alertando cuando los 

datos no están dentro de los rangos apropiados o de la forma decimal apropiada, y 

pidiendo reemplazar los datos. El ingreso de n, s, m, b y g es por medio de cajas de 

texto, en donde el usuario teclea los valores deseados. El ingreso de las tasas de 

dispersión (dm y df) se divide en tres casos, uno para cada matriz de transición usada. 

Estos casos se seleccionan por medio de botones radiales. Los primeros dos casos 

asumen valores fijos de dm y df, y el tercer caso requiere el ingreso de valores de dm y 

df mediante cajas de texto. El ingreso de φ  se efectúa por selección, mediante botones 

radiales, de dos casos, uno en el cuál φ  se calcula a partir de los valores ingresados 

de n, m y b, y otro caso en el cuál φ  se ingresa directamente en una caja de texto. 

 

El ingreso de las correlaciones genéticas, o parámetros de coancestralidad (α, F, θmm y 

θmf) es opcional. Puede hacerse introduciendo los valores en cajas de texto, o usando 

las opciones de Genepop. Las opciones de Genepop permiten, mediante un botón 

normal, cargar los datos de un archivo de Genepop previamente creado. En el 

momento de cargar el archivo de Genepop, existe la opción, mediante botones 

radiales, de calcular wi mediante dos métodos: uno asumiendo una ponderación 

equitativa entre linajes, y otro que atribuye ponderaciones distintas. El ingreso de 

opciones de visualización de la gráfica usa botones de chequeo para seleccionar 

cualquier combinación de cuatro opciones: usar símbolos en las curvas, usar fondo en 

la gráfica, mostrar la grilla del eje de las X, y mostrar la grilla del eje de las Y. Cuando 

todos los anteriores datos han sido seleccionados, se ingresan conjuntamente 

mediante un botón normal destinado a calcular los estadísticos F. 
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Para los métodos de salida de datos, el programa posee una modalidad por defecto, 

que es la generación de la gráfica correspondiente a las variables de entrada, junto 

con etiquetas para las diferentes curvas y una etiqueta mostrando los valores de las 

variables de entrada, junto a las curvas. En la segunda pestaña del programa muestra 

una tabla (que se puede exportar a Excel mediante un botón) con los valores para 

cada generación (desde la cero hasta la deseada) de las cinco curvas graficadas (1 – α, 

1 - θ, FLS, FIL y FIS). El programa también posee una modalidad opcional, que es la 

generación de un archivo gráfico independiente, mostrando la gráfica producida, para 

su uso en presentaciones o simplemente para tener un registro. El archivo gráfico 

puede tener extensiones (*.emf), (*.png), (*.gif), (*.jpg), (*.tif), o (*.bmp).  

 

Cuando se ha cargado un archivo de Genepop, además de la gráfica, el programa 

genera tablas de los valores intermedios calculados en una pestaña auxiliar, 

mostrando las frecuencias genotípicas, las frecuencias alélicas, homocigóticas y 

heterocigóticas por población, las frecuencias homocigóticas y heterocigóticas por 

alelo, los loci etiquetados, el número de individuos y valores de wi por población, los 

parámetros de coancestralidad momentáneos, y los estadísticos F momentáneos, junto 

con una comprobación de la regla de Wright a partir de ellos. Las tablas permiten ser 

copiadas y pegadas como texto normal en tablas de Excel. 

 

Una vez seleccionados unos datos de entrada para el programa, estos se pueden 

guardar oprimiendo el botón que representa una unidad de memoria (Save). El 

programa guarda automáticamente los datos de entrada remanentes en el programa 

antes de haberlo cerrado por última vez, en un archivo localizado en el mismo 

directorio donde se encuentra el programa, y llamado ‘lastsession.fsm’. Estos datos 

serán guardados en la carpeta y con el nombre deseados, en formato (*.fsm). Al 

oprimir el botón que representa una carpeta abriéndose (Open), se puede buscar un 

documento guardado con el programa, para abrirlo, generándose automáticamente la 

simulación correspondiente a los datos guardados. 
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El diseño gráfico mantuvo un enfoque minimalista, usando colores claros para la 

presentación de las tablas de datos, resaltando de rojo los valores que el usuario debe 

introducir, y con versatilidad de colores en la presentación de las gráficas para 

distinguir las diferentes curvas, además del uso opcional de símbolos para 

distinguirlos incluso en el caso de que no se disponga de colores al mostrar la gráfica 

salvada, o de un fondo con gradiente gris que resalta estéticamente la gráfica para el 

caso en el que se dispone de un uso completo de colores para su presentación. Las 

grillas de las X y Y permiten una evaluación visual más precisa de los diferentes 

valores en diferentes generaciones. Al momento de ser generada, la gráfica se puede 

deslizar y redimensionar, además de que los datos precisos de cualquier punto de 

cualquier curva se pueden consultar llevando el puntero sobre ese punto. El botón que 

efectúa la simulación se hizo especialmente grande y de un color suave pero distinto 

y visible, pues es el que desencadena el grueso de las actividades del programa. 

