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RESUMEN

Parte de ladiversidad morfométrica es el resultado de la distribucion espacial y temporal de la
variacion fenotipica y de la estructura genética subyacente producida por un proceso
microevolutivo. Cominmente el anélisis y la explicacién del fendmeno se realiza mediante la
estimacion de estadisticas y de parametros que permiten hacer inferencias sobre la significa-
cion de las diferencias entre dos 0 méas grupos. Para esta finalidad recurrimos al célculo de
varios tipos de distancias, entre las cuales la mas usada es la D2 de Mahalanobis. En el presen-
te trabajo, se realiza una revision del tema desde el punto de vista de los supuestos y de las
restricciones que implica la obtencion de estimadores de distancias en cuanto a su imparciali-
dad, eficienciay naturaleza de la informacion estadistica y biol6gica transmitida. Se discuten
ademas algunos disefios experimentales en base al cumplimiento de dichos supuestos y a la
calidad de la informacion obtenida. Por Gltimo se proporciona una exposicion sobre el progre-
so esperado y realmente logrado en la explicacion racional de los hechos evolutivos con el
empleo de variables cuantitativas.
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ABSTRACT

Morphometric diversity: estimate of distances, assumptions and restrictions(l). The mor-
phometric diversity is the result ofthe space and chronological distribution of the phenotypic
variation, and of the underlying genetic structure taken place by a microevolutive process.
Commonly the analysis and the explanation ofthe phenomenon is carried out by means ofthe
estimate ofstatistics, and ofparameters that allow to make inferences about the meaning ofthe
significance ofthe differences between two or more groups. For this purpose we appeal to the
calculation of several types of distances, among which the most used one is the D2 of
Mahalanobis. In this paper, is carried out a revision ofthe topic from the point of view ofthe
assumptions and the restrictions that it implies the obtaining of estimator ofdistances as for its
impartiality, efficiency and nature of the transmitted statistical and biological information.
They are also discussed some experimental designs based on the execution ofthis assumptions
and to the quality of the obtained information. Lastly an exhibition is provided about the
prospective progress and really achieved in the rational explanation of the evolutionary facts
with the employment of quantitative variables.
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INTRODUCCION

La evaluacion de las diferencias entre individuos, grupos, y poblaciones se realiza en un espa-
cio multidimensional empleando coeficientes o indices que resumen las diferencias de un con-
junto de caracteristicas descriptivas. Esta medida debe poseer las propiedades de una métricay
cumplir con una serie de condiciones. Sea (puna funcién de distancia entre dos objetos repre-
sentada por un nimero real positivo, entonces, debe cumplir con los siguientes axiomas (Sneath
y Sokal, 1973; cfr Rao, 1952; Jacquard, 1974):

AXIOMA PROPIEDAD
1 cp(a,b) > 0, y cp(a,a) = <p(bb) =0 identidad
2 cp(a,b) = (p(b,a) simetria
3 cp(ac) < tp(a,b) + cp(b,c) desigualdad triangular
4 sia* b, entonces g>(a,b) >0

Desde fines del siglo XIX se propusieron un conjunto variado de indices de distancias,
como por ejemplo, ladiferencia media entre caracteres (MCD), la distancia taxonémica (8ij), el
coeficiente de divergencia (CDjk) y el coeficiente de semejanza racial (CRL) o la distancia de
Penrose (C2H), los cuales constituyen indicadores gruesos y varian en la importancia otorgada
a lavarianza y a la correlacion entre caracteres (Sneath y Sokal, 1973; Manly, 1986). La mas
seria presentacion del tema desde el punto de vista morfolégico y genético es la realizada por
Jacquard (1974).

En 1936 (el 15 de abril) aparece el trabajo de Mahalanobis proponiendo la estadistica D*
para estimar las diferencias entre dos poblaciones normales multivariadas con igual dispersion.
En este trabajo introduce la idea de un “campo estadistico” tal que en cada punto existe un
conjunto especifico de parametros (vector de medias y matriz de dispersion) que definen una
particular poblacion cuya distribucion de frecuencias puede expresarse como:

en donde x es el vector de medias y £ " la inversa de la matriz de varianzas y covarianzas.
Entonces, si la dispersidn (varianzas y correlaciones) es la misma, dos poblaciones difieren
solamente por sus valores medios en una cantidad estimada por:
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cuya esperanza matema

donde m y m son los tamafios relativos de las dos muestras y la diferencia entre las medias
poblacionales.

