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Ejemplo 1

• Diseño completamente al azar (DCA)
• Diseño en bloques completos al azar (DBCA)
• Diseño en bloques aumentados
• Diseño alfa-lattice
• Diseño fila-columna (Espacial)



Diseño completamente al azar (DCA)

variety yield row col

v1 25.12 4 2

v1 17.25 1 6

v1 26.42 4 1

v1 16.08 1 4

v1 22.15 1 2

v1 15.92 2 4

v2 40.25 4 4

v2 35.25 3 1

v2 31.98 4 6

v2 36.52 2 1

v2 43.32 2 5

v2 37.1 3 6

v3 18.3 2 2

v3 22.6 4 3

v3 25.9 3 5

v3 15.05 1 1

v3 11.42 3 2

v3 23.68 4 5

v4 28.55 1 5

v4 28.05 1 3

v4 33.2 2 3

v4 31.68 3 4

v4 30.32 3 3

v4 27.58 2 6

Este considera datos publicados en Mead et al. (1993, p.52) de una prueba
de rendimiento con melones. El ensayo contó con 4 variedades de melón
(variety). Cada variedad fue probada en seis parcelas de campo (6 réplicas).
La asignación de tratamientos (variedades) a unidades experimentales
(parcelas) fue completamente aleatoria. Por lo tanto, el experimento se
presentó como un diseño completamente aleatorio (DCA).



En términos generales

• Respuesta: yield

• Variable Explicatoria: variety

• Objetivo: Diferencias en el rendimiento de las variedades.

• Número de niveles en el factor variety = ?
• Número de repeticiones por nivel = ?

y𝑖𝑗 = μ + 𝐯𝐚𝐫𝐢𝐞𝐭𝐲𝒊 + εij ; 𝜀~𝑁(0, 𝜎𝑒
2)

¿Cuántos parámetros debo estimar?

𝐇𝟎: 𝛍𝟏 = 𝛍𝟐 = 𝛍𝟑 = 𝛍𝟒



Fijo o Aleatorio?

http://www.biosci.global/customer-stories-en/faq-is-it-a-fixed-or-random-
effect/?utm_source=linkedin&utm_medium=post&utm_campaign=genstat_teachnical&utm_content=is%20it%20a%20fixed%20or%20random%20effect

https://github.com/kwstat/fixedrandom/blob/master/fixedrandom.pdf

http://www.biosci.global/customer-stories-en/faq-is-it-a-fixed-or-random-effect/?utm_source=linkedin&utm_medium=post&utm_campaign=genstat_teachnical&utm_content=is%20it%20a%20fixed%20or%20random%20effect
https://github.com/kwstat/fixedrandom/blob/master/fixedrandom.pdf


• Diseño completamente al azar (DCA)
• Diseño en bloques completos al azar (DBCA)
• Diseño en bloques aumentados
• Diseño alfa-lattice
• Diseño fila-columna (Espacial)

Ejemplo 2



Diseño en bloques completos al azar (DBCA)

block cultivar yield row col

B1 C1 7.4 2 1

B1 C2 9.8 3 1

B1 C3 7.3 1 1

B1 C4 9.5 4 1

B2 C1 6.5 1 2

B2 C2 6.8 4 2

B2 C3 6.1 3 2

B2 C4 8 2 2

B3 C1 5.6 2 3

B3 C2 6.2 1 3

B3 C3 6.4 3 3

B3 C4 7.4 4 3

Este considera los datos publicados en Clewer y Scarisbrick (2001) de un
ensayo de rendimiento (t/ha) presentado como un diseño de bloques
completos al azar (3 bloques) con el cultivar (4 cultivares) como único
factor de tratamiento. Así, tenemos un total de 12 parcelas.



Hipótesis de interés

Efectos fijos:

H0: µ1= µ2= … = µt

H1: µi ≠ µj for some i, j in the set 1 … t

(i.e. hay un efecto significativo del tratamiento)

Test statistic: F or t

Efectos aleatorios:

H0: σ2g = 0

H1: σ2g > 0

(i.e. hay una variación significativa debido a los efectos aleatorios)

Test statistic: Chi-square (likelihood ratio test)



AIC = –2×logL + 2×t 

BIC = –2×logL + log(n)×t

t número de parametros estimados en el modelo

n número de observaciones

• AIC y el BIC pueden ser usados para ranquear o comparar modelos no anidados.