 

El programa corre a gran velocidad y sus ventanas se dejan manipular fácilmente, 

para expandirlas/contraerlas o arrastrarlas por la pantalla. En computadores de 

pantalla pequeña es posible que para ver toda la información se requiera el uso de la 

barra deslizante, pero esto es preferible a tener que usar más pestañas, pues es más 

intuitivo. Ya que existe otro programa que calcula estadísticos momentáneos F, 

llamado FSTAT, mientras que éste los calcula para varias generaciones, a modo de 

simulador, se ha optado por llamar al programa “FStatSim”. 

 

Diseño computacional 

 

Los métodos matemáticos descritos a continuación se basan en Hedrick (2005), Nei 

(1977), Cockerham (1973) y Chesser (1991a, b), donde se definieron y/o describieron 

las variables, fórmulas y operaciones usadas en este trabajo. Estos procedimientos 

involucran los datos especificados en las tablas de datos de entrada, de proceso y de 

salida, mostradas más arriba. A partir de los datos de frecuencias genotípicas, 
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ingresados opcionalmente en el Formato Genepop, se estiman las frecuencias alélicas 

y homocigóticas para cada linaje i, por la técnica de conteo genético: 
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Donde pik es la frecuencia del alelo k, pikk es la frecuencia homocigótica del alelo k, 

Nikk es el número de individuos homocigotos para el alelo k, Nik es el número de 

individuos heterocigotos para el alelo k, y Ni es el número total de individuos del 

linaje i. 

 

A continuación, se calculan los parámetros de coancestralidad (F, θ y α) mediante las 

ecuaciones de Nei: 
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Donde, opcionalmente, wi se calcula como 
s

wi
1

=  cuando se consideran a todas las s 

subpoblaciones como equivalentes en ponderación, o como 
T

i
i N

N
w =  cuando se 

consideran los linajes como de distinto tamaño relativo, donde Ni es el número de 

individuos en el i-ésimo linaje, y NT es el número en la (sub)población total. Las H 
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(heterocigosidades)y las J (homocigosidades) son las expresiones en la nomenclatura 

de Nei (en los subíndices, la O significa ‘observada dentro de un linaje para todos los 

loci’, la S significa ‘esperada dentro de linajes para todos los loci’ y la T significa 

‘esperada en la población total’). A continuación se calculan los siguientes valores 

usando las variables de entrada: 

Poliginia (φ ) 

nn
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2
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φ                                                    (5) 

En este caso se toma bi como equivalente para cada linaje, de manera que se 

reemplaza por b, que es un promedio general del número de hembras que se aparean 

con los machos reproductores de cada linaje.  

Vector St (tiempo inicial es t = 0) 
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Para el caso por defecto (sin información del formato de Genepop), los valores 

iniciales de las correlaciones genéticas (S0) son todos iguales a cero. 

Para el caso de la inclusión de información del formato de Genepop, a partir de las 

frecuencias genotípicas se calculan las correlaciones genéticas α, F y θ, y para 

obtener θmm y θmf se usa la fórmula: 

θ = (θmm + θmf) / 2                                                (7) 

De manera que θmm = θmf = θ. 

Matrices de transición: 

T1: cambios probabilísticos de la columna vector de parámetros de coancestralidad 

para el caso de machos migrantes con hembras filopátricas (dm = 1 y df = 0). 

T2: cambios probabilísticos de la columna vector de parámetros de coancestralidad 

para el caso de machos y hembras migrantes (dm = df = 1). 
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T3: cambios probabilísticos de la columna vector de parámetros de coancestralidad 

para el caso de machos y hembras con  combinaciones de valores de dispersión 

diferentes de (dm = 1, df = 0) y (dm = df = 1). 

Para simplificar la presentación de los términos se definen: 

A = (dm + df - dmdf);                                               (8) 

B = (1 - x)(dm(1 - φ ) + df);                                           (9) 

1
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s
y 1
=                                                          (11) 

Y se incluyen en la definición de las matrices: 
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Estadísticos F: 

Columna vector constante: 

Del cuál calculamos los nuevos estadísticos F. Cada nuevo conjunto de datos 

calculado será almacenado para su posterior graficación. Este proceso iterativo se 

realiza para la matriz de transición T1, T2 o T3, dependiendo del caso escogido por el 

usuario, por un número dado de generaciones especificadas por el usuario. Una vez 

calculados todos los estadísticos F se grafican los resultados para cada caso de estudio 

(matrices T1, T2 y T3) de forma paralela, para su comparación. 