Es posible definir el valor muestral del estadistico de la siguiente forma:

siendo entonces:

Mahalanobis, en el citado trabajo también proporciona los momentos de la distribucion
y la forma de la distribucion exacta de tales valores por medio de una funcion Bessel.
También expone las restricciones referidas al conocimiento de la distribucidn cuando son rela-
jados los supuestos referidos a la matriz de dispersidn. Por Gltimo, en una nota al pie, proporcio-
na los elementos de otras posibles aproximaciones para la solucion del problema mediante la
transformacion de las variables en un conjunto de variables independientes (no correlacionadas),
o igualando las varianzas y las correlaciones (Mahalanobis, 1936). Esta estadistica tomada
como distancia entre organismos y entre muestras cumple con todos los axiomas antes expues-
tos.

En 1952 tenemos la presentacion de Rao que considera el problema de la estimacion de
las diferencias entre poblaciones multivariadas en forma mas general integrando los casos vin-
culados con la ddcima entre dos muestras, entre varias muestras p-variadas y la aplicacion de
pruebas asociadas con el calculo de las funciones discriminantes. De esta forma, con dos mues-
tras que se distribuyen en forma normal multivariada con iguales matrices de dispersion:

donde (wii) es la inversa de la matriz de varianzas covarianzas comun dentro de grupo (w..),
(ij=1,2,...,p). La décima de la diferencia entre vectores medios se realiza con:



142 BOLETIN DEL MUSEO NACIONAL DE HISTORIA NATURAL. CHILE

Esta cantidad puede ser usada como un cociente de varianzas (F) con py(N +N -1-p)
grados de libertad para el numerador y denominador respectivamente.

Con varias muestras p-variadas es posible generalizar la décima de hipétesis referida a
las diferencias entre vectores medios mediante la estadistica Vpk, empleando la matriz comun
dentro de grupos aij:

que puede ser usada como una X" con p(k-I) grados de libertad (Rao, 1952).

En la literatura cientifica encontramos la solucion propuesta por Pearson en 1921 basada
en el calculo del llamado coeficiente de semejanza racial (CRL). Siguiendo a Rao (1952) este
valor presenta varios inconvenientes entre los que se cuenta el supuesto de igualdad de varianzas
entre dos muestras, la existencia de grados de libertad variables para cada caracter (lo cual de
partida hace incomparables dos CRL dados), la falta de algin criterio de ponderacién asociado
con las variables métricas usadas, y ademas, no se tiene en cuenta la correlacion entre las
caracteristicas, es decir que éstas son consideradas independientes. Con diferentes tamafios
muéstrales se pueden obtener CRL distintos. En cambio, el efecto del tamafio de la muestra en
los valores D2no es muy serio y puede facilmente ser corregido, su comparabilidad no es afec-
tada pues la ponderacion de los caracteres no depende del tamafio muestral. EI hecho de que en
CRL se consideren las caracteristicas como independientes, ademas de enfrentarse con un cu-
mulo de pruebas bioldgicas, hace que su valor se incremente mas rapidamente con el nimero de
variables. EI cambio de valor no necesariamente indica un aumento en la potencia de la bateria
de variables empleadas, mientras que el comportamiento de D2es diferente, su variacion no es
apreciable si las caracteristicas agregadas son superfluas, pero si es alterado considerablemnete
es precisamente por la influencia de la nueva variable en la discriminacién. Son estos hechos
que hacen preferible el uso de D2 para la estimacién de distancias entre poblaciones (Rao,
1952).

Los valores D2 pueden ser empleados con propiedad para estimar distancias
interpoblaciones (a diferencia de CRL) y el sesgo introducido por el diferente tamafio de las
muestras es:

Esta cantidad puede ser substraida de los valores D2 excepto cuando los tamafios son
muy grandes pues la correccidn se torna trivial (Rao, 1952).

Los supuestos subyacentes asociados con la estimacidn de los valores D2 son los co-
rrientes en estadistica referidos a la estructura de los datos: 1) muestreo al azar, 2) tamafio de la
muestra y representatividad, 3) distribucion normal multivariada y 4) iguales matrices de dis-
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persion (homocedasticidad). EI primero y el segundo son restricciones dependientes del disefio
experimental, el tercero puede ser probado explorando la distribuciéon marginal de los residuos
y el cuarto a partir de la aproximacion de Box (1949).

