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INTRODUCCION

La biodiversidad es un recurso genético que posibilita, entre otras, una mejor pro-
duccién agropecuaria e industrial en términos de cantidad, calidad y estabilidad a
través del mejoramiento varietal y la biotecnologia. En este recurso, Colombia es un
pais privilegiado con un 0.77% de la superficie emergida del planeta, sus fronteras
albergan alrededor del 10% de especies vivas de plantas y animales Higgins (1991).
El racional aprovechamiento de esa riqueza biologica ha motivado desarrollos mas o
menos especificos en los dominios de la evolucién, la taxonomia, la filogenética, la bio-
sistematica, y mas recientemente en la biologia molecular, Swofford y Olsen (1990).
[a estadistica, en tanto que herramienta del método cientifico, también contribuye al
estudio de la diversidad genética con métodos tanto generales como especificos. Los
métodos de clasificacién autornatica o taxonomia numeérica, Sneath y Sokal (1973),
y mas especificamente la construccién de un arbol -objeto matematico utilizado
clasicamente para representar en forma grafica distintos procesos- estan entre estos
ultimos, Barthelemy y Guenoche (1988). Este trabajo versa sobre el ajuste de un

arbol ilustrado en un caso de diversidad genética.
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Construccién de un drbol
El arbol como caso particular de una grafica es la manera clésica de represen-
tar procesos evolutivos, taxondémicos, filogenéticos y biosistemdticos. Para su cons-

truccién, una de las posibilidades comprende las siguientes etapas:

1. Seleccién, observacion y registro de las caracteristicas o descriptores a partir de

las cuales se va a estudiar las unidades taxonomicas, UT's;
2. Adopcién de una medida de semejanza entre las UT's y

3. Utilizacién de un algoritmo de aglomeracion de la UT's a partir de su grado de

semejanza.

Entre los pasos 2 y 3 de este procedimiento hay una pérdida de informacién. Por
este motivo es necesario buscar una estructura que represente mejor el valor del indice
utilizado para medir la semejanza entre las UT's; este precisamente es el objetivo del
presente trabajo.

En el otro enfoque . llamado genético, ” ... se hacen fuertes hipdtesis sobre un
modelo genético de evolucion. El principio de base de estos meétodos denominados de
parsimonia es considerar como mas probable el darbol que permite oaganizar la diver-

sidad genética de la forma mas econdmica en eventos mutacionales. ” Chacon (1993).

Metodologia
La clasificacién ascendente jerarquica -CAlJ-, Benzecri (1973) y NJTREE, Nei
(1987) son dos algoritmos de construccion de arbal que inducen respectivamente las

distancias ultramétricas y aditivas de arbol. Estas distancias son una aproximacion
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representable del valor del indice para medir la semejanza entre las UT’s!. En su
logica, estos dos algoritmos buscan en cada iteracién la pareja de UT’s mas préxima
para formar una nueva clase. La forma como se define esta proximidad es la principal
diferencia entre los algoritmos. En general el valor de la distancia entre dos UT’s sobre
el arbol difiere del valor inicial del indice, lo que se define aqui como una pérdida
de informacion; el objetivo es entonces minimizarla. Para ello se debe evaluar el
criterio -minimos cuadrados, por ejemplo - sobre todos los arboles posibles y retener
el 6ptimo. El crecimiento exponencial del mimero de arboles posibles a partir de un
nimero todavia pequefio de UT’s dificulta este procedimiento a pesar de las cada vez
menores dificultades de caleulo computacional. Se demuestra que, por ejemplo, para
10 UT’s hay mis de 2 millones de arboles posibles.

La idea puesta en practica es entonces hacer una optimizacion global conservando
la topologia del arbol producido por CAJ y NJTREE. Se ajusta la distancia sobre los
arboles mediante e] criterio de minimos cuadrad.os.

Adoptemos entonces la siguiente notacidn:

d (7, j)es el valor del indice de semejanza entre las UT’s ¢ y j;

6 (1, 7)es la distancia sobre el arbol entre las UT’s ¢ y j.

El ajuste del arbol se hace entonces minimizando:

¢=Y (d(i,4) - 6(i, )

i<y

Se trata de resolver un sisterna de tantas ecuaciones como parejas de UT’s, (({L\,)

'El fndice utilizado para medir el grado de semejanza entre dos UT's, de acuerdo a sus propiedades
matemédticas, puede ser una desviacién, una disimilaridad o uwna distancia.- La literatura reporta
muchos de estos Indices, Perrier (1982) y Chacdn (1993); su escogencia es uno de los aspectos
m cruciales en el procedimiento de construir un drbol.
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donde N es el niimero de UT's iniciales), y la longitud de las ramas como incdgnitas.
A estas 1ltimas se les impone la restriccion de que sean positivas de acuerdo con una
de las propiedades que caracterizan formalmente una distancia.

Para medir la bondad del ajuste después de la optimizacién global y comparar
resultados entre la distancia Ultrameétrica de la Clasificacion Ascendente Jerarquica

y la Distancia Aditiva de Arbol de NJTREE se ulitizan varios criterios:

I. DAM: Desviacién Absoluta Media

DAM = (1/P) Y ld(i.j) - 6(i.)]
i<j<N
2. DAMAX: Desviacién Absoluta Maxima

DAMAX = Maz i¢j<n |d(i,7) — 6 (4, 1)

3. DARM: Desviacion Absoluta Relativa Media

pary = P Eicion (i) ~ 66 5)l
d(1,7)

4. DCM: Desviacién Cuadratica Media DCM = (1/P) 3 ;< n (d(3,7) = & (i, 1))

Donde P = N(N - 1)/2, con N igual al nimero de UT’s.