Se define de la siguiente manera: 
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Se calculan con los estadísticos F para el tiempo t, extrayendo los parámetros de 

coancestralidad de la columna vector St, así: 
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Se almacenan los estadísticos F obtenidos para el tiempo t = 0, que son iguales a cero 

en el caso por defecto, o se calculan a partir de las frecuencias genotípicas en caso de 

poseer información de entrada de un formato de Genepop. Se debe repetir el 

procedimiento para cada instante de tiempo t. Para calcular el nuevo vector columna 

St+1 se debe realizar la siguiente operación: 

 

El diagrama de flujo fue efectuado con la ayuda del programa SFC (Structured 

Flowchart Creator) Versión 2.3, Copyright (C) 2000, creado por Tia Watts, Ph. D., 

Sonoma State University. Las Figuras 1 - 7 muestran el esquema general del 

programa, la rutina principal y sus 5 subrutinas. 

Diagrama de flujo 

TSt =+1 * +                                                  (15) 

                           (14) 
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Figura 1 Diagrama de flujo esquemático de FstatSim 

 



 
Figura 2 Diagrama de flujo: Rutina principal de FstatSim. 
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Figura 3 Diagrama de flujo: Subrutina ‘Ingreso de Datos’ de FstatSim. 
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Figura 4 Diagrama de flujo: Subrutina ‘Calcular’ de FstatSim. 
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Figura 5 Diagrama de flujo: Subrutina ‘Cálculo de correlaciones genéticas e 

índices de fijación’ de FstatSim. 
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Figura 6 Diagrama de flujo: Subrutina ‘Cálculos desde GenePop’ de FstatSim. 
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Figura 7 Diagrama de flujo: Subrutina ‘Graficar’ de FstatSim. 

5.2.3 Programación 

Todo el programa fue codificado usando Visual Studio 2005 Express Edition en el 

lenguaje Visual Basic .NET. El código fuente resultante de esta fase se presenta en el 

software. 

 

5.2.4 Pruebas 

Las actividades de esta fase son las correspondientes al cuarto objetivo. Durante la 

codificación se efectuaron pruebas de validación de los datos, es decir, 

comprobaciones para asegurar que los datos introducidos, ya fuera manualmente o al 
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cargar archivos válidos de Genepop, mantuvieran una validez desde el punto de vista 

matemático y biológico. 

 

Se realizó además una comparación gráfica de los resultados obtenidos con los 

esperados. Chesser (1991a, b) presentó gráficos  que demostraban los resultados de 

las computaciones descritas, para comparar los efectos de las diferentes variables 

sobre los índices de fijación calculados. Se obtuvo una conformidad satisfactoria 

entre estos gráficos y los producidos por FStatSim para los mismos datos iniciales. 

Los gráficos son presentados y discutidos en la sección de resultados y discusión.  

 

El comportamiento del sistema en cuanto a rendimiento se evaluó invocando el 

manejador de tareas de Windows durante la ejecución del programa. Se observó que 

éste usa un recurso de cerca de 20 MB de RAM, lo cuál es una cantidad media. En 

cuanto a velocidad, usabilidad y apariencia, el programa fue sometido a constantes 

pruebas, por parte de varios usuarios que se tomaron el trabajo de leer la teoría 

implicada para comprender el propósito del programa. Se realizaron pruebas de 

concepto, en las que diferentes versiones sucesivas del programa fueron enviadas a 

distintos usuarios (estudiantes de biología familiarizados con software de manejo 

estadístico) para tomar nota de los comentarios cualitativos suscitados. Las 

evaluaciones cualitativas de los usuarios en cuanto a los aspectos de usabilidad y 

apariencia, mejoraron con cada nueva versión, mientras que la velocidad nunca fue 

motivo de preocupación (la realización de la simulación ocurre a gran velocidad y de 

manera robusta, incluso para valores muy grandes de número de generaciones). La 

tabla que muestra este progreso se presenta en la sección de resultados. 

 

El único error (esporádico) conocido es que el programa se traba al tratar de volver a 

cargar un archivo de Genepop que ya está cargado (por ejemplo, cuando se quiere 

volver a correr la simulación con diferentes parámetros de entrada). 
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5.2.5 Documentación 

 

Documentación Técnica e Interna 

 

La documentación técnica y la interna (comentarios en el código fuente) fueron 

realizadas durante y después de la fase de programación. 

 

Las fases de Análisis y Diseño complementan esta documentación pero no se 

incluyen para evitar duplicar contenidos en este documento. 

 

Documentación del Usuario 

 

Para la documentación del usuario se usó la modalidad tutorial, junto con la 

modalidad de listas, y se incluyeron comentarios técnicos acerca de la realización del 

software. A continuación una adaptación del documento que se incluye como PDF en 

la distribución del programa. 