La precision en la estimacién de distancias entre poblaciones a partir de valores D2y la
calidad de la explicacidn bioldgica depende no s6lo del cumplimiento de los axiomas y de los
supuestos estadisticos presentados, sino también de una serie de restricciones que existen res-
pecto a ladistribucion uniforme o aleatoria de un conjunto de efectos presentes en todo caracter
cuantitativo, sean de naturaleza genética o ambiental, sean dependientes del sexo y la edad,
estén asociados con la localidad o la fase temporal o sean producidos por errores durante el
registro de los datos. Por ejemplo, si el objetivo de nuestro trabajo es estimar con la mayor
precision posible diferencias temporales o espaciales, es aconsejable que el disefio experimen-
tal garantice la aleatorizacidon dé cualquier otro efecto que puede influir en la expresién de
valores medios, de varianzas y de correlaciones.

Cuando los supuestos y las restricciones expuestas se cumplen el calculo de distancias
morfométricas entre muestras puede estimar la distancia bioldgica entre poblaciones. La matriz
de valores D2entre pares de grupos y su generalizacidn para un conjunto de grupos constituye
una buena representacion de la estructura fenotipica de la poblacion en sentido espacial y tem-
poral. Si admitimos que el conjunto de efectos no genéticos (variacidn ambiental general y
especial) que influyen en la expresion de los caracteres métricos se distribuyen aleatoriamente
y que los rasgos son de herencia aditiva, entonces podemos admitir con un 80% de seguridad
que el patrén observado de interdistancias refleja la estructura genética subyacente y las rela-
ciones de parentesco mas probables. En estas condiciones, latasa de variacidn espacial y tem-
poral de los valores D2es un indice de cambio microevolutivo definido por la accion de factores
que influyen en el cambio de las frecuencias alélicas y en las frecuencias genotipicas como la
mutacion, la migracidn, la seleccion y la deriva genética.

La conexion entre valores D2calculados con variables métricas y el parentesco fue logra-
da fundamentalmente por Morton (1973a, 1973b, 1973c y 1973d), Morton y Lalouel (1973),
Morton etal. (1968,1971), Morton y Green (1972), Relethford (1980), Relethford et al. (1981)
en cuyos trabajos abundan los ejemplos de aplicacion. El llamado coeficiente de hibridez (0) es
definido como una funcion sencilla del coeficiente de parentesco (cp) de Malecoty se correlaciona
con varias medidas de distancias (isonimia, genéticay métrica). La estructura de la poblacion
puede ser estudiada mediante el empleo del modelo de aislamiento por distancia de Malecot
(1969). La aplicacion de este modelo con informacion métrica y no métrica de poblaciones
antiguas fue realizado por primera vez por Rothhammer et al. (1982) y Rothhammer et al.
(1984),y posteriormente por Cocilovo y Rothhammer (1996a), Cocilovo y Rothhammer (1996b),
Rothhammer (1994), Cocilovo y Varela (1999), Cocilovo (1995) y Varela (1997).

Sin embargo, la proporcién de variacion ambiental y genética presente en los valores D2
es un problema tanto tedrico como practico y con soluciones particulares para cada situacion.
En esta direccion, lograr una idea acerca de la heredabilidad (h2 de las variables tiene una
importancia crucial para conseguir estimaciones realistas acerca de la varianza genética asocia-
da con las mediciones y con ello obtener los parametros del modelo de Malecot que sean com-
parables en distintas situaciones (Morton, 1973d y 1975), confiriendo tal propiedad a diferentes
estructuras de poblacion que se analicen en el futuro. A pesar de esto, existe la idea de que los
valores D2representan la mejor aproximacion para ser utilizada en bioensayos de parentesco
frente a otras alternativas de distancias, Qorno por ejemplo las propuestas para atributos (Morton,

1973a).
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Recientemente se realiz6 una evaluacién de la componente ambiental de la varianza
fenotipica en poblaciones antiguas que representa un avance en la solucién del problema plan-
teado. En esta experiencia por medio del célculo de la repetibilidad (r) inspirado en Falconer
(1980) se logro estimar el limite superior de la heredabilidad para un conjunto de caracteres
métricos del crdneo en una muestra de la poblacién prehistérica de San Pedro de Atacama. Las
variables individuales presentan repetibilidades en el rango comprendido desde el 65 % al 88
%, y consideradas en conjunto por medio de una correlacion canonica se obtuvieron valores de
R2en el rango que va desde el 70 % al 93 %. Estos valores se encuentran dentro del mismo
orden de magnitud que los valores de h2 obtenidos con técnicas y muestras diferentes por
Morton et al. (1972), Da Rocha et al. (1972) y Clark (1956). A partir de este conocimiento
Varela (1997) pudo obtener estimaciones bastante aceptables del coeficiente de parentesco medio
dentro de grupo en San Pedro de Atacama posibilitando con ello completar la primera descrip-
cion de la estructura de la poblacion agroalfarera y proporcionar una hipdtesis coherente del
proceso microevolutivo operado en la zona de las cuencas intermedias del norte de Chile.