Goodness-of-fit statistics (Bondad de ajuste del modelo)



¿Qué sucede si no incorporo el efecto de bloque?

AIC= −2×(−17.12)+2×(5)

AIC = –2×logL + 2×t 

BIC= −2×(−7.37)+ log(12)×(7)

BIC = –2×logL + log(n)×t



Y si tómo el genotipo como aleatorio, ¿cuál es su
significancia?

• LRT (Likelihood Ratio Test)

Valor-p = 0.07599 ¿? Valor-p corregido = 0.07599/2 ≈ 0.04 



Heredabilidad

𝐇𝟐 =
𝛔𝐠
𝟐

𝛔𝐠
𝟐 + 𝛔𝐫𝐞𝐬

𝟐 /𝐫
=

𝟎. 𝟔𝟎𝟑𝟑

𝟎. 𝟔𝟎𝟑𝟑 + 𝟎. 𝟒𝟎𝟎𝟎/𝟑
= 𝟎. 𝟖𝟏𝟗



Ejemplo 3

• Diseño completamente al azar (DCA)
• Diseño en bloques completos al azar (DBCA)
• Diseño en bloques aumentados
• Diseño alfa-lattice
• Diseño fila-columna (Espacial)



gen yield block row col
st 2972 I 1 1
14 2405 I 2 1
26 2855 I 3 1
ci 2592 I 4 1
17 2572 I 5 1
wa 2608 I 6 1
22 2705 I 7 1
13 2391 I 8 1
st 3122 II 1 2
ci 3023 II 2 2
4 3018 II 3 2

15 2477 II 4 2
30 2955 II 5 2
3 3055 II 6 2

wa 2477 II 7 2
24 2783 II 8 2
st 2260 III 1 3
18 2603 III 2 3
27 2857 III 3 3
ci 2918 III 4 3
25 2825 III 5 3
28 1903 III 6 3
5 2065 III 7 3

wa 3107 III 8 3
st 3348 IV 9 1
9 2268 IV 10 1
6 2148 IV 11 1
ci 2940 IV 12 1

wa 2850 IV 13 1
20 2670 IV 14 1
11 3380 IV 15 1
23 2770 IV 16 1
st 1315 V 9 2
2 1055 V 10 2

21 1688 V 11 2
wa 1625 V 12 2
ci 1398 V 13 2
10 1293 V 14 2
8 1253 V 15 2

16 1495 V 16 2
st 3538 VI 9 3
29 2915 VI 10 3
7 3265 VI 11 3
ci 3483 VI 12 3
1 3013 VI 13 3

wa 3400 VI 14 3
12 2385 VI 15 3
19 3643 VI 16 3

Este considera los datos publicados en Peterson (1994) de un ensayo de rendimiento
presentado como un diseño aumentado. Los genotipos (gen) incluyen 3 estándares (st,
ci, wa) y 30 nuevos cultivares de interés. El ensayo se dispuso en 6 bloques (block). Los
3 estándares se prueban en cada bloque, mientras que cada entrada se prueba en solo
uno de los bloques. Por lo tanto, los bloques son "bloques incompletos".

Diseño en bloques aumentados



Ejemplo 4

• Diseño completamente al azar (DCA)
• Diseño en bloques completos al azar (DBCA)
• Diseño en bloques aumentados
• Diseño alfa-lattice
• Diseño fila-columna (Espacial)