 

Ingreso de datos 

 

El programa valida los datos, alertando cuando no están dentro de los rangos 

apropiados.  Debe tener en consideración el separador de decimales (punto o coma). 

 

 
Figura 8 Pestaña principal 

 

Para facilitar su entendimiento, se incluyen las siguientes tablas explicativas de las 

variables de entrada, su descripción, el tipo de variable y sus rangos permitidos. 

(Tabla 1 y Tabla 2) 
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Las correlaciones genéticas, o parámetros de coancestralidad (α, F, θmm y θmf) pueden 

ingtresarse manualmente o calcularse a partir de un archivo de formato Genepop.  

 

 
Figura 9 Ingreso de parámetros de coancestralidad 

 

El ingreso de las tasas de dispersión (dm y df) se divide en tres casos, uno para cada 

matriz de transición usada. Los primeros dos casos asumen valores fijos de dm y df, y 

el tercer caso permite el ingreso de valores distintos para dm y df.  

 

 
Figura 10 Opciones de tasas de dispersión 

 

Digite n, s, m, b y g ingresando los valores deseados. Si planea usar un archivo 

Genepop tenga en cuenta que de ahí también se extrae el número de linajes “s”, por lo 

tanto no debe modificarlo (aplica también para los parámetros de coancestralidad). 

 
Figura 11 Ingreso de constantes poblacionales 
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Puede seleccionar entre calcular φ  a partir de los valores ingresados de n, m y b, o 

ingresar φ  directamente.  

 
Figura 12 Opciones de poliginia (phi) 

 

Cargar datos desde un Archivo de Genepop 

 

 
Figura 13 Opciones de Genepop 

 

El ingreso de correlaciones genéticas (α, F, θmm y θmf) puede hacerse introduciendo 

los valores en cajas de texto, o usando las opciones de Genepop. Estas permiten 

cargar los datos de un archivo de Genepop previamente creado.  

 

 
Figura 14 Botón para cargar un archivo Genepop 
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Figura 15 Cuadro de diálogo 

 

En el momento de cargar el archivo de Genepop, existe la opción, mediante botones 

radiales, de calcular w_i mediante dos métodos: uno asumiendo una ponderación 

equitativa entre linajes, y otro que atribuye ponderaciones distintas dependiendo del 

número de individuos en cada linaje.  

 

 
Figura 16 Opciones de cálculo de factor de ponderamiento poblacional 

 

Calcular y graficar 

Una vez ingresados todos los datos presione el botón “Simular” para calcular los 

índices de fijación y graficarlos. 

 
Figura 17 Botón para realizar la simulación 

Gráfica 

 
Figura 18 Gráfica de la simulación predeterminada en el programa 
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Una vez simulados los datos ingresados el programa genera una gráfica para facilitar 

la visualización de la simulación y sus datos numéricos. Esta puede ser manipulada 

para su comodidad. Tenga en cuenta los siguientes comandos: 

 

Zoom: mouse izq. y arrastrar 
Mover: mouse med.  y arrastrar 
Menú Contextual: mouse der. 
Info del punto: mouse sobre 

 

Opciones de estilo de la gráfica 

 
Figura 19 Opciones de estilo de la gráfica 

 

Puede seleccionar las opciones de visualización de la gráfica según lo desee. Estas 

opciones se dan para facilitar la legibilidad de la gráfica y su uso en otros 

documentos. 

Opciones adicionales de la gráfica 

 

Aparte de estas opciones, puede acceder a otros recursos haciendo clic derecho sobre 

la gráfica: 

 
Figura 20 Opciones adicionales de la gráfica 

 

Copiar la gráfica 
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Esta opción le permite “Copiar” al clipboard la imagen para pegarla en documentos u 

otras aplicaciones. Nota: Generalmente es mejor guardar la imagen y después 

insertarla en vez de copiarla y pegarla. Éste último método requiere más memoria. 

Guardar la grafica 

 

 
Figura 21 Opción para almacenar la imagen 

 

El programa también le permite guardar la imagen como un archivo de imagen para 

facilitar su manipulación y reproducción en otras aplicaciones. Al seleccionar la 

opción “Almacenar la Imagen…” aparecerá un cuadro de diálogo para que usted 

seleccione el nombre, destino y formato del archivo. 

 
Figura 22 Cuadro de diálogo 
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Los formatos disponibles son: (*.emf), (*.png), (*.gif), (*.jpg), (*.tif), o (*.bmp). 

Cada formato cuenta con distintas características que no serán explicadas en este 

manual. Seleccione la de mayor conveniencia: 

 

 
 Figura 23 Formatos de imagen disponibles 

Opciones de Impresión 

 

Con las opciones “Configurar Página…” e “Imprimir…” puede imprimir la gráfica. 