PRESENTACION DE ALGUNOS CASOS

Topologia en un espacio p-dimensional

En la Figura 1se presenta la primera topologia de poblaciones obtenida a partir de valores D2
entre un conjunto de muestras de Perd, Chile y Argentina con siete variables métricas del
esplacnocraneo* Se destaca la diferenciacion de los vectores medios y la reproduccién de la
distribucién espacial (Cocilovo, Rothhammer y Quevedo, 1987-88). Las muestras correspon-
den a distintos observadores y fueron integradas con individuos adultos de ambos sexos y dife-
rentes tipos deformatorios.

Anélisis de agrupamientos y dendrogramas

En laFigura 2 se representa un dendrograma construido con latécnica de agrupamiento UPGM
aplicada a una matriz de distancias D2con 25 variables craneométricas entre distintas muestras
del norte de Chile. El disefio experimental integra la informacion obtenida por un Gnico obser-
vador y la correccion de los datos para sexo, edad y deformacion artificial. Se destaca el aisla-
miento relativo de las muestras de Pisagua.

Modelos microevolutivos

Disponiendo de series de valores D2asociados con fases biocronoldgicas diferentes es posible
caracterizar la estructura de la poblacién mediante la estimacion de los parametros del modelo
de aislamiento de Malecot en la version de Morton-Relethford adaptada por Rothhammer et al.
(1982) (A’(l-exp(-ct)). En el cuadro 1se exponen los resultados de las experiencias realizadas
hasta el momento en el Valle de Azapa, Pisaguay San Pedro de Atacama (Chile) por Rothhammer
et al. (1982), Rothhammer et al. (1984), Cocilovo y Rothhammer (1996a y 1996b), Cocilovo
(1995) y Varela (1997> En la Figura 3 se representan las funciones correspondientes. Para el
Valle de Azapa disponemos de tres estimaciones de la tasa microevolutiva ¢ que no superan el
5 %0, en cambio dicho parametro es casi cinco y diez veces mayor en San Pedro de Atacamay
en Pisagua respectivamente. En esta Gltima localidad en un nGmero mucho menor de generacio-
nes se produjo un incremento del parentesco mayor que en las otras localidades. La consecuen-
cia puede observarse en las figuras 5y 6 en la cual se presenta la distribucion bivariada de los
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FIGURA 1: Distribucion de ocho grupos prehistoricos en base a distancias D2 1: Paucarcancha (Perd), 2:
Tiahuanaco (Bolivia), 3: San Pedro de Atacama (Chile), 4: La Isla (Jujuy), 5: Pukara de Tilcara (Jujuy),
6: Santa Rosa de Tastil (Salta), 7: Valles Calchaquies (Saltay Catamarca) y 8: Patagones de Chubut.
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FIGURA 2: Relaciones entre fases de distintas localidades del Norte de Chile. 1. San Pedro I, 2: San
Pedro Il, 3: San Pedro Ill, 4: San Pedro IV, 5: Calama (Chunchuri), 6: Morro de Arica, 7: Pisagua I, 8:
Pisagua Il, 9: Pisagua Il y 10: Pisagua IV.
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valores discriminantes canonicos de la poblacién antigua del norte de Chile. La bimodalidad es
producida por la diferenciacién de Pisagua que quiza se origin6 como una muestra no aleatoria
de la poblacion regional (efecto fundador) y evoluciond posteriormente con un modelo basado
en un aislamiento relativamente mayor al de otras subareas.

CUADRO 1: Modelos microevolutivos para distintas subareas del Area Andina Centro-Sur.