Los datos experimentales

Para probar experimentalmente la idea central de este trabajo, se utilizan datos
de Verniere (1992). En su doctorado, este investigador del Centro Internacional de

Investigacion Agrondmica para el Desarrollo -CIRAD/Francia- estudiaba la Ecologia
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y la Epidemiologia de Xanthomonas Campestris pv. Esta bacteria se encuentra en la
mayor parte de zonas de produccién de agrios en el mundo y provoca dafios impor-
tantes, El objetivo de ese estudio fue investigar, entre las cepas aisladas en diversas
regiones del mundo, posibles grupos homogéneos, estudiar su relacién y eventualmente
deducir un modo de dispersion de la enfermedad desde la zona de origen,

La clasificacion actual del patotipo citri de Xanthomonas Campestris pv, se basa
sobre la naturaleza de las variedades atacadas y sobre el origen geografico. Se dis-
tinguen las razas A originaria de Asia, la raza B encontrada en Argentina y Uruguay
v la raza C propia de Brasil. Estudios recientes cuestionan esta clasificacién y dejan
bastante abierto el tema de su coformacién,

Tratando de identificar grupos homogéneos de cepas y su relacidn entre si se pro-
puso hacer varias clasificaciones, utilizando entre otras a CAJ y NIJTREE. Verniere
disponia de 47 cepas de distintos origenes geograficos y observé su respuesta frente a
56 antibidticos de 16 familias. En concreto, é] midid el didmetro de inhibicién. Sobre
el centro de una caja de Petri se depositd el antibidtico y se observé qué tanto se
acercaba al mismo la cepa. Entre mas sensible y mads resistente, deberian acercarse
menos. En principio, todas las cepas tenian la misma escala de variacidn y se las queris
clasificar en funcion de su respuesta diferencial a los antibidticos, por lo que se uti-

liz6 la Distancia Euclidiana Clésica no reducida como indice para medir su semejanza

Para el procesamiento computacional se utilizo particularmente el paquete ABCD

Guenoche (1993) escrito en BASIC.
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Tabla 1: Comparacidn de resultados del ajuste para las Distancias Ultramétrica y

Aditiva sequn distinlos criterios de evaluacidn y valor del indice de optimizacion*.

DISTANCIA ULTRAMETRICA ADITIVA DE ARBOL
o ALGORITMO CAJ NJTREE
criTERIO sin cox (sacay | s con (SA-CA)/
AJUSTE AJUSTE SA'100 AJUSTE AJUSTE SA®*100
1.DAM 13.27 | 6.17 | 535 3.87 (320 |173

2. DAMAX 62.94 28.30 | 55.0 16.10 | 16.86 | -9.00

3.DARM 0.29 0.13 55.2 0.07 0.06 14.3

4.DCM 362.38 | 65.08 | 82.0 24.07 | 16.58 | 31.00

*: En las columnas 4 y 7 SA significa sin ajustar y CA con ajuste.

En general, mediante las clasificaciones hechas se encontré coherencia entre el ori-
gen geogréfico de las cepas y su semejanza en la respuesta a los antibicticos. También
hubo consistencia entre las clases obtenidas y el conocimiento proveniente de otras
fuentes. Particularmente, las cepas provenientes de La Reunion, Rodrigues, Mauricio
y Oman formaron un grupo compacto y estable.

Para nuestro objetivo estadistico, el analisis de resultados comprende 3 etapas:

1. Para cada algoritmo y a través de los indicadores o criterios propuestos, medir
la distorsion entre la distancia sobre el arbol tal como lo producen los algoritmos

normalmente -o sin ajustar- y la disiancia sobre €l drbol ajustado con base en la
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optimizacion global, ambas con respecto al valor inicial que da el indice utilizado

para medir la semejanza entre UT’s.

2. Para cada criterio y algoritmo cuantificar en porcentaje la diferencia entre e
valor con y sin ajuste con respecto al valor sin ajuste -columnas 4 y 7 de Ia

tabla 1-,
3. Comparar los resultados sobre los dos algoritmos.

Discusién, conclusiones y recomendaciones

Con respecto al objetivo biolégico. La teoria de la evolucidn plantea la adaptacién
al medic ambiente como uno de los mecanismos de respuesta de los seres vivos ante
fenémenos migratorios por ejemplo. La asociacién entre el origen geogréfico y las
cepas y su respuesta a los antibidticos -igual origen implica similar respuesta- es
entonces consiste con esta teoria general. En términos practicos implica que pam
combatir ]a enfermedad habra que considerar el origen geografico de la cepa como
parte del tratamiento diferencial a aplicar.

Con respecto al objetivo estadistico. El arbol producido normalmente por NJTREE
representa mejor la distancia inicial: el valor de todos los indicadores sin ajuste siem-
pre es inferior a aquellos de la CAJ. En la distancia ultrameétrica de la CAJ es sus-
tancial la mejora en el ajuste sobre todos los indicadores. La mejora en el ajusie
es inferior a la distancia aditiva de Arbol de NJTREE, esto debido a su menor diz-
torsion inicial. Ajustado o no, este algoritmo produce un drbol que deforma menos
la semejanza entre dos UT's .

En cuanto a la lectura del arbol, esta es mds facil en la CAJ y también mais

pertinente en un objetivo de clasificacién. En el caso de NJTREE Chacon (1993)
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muestra que este algoritmo es mas adecuado en una dptica filogenética: una pareja
de UT’s para formar una clase debe estar proximay ademas cada uno de sus elementos
alejados de los demas.

La generalidad de los resaltados de este trabajo -obtenidos aqui con unos datos
particulares- habra que buscarla con investigacion tedrica. Se abre asi una ventana
para explorar una idea que mejora la aproximacién del mundo real mediante su abs-
traccidén por medio de un arbol.
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