El documento impreso sólo contará con la imagen y los datos que ella contenga. 

 

Opciones adicionales de visualización 

Con las últimas tres opciones puede modificar cambios de Zoom que haya realizado, 

así como modificar la escala en la que se muestran los datos. 

 

Tablas 

Una vez realizada la simulación también se obtiene una tabla de resultados en donde 

aparecen los índices de fijación para cada generación: 

 

 
Figura 24 Tabla de resultados transgeneracionales 
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Es posible llegar a la tabla usando el botón “Ver Resultados Transgeneracionales” 

que aparece en la pestaña “Ingreso de Datos”, debajo de la gráfica, o sencillamente 

haciendo clic en la pestaña “Resultados Transgeneracionales”: 

 

 
Figura 25 Botón para ver los resultados transgeneracionales 

 

Tablas de Datos del Archivo GenPop 

 

Si uso un archivo de Genepop para calcular los parámetros iniciales de 

coancestralidad y el número de linajes, en la tercera pestaña: “Datos del Genepop” 

aparecerán los datos extraídos del mismo 

 

 
Figura 26 Pestaña de Datos del archivo de Genepop cargado 

 

Las tres tablas allí presentes serán llenadas con los datos del Archivo Genepop. Esta 

información es útil para entender la forma en que se realizan los cálculos, partiendo 

de que el programa usa el método del artículo de Nei (1977). 

 

Los valores calculados son las frecuencias genotípicas, las frecuencias alélicas, 

homocigóticas y heterocigóticas por población, las frecuencias homocigóticas y 

heterocigóticas por alelo, los loci etiquetados, el número de individuos y valores de 

w_i por población, los parámetros de coancestralidad momentáneos, y los estadísticos 

F momentáneos, junto con una comprobación de la regla de Wright a partir de ellos. 

Las tablas permiten ser copiadas y pegadas como texto normal en tablas de Excel. 
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Exportar Tablas de Datos a Excel 

 

El programa le permite exportar todas las tablas obtenidas a un formato legible por 

Excel (XLS). Esto le da la opción al usuario de manipular los datos para reproducir la 

gráfica con otras configuraciones visuales, incluir la información en un reporte o 

artículo, etc. 

 

Debajo de cada tabla, en el lado derecho, encontrará un botón marcado como 

“Exportar a Excel”. 

 
Figura 27 Botón de exportación a Excel 

 

Una vez presionado, un cuadro de diálogo aparecerá. Allí podrá seleccionar el 

nombre para el archivo y su destino. 

 

Abrir y Guardar Conjuntos de Datos 

 

El programa guarda automáticamente los últimos datos usados cada vez que se cierra 

la aplicación. Aparte de esto, el usuario también tiene la opción de almacenar los 

datos ingresados para usarlos en otro momento. El formato de los archivos generados 

por el programa es (*.fsm) 

 

Abrir 

 

Al seleccionar la opción Abrir, ya sea desde el menú, el icono o la combinación de 

teclas CONTROL+A, aparecerá un cuadro de diálogo que le permite buscar un 

archivo (*.fsm) previamente almacenado para cargar una sesión completa  y 

reproducir la simulación. 
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Guardar 

 

Al seleccionar la opción Guardar, ya sea desde el menú, el icono o la combinación de 

teclas CONTROL+G, aparecerá un cuadro de diálogo que le permite seleccionar el 

nombre para el archivo y su destino. De esta forma podrá reproducir una simulación 

en cualquier otro momento. 

 

Ayuda 

 

FStatSim fue creado usando un componente desarrollado por terceras partes, esto 

significa que pueden existir errores sobre los cuales no se tenga dominio (en el 

componente de graficación). 

 

Si encuentra algún error, por favor contribuya con el proyecto enviando al autor una 

descripción detallada del fallo para que este pueda ser corregido y otros puedan 

beneficiarse de nuevas y mejores versiones.  

 

5.2.6 Implementación 

 

El programa ocupa cerca de 500 Kb, de manera que se puede cargar fácilmente en un 

dispositivo de memoria USB y no requiere instalación previa. Sin embargo, requiere 

que el sistema operativo posea una versión reciente de .NET Framework instalada. 

Esta se consigue gratuitamente por Internet.  