Subarea Valor A’ Valor ¢ Generaciones Intervalo
Cronoldgico

Valle de Azapa

Rasgos continuos (a) 36.82 0.0038 280 7000

Tasa de error 2.36 1.23

Rasgos continuos (b) 33.58 0.0053 280 7000

Tasa de error 25 1.48

Rasgos discretos (c) 13.85 0.00498 280 7000

Tasa de error 191 1.17

Pisagua (d) 10.764 0.046 48 1200

Tasa de error 9.151 4.497

San Pedro de Atacama (e) 5.455 0.024 49 1236

Tasa de error 2.18 1.27

Los valores D* fueron calculados con los siguientes nimeros de variables: (a) nueve
variables métricas, (b) 20 variables métricas, (c) 14 rasgos discretos, (d) 36 variables
meétricas y (e) 11 variables métricas.

TG

FIGURA 3: Modelos microevolutivos (MM) Area Andina Centro-Sur. FI, F2 y F3: Valle
de Azapa (a), (b) y (c), F4: Pisagua y F5: San Pedro de Atacama. TG: Tiempo
en generaciones
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El registro disponible para el Valle de Azapa es coherente aun con la funcién calculada
con rasgos discretos pues las tasas son semejantes. La funcion F3 difiere en el valor asintotico.
Es posible que laestructura estimada refleje acontecimientos de mayor magnitud, es decir eventos

poblacionales ocurridos en un area mucho més amplia que los registrados en Pisagua y aun en
San Pedro de Atacama.

FIGURA. 4: Distribucidn bivariada de la poblacion antigua total del norte de Chile segun las dos primeras
coordenadas discriminantes canénicas, obtenidas a partir de 16 variables métricas.

El andlisis discriminante candnico también nos permite poner en evidencia este tipo de
evento y estudiar ladistribucion de las observaciones originales. Dichatécnica fue aplicada con
datos del Norte de Chile (16 variables métricas, 10 gruposy 291 observaciones). La funcion de
densidad bivariada (para la coordenada |y para la Il) que se presenta en la Figura 4 indica que
en un determinado nivel de integracion de la informacion, la poblacién del norte de Chile puede
ser considerada como una unidad a nivel regional. En ella se concentra toda la variacion genética
existente y producida en cinco milenios de historia biologica. En las figuras 5y 6 se intentd
aumentar el grado de resolucién para destacar la localidad de Pisagua. A diferencia de las otras
muestras incluidas en este analisis (Morro de Arica, Calama, San Pedro de Atacama), la varia-
cion fenotipica de esta localidad se manifiesta concentrada en un sector restringido del rango de
distribucién de la poblacion total. La imagen de la Figura 6 se logro calculando dos funciones
de densidad bivariadas una para Pisagua y otra para el resto de las muestras.
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FIGURA 5: Distribucion bivariada de la poblacién antigua del norte de Chile para las dos primeras
coordenadas discriminantes candnicas. Se sefiala la disposicion de los valores de Pisagua, mientras
que las muestras restantes aparecen confundidas en una misma funcién de densidad.

Evaluacion final

La presente constituye sin dudas, una exposicion restringida por la experiencia personal en la
aplicacion de modelos a ia investigacion en antropologia bioldgica en un campo aun mas res-
tringido como lo es el estudio de las poblaciones antiguas del Area Centro-Sur Andina. No he
tenido en cuenta una inmensa bibliografiay tampoco las importantes contribuciones realizadas
por otros grupos de trabajo en este tema pero creo que los ejemplos bastan para realizar una
evaluacién del progreso experimentado en nuestra disciplinay para sefialar los principales pro-
blemas aun no resueltos.

El tamafio de las muestras, su representatividad y la precision de la informacién crono-
contextual asociada han sido los grandes tiranos que han restringido grandemente el desarrollo
del conocimiento sobre las propiedades bioldgicas de las poblaciones antiguas. La evaluacion
del error interobservador adquiere cada dia una importancia mayor a pesar del empleo de rasgos
estandarizados en convenciones internacionales y explicados de manera uniforme en muchos
manuales de texto. EI empleo de muestras obtenidas por distintos autores desde principios de
siglo confiere al disefio y a los resultados un nivel de incertidumbre insuperable. Tampoco,
entre distintos observadores es uniforme y constante el reconocimiento del dimorfismo sexual,
de lavariacion etariay de ladeformacidn artificial. La estandarizacidon de métodos y de técnicas
de observacion debe ser casi cotidianamente realizada en un mismo grupo de trabajo. Los su-
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FIGURA 6: Distribucidn bivariada de la poblacién antigua del norte de Chile para las dos primeras
coordenadas discriminantes canonicas. Se ha sobrealzado el perfil de esta localidad, mientras que
las muestras restantes aparecen confundidas en una misma funcién de densidad.