Diseño alfa-lattice
plot rep inc.block gen yield row col

1 Rep1 B1 G11 4.1172 4 1

2 Rep1 B1 G04 4.4461 3 1

3 Rep1 B1 G05 5.8757 2 1

4 Rep1 B1 G22 4.5784 1 1

5 Rep1 B2 G21 4.654 4 2

6 Rep1 B2 G10 4.1736 3 2

7 Rep1 B2 G20 4.0141 2 2

8 Rep1 B2 G02 4.335 1 2

9 Rep1 B3 G23 4.2323 4 3

10 Rep1 B3 G14 4.7572 3 3

11 Rep1 B3 G16 4.4906 2 3

12 Rep1 B3 G18 3.9737 1 3

13 Rep1 B4 G13 4.253 4 4

14 Rep1 B4 G03 3.342 3 4

⁞ ⁞ ⁞ ⁞ ⁞ ⁞ ⁞

56 Rep3 B2 G08 3.9821 1 14

57 Rep3 B3 G17 4.3234 4 15

58 Rep3 B3 G18 4.2486 3 15

59 Rep3 B3 G04 4.396 2 15

60 Rep3 B3 G06 4.2474 1 15

61 Rep3 B4 G12 4.1746 4 16

62 Rep3 B4 G13 4.7512 3 16

63 Rep3 B4 G10 4.0875 2 16

64 Rep3 B4 G23 3.8721 1 16

65 Rep3 B5 G21 4.413 4 17

66 Rep3 B5 G22 4.2397 3 17

67 Rep3 B5 G16 4.3852 2 17

68 Rep3 B5 G24 3.5655 1 17

69 Rep3 B6 G03 2.8873 4 18

70 Rep3 B6 G05 4.1972 3 18

71 Rep3 B6 G20 3.7349 2 18

72 Rep3 B6 G07 3.6096 1 18

Este considera datos publicados en John y Williams (1995) de un ensayo de
rendimiento (t/ha) presentado como un diseño alfa. El ensayo tenía 24
genotipos (gen), 3 réplicas completas (rep) y 6 bloques incompletos
(inc.block) dentro de cada réplica. El tamaño del bloque era 4



• Diseño completamente al azar (DCA)
• Diseño en bloques completos al azar (DBCA)
• Diseño en bloques aumentados
• Diseño alfa-lattice
• Diseño fila-columna (Espacial)

Diseño fila-columna (Espacial)



Diseño fila-columna (Espacial)

Considera los datos publicados en Kempton y Fox (1997) de un ensayo de
rendimiento presentado como un diseño de fila-columna resolvible. El
ensayo tuvo 35 genotipos (gen), 2 réplicas completas (rep) con 5 filas (fila) y
7 columnas (col). Por tanto, una réplica completa se subdivide en filas y
columnas incompletas.

rep row col gen yield

Rep1 1 1 G20 3.77

Rep1 1 2 G04 3.21

Rep1 1 3 G33 4.55

Rep1 1 4 G28 4.09

Rep1 1 5 G07 5.05

Rep1 1 6 G12 4.19

Rep1 1 7 G30 3.27

Rep1 2 1 G10 3.44

Rep1 2 2 G14 4.3

Rep1 2 3 G16 NA

Rep1 2 4 G21 3.86

Rep1 2 5 G31 3.26

Rep1 2 6 G06 4.3

Rep1 2 7 G18 3.72

⁞ ⁞ ⁞ ⁞ ⁞

Rep2 3 12 G35 4.83

Rep2 3 13 G10 4.7

Rep2 3 14 G30 4.23

Rep2 4 8 G33 5.71

Rep2 4 9 G09 6.13

Rep2 4 10 G17 4.63

Rep2 4 11 G18 5.48

Rep2 4 12 G32 5.47

Rep2 4 13 G15 NA

Rep2 4 14 G02 4.16

Rep2 5 8 G01 5.22

Rep2 5 9 G27 6.16

Rep2 5 10 G16 4.2

Rep2 5 11 G29 4.66

Rep2 5 12 G14 5.54

Rep2 5 13 G28 3.81

Rep2 5 14 G22 3.6



Ejemplo 



Diseño alfa-lattice (Espacial) a gran escala

Este ejemplo considera los datos de un ensayo
experimental del equipo elite de fríjol (VEF) llevado
a cabo en el 2016 bajo un diseño alfa-lattice. El
ensayo tuvo 380 genotipos (line), 2 réplicas
completas (rep) y 18 bloques incompletos (block)
dentro de cada réplica. Este estuvo en un arreglo de
12 columnas (col) y 7 filas (row).



BLUPs vs BLUEs



BLUPs vs BLUEs

• El rango del YdHa cuando el genotipo es aleatorio es más
pequeño que cuando el genotipo es fijo debido al Shrinkage.

• El shrinkage existe en los efectos aleatorios debido a que
ellos están restringidos a los definidos por una 
distribución normal.

• Esto “empuja” los valores extremos hacia la media.

• Para efectos fijos, todos los valores son posibles 
(no supuestos acerca de los posibles valores)

• En algunos casos las clasificaciones pueden 
diferir entre BLUE y BLUP. Se ha demostrado (Searle et al., 1992) que BLUP 
maximiza la probabilidad de identificar la clasificación real de G.
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