 

5.3 Recolección de la Información 

Al tratarse de un desarrollo tecnológico, este trabajo carece de tratamiento 

recolección  de información en campo. La información recolectada para este trabajo 

fue solo bibliográfica. 
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5.4 Análisis de Información 

Al tratarse de un desarrollo tecnológico, este trabajo carece de tratamiento estadístico 

de los datos. 
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6. Resultados y Discusión 

El resultado del presente trabajo de grado es el programa FstatSim validado, en 

versiones opcionales en inglés o en español, con su respectiva documentación técnica 

(Anexo 3) y disponible en línea en <https://sourceforge.net.projects/fstatsim> (todo 

bajo licencia GNU). El programa parte de los parámetros de coancestralidad (F, θ y 

α), obtenidos como datos iniciales, o a partir de las frecuencias genotípicas de un 

formato de Genepop, para armar con ellos un vector que será multiplicado con una de 

tres matrices distintas de transición (T1, T2 y T3), dependiendo del caso biológico 

seleccionado (hembras totalmente filopátricas y machos totalmente migrantes; ambos 

sexos totalmente migrantes; o cualquier combinación de valores de dispersión para 

ambos sexos, respectivamente, junto con otras constantes poblacionales), y sumado 

con un vector constante (C). Este proceso, repetido un número de veces equivalente al 

número de generaciones solicitadas por el usuario, permite obtener un nuevo vector 

de parámetros de coancestralidad, estimados para el número de generaciones futuras 

establecido. A partir de los parámetros de coancestralidad, el programa evalúa para 

cada generación los coeficientes F para los niveles individuo-linaje-subpoblación 

(FLS, FIL y FIS), donde la subpoblación se considera como la población total, y traza 

las curvas de cinco índices (1 – α, 1 - θ, FLS, FIL y FIS) en una gráfica que muestra la 

transición continua de estos valores a lo largo de las generaciones. Al permitir 

escoger diferentes valores de entrada tanto para los parámetros de coancestralidad 

como para otras constantes poblacionales que describen la estrategia reproductiva y la 

tasa de dispersión sexual, se puede observar la influencia relativa de estos diferentes 

valores en la transición de los índices de fijación. 

 

Las Figuras 9, 10 y 11 muestran, respectivamente, las tres pantallas que presenta el 

programa: ingreso de datos, ejecución de simulación y graficación de resultados; la de 

presentación de datos transgeneracionales de los parámetros simulados; y la de 

presentación de algunos datos obtenidos del archivo Genepop para su comprobación 

o registro si se desea. 
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Figura 28 Ingreso de datos, ejecución de simulación y graficación de resultados 
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Figura 29 Presentación de datos transgeneracionales de los parámetros 

simulados. 
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Figura 30 Presentación de algunos datos obtenidos del archivo Genepop. 
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COMPARACIÓN DE RESULTADOS OBTENIDOS Y ESPERADOS: 

 

La Figura 31 y  la Figura 32 muestran los cambios en índices de fijación y 

correlaciones genéticas a través de las generaciones como resultado de diferentes 

escenarios reproductivos, tasas migratorias y no-independencia de parejas de machos 

(φ ): 1 – α es la proporción de la variancia genética original que permanece en la 

población;1- θ es la que permanece dentro de los linajes; FLS es la proporción de 

diversidad genética en cualquier generación, que se encuentra entre los linajes, FIS es 

la correlación de genes dentro de individuos (endogamia) relativa a la que se halla 

dentro de la (sub)población, y FIL es la correlación de genes dentro de individuos 

relativa a los disponibles dentro de los linajes. 

 

Las figuras muestra además una comparación lado a lado de los gráficos obtenidos 

por Chesser (Figura 10 (A) y Figura 11(A))y los obtenidos por FStatSim (Figura 10 

(B) y Figura 11(B)), usando los mismos parámetros (hasta donde son especificados en 

los gráficos presentados por Chesser). Se observa que las gráficas obtenidas por 

FstatSim son más informativas (al momento de ser generadas se pueden deslizar y 

redimensionar, además de que los datos precisos de cualquier punto de cualquier 

curva se pueden consultar llevando el puntero sobre ese punto, con el mouse). Se 

observa además que aunque las gráficas comparadas de Chesser 1991b con FstatSim 

(Figura 11)  son visualmente idénticas, las de Chesser 1991a con FStatSim (Figura 

10) presentan leves diferencias. En este caso las de Chesser (Figura 10 (A)) tienen 

carencias de información, pues en los comentarios de las gráficas, y al momento de 

referirlas en el cuerpo de texto, omite los valores de df, b y φ  usados para obtenerlas. 

Las diferencias que pueda haber en estas comparaciones se pueden atribuir a 

cuestiones de la escala usada, o limitaciones de resolución. 
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 (A) 

(B) 

Figura 31 Comparación de las gráficas de Chesser 1991a(A) con las de 

FstatSim(B) 
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 (A) 

 (B) 

Figura 32 Comparación de las gráficas de Chesser 1991b(A) con las de 

FstatSim(B) 
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En varias pruebas con diferentes parámetros de entrada del programa, se observó que 

siempre que se replicaban en la matriz general T3 las condiciones de la matriz 

particular T1 (es decir, el caso dm=1, df =0), las dos gráficas eran idénticas, mientras 

que al comparar de la misma manera T3 con T2 (el caso dm = df =1), ocurría lo mismo 

solo mientras se mantuviera φ =0. Cuando se colocaba el valor de φ en 1, ocurría una 

diferencia visible (aunque mínima: hasta de 0,03 unidades) entre las curvas graficadas 

con T3 y T2 para un mismo conjunto de datos iniciales. La tendencia se hacía más leve 

con valores de φ  progresivamente más cercanos a 0, y la tendencia general era a 

disminuir el valor de las correlaciones genéticas y aumentar el de los índices de 

fijación al usar T3, en relación con T2. 