puestos que condicionan el empleo de técnicas estadisticas paramétricas deben ser probados
necesariamente para brindar mayor solidez a las conclusiones y generalizaciones. Esta reco-
mendacion es igualmente valida con respecto a las restricciones asociadas con la aplicacién de
cualquier modelo genético poblacional. Reconocemos las dificultades operativas que ésto
involucray confiamos en la robustez de las técnicas numéricas aplicadas pero se encuentra en
juego laconfianza en los resultados de cualquier experiencia. En una region tan amplia como el
norte de Chile y el Noroeste Argentino, con el banco de datos que actualmente manejamos, el
garantizar la distribucion uniforme o aleatoria de muchos efectos puede llegar a ser una tarea
improbay realmente desalentadora. Pero ésto debe estimular la generacion de nuevos disefios y
la participacién de especialistas en analisis estadisticos, desde luego, consultados a tiempo.

El modelo de topologia presentado en la Figura 1fue construido con datos de los méas diversos
autores que publicaron trabajos en un intervalo mayor de cincuenta afios. Se emplearon indivi-
duos adultos y se igualaron los sexos en cada muestra, pero no se controlé ningln supuesto
estadistico. EI dendrograma de la Figura 2 fue realizado con un banco de datos relevado por un
Unico observadory los valores D2fueron calculados eliminando los efectos del sexo, de la edad
y de la deformacién artificial. La matriz de interdistancias constituye un registro de mayor
precision entre localidades y fases crono-contextuales del norte de Chile, sin embargo carece de
pruebas de homogeneidad entre las matrices de dispersion.
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El modelo microevolutivo calculado para el Valle de Azapa presenta varios problemas
vinculados con la integracion del banco de datos pues Camarones 14 (la primera fase) es de
tamafio muy reducido, intervinieron en todo el registro varios observadores y no se conoce la
distribucién de la deformacion artificial. La realizacion de una reevaluacidon de la informacion
disponible con correccion de los efectos edad y sexo (F2) y un mayor nimero de variables no
cambid substancialmente la experiencia anterior (F1) ni latasa c fue muy distinta de la obtenida
con rasgos no métricos. Tampoco, en estos casos fueron controlados los supuestos de distribu-
cién normal multivariaday homocedasticidad. El modelo de Pisagua es el que integra el mayor
numero de variables métricas, fue realizado con datos corregidos para sexo, edad y deforma-
cion artificial pero tampoco posee control de los supuestos mencionados, igual que el de San
Pedro de Atacama. Si observamos la Figura 4 no hay dudas de la distribucion normal bivariada
de la poblacion del norte de Chile basada en 291 observaciones. Tampoco creemos tener pro-
blemas de heterogeneidad de matrices de dispersidn entre localidades pues cuentan con abun-
dantes grados de libertad cada una, sin embargo esto no nos habilita para suponer verdadera la
hipotesis de similar dispersion entre fases biocronoldgicas. De hecho, cualquier factor
microevolutivo podria influir alterando las varianzas y las correlaciones genéticas y fenotipicas
en el tiempo.

El supuesto de distribucidn aleatoria de los efectos no genéticos puede ser mas o menos

aceptado cuando en el modelo que se prepara se incluyen muestras contemporaneas de un con-
junto de localidades de la misma regién que vivieron bajo un mismo régimen de explotacion de
recursos, pero cuando se trabaja con muestras separadas en el tiempo y se conoce la existencia
de cambios desde el punto de vista econémico y cultural, esa restriccion se toma mas severay
no disponemos de una solucién razonable por el momento. El crecimiento y desarrollo bajo una
dieta basada exclusivamente en productos agricolas y el empleo de un determinado tipo de
deformacién artificial puede ser una fuente de una covarianza ambiental que no es tenida en
cuenta en los modelos antes presentados.
Los comentarios realizados pueden ser calificados de pesimistas pero no lo son en realidad pues
siempre confiamos en la disposicion de nuevos y mejores disefios experimentales que nos per-
mitan salvar, si no todos, al menos las principales restricciones y poner a prueba los distintos
supuestos asociados con el instrumento numérico y con el problema biolégico analizado. Nue-
vas variables, nuevos indicadores y novedosos modelos nos permitiran la adquisicion de una
informacion de mayor calidad cientifica. Por otra parte, hace veinte afios atras ni siquiera ima-
ginabamos la presente discusion de resultados. Esto de por si habla del progreso experimentado
que se advierte precisamente cuando se tratan y se evallan nuevos problemas.
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