 

Estos resultados, junto con el hecho de que Chesser 1991b presenta un análisis 

matemático más profundo que Chesser 1991a, se prestan para la conclusión de que en 

cualquier caso es preferible usar T3 antes que T2. Sin embargo, sería conveniente 

mantener la funcionalidad del programa para todos los casos, tanto para fines 

académicos como de referencia futura, hasta que el asunto se haya esclarecido mejor. 

 

Como se ha mencionado, las discrepancias visuales entre los conjuntos de gráficos 

mostrados en la Figura 10 pueden deberse a cuestiones de la escala usada, o 

limitaciones de resolución por parte de Chesser. Un indicio que apunta a la primera 

posibilidad es el hecho de que en el caso de la gráfica inferior derecha de la Figura 

10, al ser presentada para 500 generaciones (una diferencia exacta de un factor de 10) 

en FstatSim presenta una similitud considerablemente mayor con la gráfica 

correspondiente de Chesser. Otro indicio apunta a la segunda posibilidad, y es el 

hecho de que los picos al inicio de las gráficas de la Figura 11 se ven mucho mejor 

definidos (pero no más pronunciados) en las gráficas de FstatSim que en las de 

Chesser. En todo caso, las gráficas de Chesser fueron producidas hace más de 10 años 

en Fortran, (Chesser, comunicación personal) cuyo fuerte es la matemática, pero no la 

presentación visual, mientras que las de FstatSim fueron producidas en el presente, 

con una tecnología superior en gráficas, y una precisión matemática idéntica.  
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PRUEBAS DE CONCEPTO 

 

La tabla 7 muestra el progreso, a través de tres versiones preliminares del programa, 

de tres criterios cualitativos de evaluación.  

 

Tabla 7 Pruebas de concepto para diferentes versiones y criterios. 

Versión \ Criterio Apariencia Facilidad de uso Inteligibilidad 

FStatSim V1 Beta1 50% 50% 25% 

FStatSim V1 Beta2 100% 75% 50% 

FStatSim V1 Final 100% 100% 100% 

 

La apariencia es la agradabilidad visual del programa en aspectos de color y diseño 

visual. La facilidad de uso es qué tan fácil es de usar el programa, según la facilidad 

para ingresar los datos y obtener resultados a partir de los datos ingresados. La 

inteligibilidad evalúa si el software permite comprender cómo se ingresan los datos. 

Las encuestas se hicieron en cuatro usuarios familiarizados con el uso de software de 

manejo estadístico, a los cuáles se les preguntó si consideraban que el software era 

satisfactorio en cada uno de los criterios. La tabla muestra el porcentaje de usuarios 

que consideró satisfactorio el criterio dado para la versión dada. 

 

COMPORTAMIENTO DE LAS GRÁFICAS 

 

El comportamiento de las gráficas del modelo muestra que a pesar de una pérdida 

permanente de variación genética dentro de la población, los índices de fijación 

alcanzan rápidamente (en cerca de 10 generaciones) valores asintóticos. Además 

muestran que los valores de FIL son negativos, indicando un exceso de 

heterocigosidad dentro de los linajes, y que los valores asintóticos de FLS son 

inversamente proporcionales tanto al número de machos como al de hembras, por 

linaje y a la tasa de migración para cualquier sexo. Es lógico que con un número 

finito de linajes los valores de F y α se acumulen continuamente, erosionando la 
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variancia genética dentro de la población. Otro patrón es que el tiempo requerido para 

alcanzar la asíntota, aunque usualmente es veloz, es inversamente proporcional a la 

tasa de dispersión de ambos sexos. Para valores de φ  cercanos a 1 junto con valores 

de dispersión de ambos sexos cercanos a 0, se experimentan los valores más altos de 

las asíntotas de FLS y FIS, mientras que la asíntota de FIL es casi exclusivamente 

dependiente de φ  (directamente proporcional). En general φ  muestra tener una 

mayor influencia sobre los valores asintóticos de los tres estadísticos, que la tasa de 

dispersión de ambos sexos. Los valores de las asíntotas de los índices de fijación son 

medidas del cambio incremental del cambio en las correlaciones genéticas (por 

ejemplo, entre menos negativo es FIL, menos negativa será la pendiente de las 

correlaciones genéticas). 

 

La opción de FstatSim de cargar archivos de Genepop permite aplicar el modelo 

simulacional a datos biológicos reales, aunque estos deben usarse con precaución, 

pues el modelo asume ciertas condiciones que pueden no cumplirse en la población 

de donde se hayan extraído los datos. El modelo asume panmixia, es decir, que los 

individuos migrantes pueden moverse libremente entre las diferentes subpoblaciones 

de la población total, sin restricciones por distancias o barreras, con una disminución 

de diversidad genética y biodiversidad. No existe inmigración ni emigración, es decir, 

la población total se encuentra totalmente aislada de otras poblaciones. Se considera 

que la población ha sido recientemente originada, es decir, este aislamiento ocurrió en 

el momento en que fue muestreada la población. Todos los individuos se reproducen 

simultáneamente en cada generación, sin superposición de generaciones. 

 

POSIBLES APLICACIONES 

 

Una aplicación posible del programa es la de usar archivos de Genepop obtenidos de 

poblaciones biológicas silvestres con estructura social para graficar las cinco curvas y 

manipular los datos iniciales para tratar de obtener los valores de asíntota que más se 

asemejen a los valores iniciales (momentáneos, o de la generación 0) a partir de las 
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frecuencias genotípicas. Esto proveería una estimación informada de las tácticas 

reproductivas y tasas de dispersión de machos y/o hembras en la población 

muestreada, pues se parte del supuesto de que al ser una población silvestre, los 

estadísticos F estimados corresponden a los valores asintóticos alcanzados mediante 

una larga sucesión de generaciones anteriores manteniendo estas constantes 

poblacionales. 

 

Otra aplicación posible consistiría en efectuar muestreos de campo sobre una 

población relativamente aislada y/o en peligro de extinción con estructura social, para 

tratar de predecir la rapidez con la que decaería la diversidad genética total al 

proponer programas de manutención de las poblaciones mediante transporte artificial 

de individuos de diferentes edades y sexos, desde y hacia grupos determinados, con 

miras a maximizar la retención de la diversidad genética, al evaluar qué 

combinaciones de valores tendrían mayor influencia en las pendientes de las curvas 

de correlaciones genéticas. 
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7. Conclusiones 

 

El programa FstatSim produce gráficas a partir de datos ingresados por el usuario, ya 

sean digitados, o cargando un archivo de Genepop, para producir una gráfica que 

muestra las curvas de cinco valores que miden la diversidad genética de la población 

simulada. A nivel general, se observó en las gráficas que los estadísticos F alcanzaron 

asíntotas rápidamente, y que los valores de estas asíntotas no dependen tanto de los 

parámetros de coancestralidad iniciales, sino de los parámetros que describen las 

tácticas reproductivas y tasas de dispersión de la población. Estos valores son a su vez 

medidas de la acumulación incremental de correlaciones genéticas, por lo que se 

relacionan con la rapidez a la que estas curvas alcanzan su máximo valor asintótico, 

que es siempre uno, al tratarse de un modelo con poblaciones aisladas en las que un 

número finito de subpoblaciones panmícticas intercambian potencialmente 

indefinidamente su información genética.  

 

Dada la ausencia de una aplicación que efectúe los cálculos que permite el modelo 

implementado en el programa desarrollado en el presente trabajo, y la necesidad de 

nuevos métodos que faciliten la comprensión visual y el procesamiento preciso de 

información biológica compleja, FstatSim puede ser una herramienta oportuna que 

podría llegar a tener cierta acogida en la comunidad científica. Las pruebas han 

indicado que la herramienta cumple los múltiples requisitos propios de un sistema 

informático validado, para iniciar su implantación y distribución entre los usuarios 

que puedan aprovechar sus atributos para expandir el cuerpo de conocimientos en el 

área de las ciencias biológicas. 
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8. Recomendaciones 

Considerando que aproximadamente el 70% de la codificación del programa está 

dedicada a la lectura de archivos con el formato de Genepop, se recomienda continuar 

el trabajo mediante la implementación de nuevas funcionalidades que usen de más 

maneras la rica información biológica de los archivos Genepop. 

 

Otra recomendación es la implementación de métodos matemáticos para obtener de 

manera rápida y confiable los conjuntos de datos necesarios para obtener una 

combinación de asíntotas deseadas con una pendiente deseada de la curva de 

correlaciones genéticas. 

 

Una recomendación más es modificar el código para que sea compatible con el 

proyecto Mono, que permite la compilación de aplicaciones de Visual Basic .Net en 

plataforma Linux, lo cuál sería ideal para ampliar las plataformas disponibles, 

teniendo en cuenta que una porción considerable de la comunidad científica prefiere 

esta opción. 
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