
El modelo SpATS para el análisis espacial de 
ensayos de campo es rápido y efectivo

Introducción Los programas de mejoramiento de cultivos tienen como objetivo hallar genotipos con mejores características. Los genotipos son

evaluados en ensayos a campo y su desempeño suele verse afectado por la presencia de variabilidad espacial. Modelar esta variabilidad es esencial para seleccionar
los mejores genotipos de manera eficiente. El método estándar se basa en un modelo lineal mixto (MLM) que resulta muy laborioso [1]. Recientemente, se propuso
un nuevo método llamado Spatial Analysis of field Trials with Splines (SpATS) [2] también basado en MLM, que resulta más simple y tiene un desempeño similar al
del método estándar en ensayos de sorgo parcialmente replicados [3]. En este estudio se compararon los modelos estándar y SpATS en diferentes escenarios, tales
como distintos cultivos, tamaño de ensayos y diseños experimentales.

Materiales
➢ 14 ensayos de porotos mung y 17 de garbanzo; 90-1128 parcelas; 30-768 genotipos; diseños completamente y parcialmente replicados. Período 2008-2019.
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El MLM siguiendo el método estándar es
𝒚 = 𝑿𝝉 + 𝒁𝑔𝒈 + 𝒁𝑢𝒖 + 𝝃 + 𝒆

• Estructura de variancia separable en procesos autorregresivos en
sentido de las filas y columnas del ensayo.

• Efectos fijos y aleatorios para modelar las distintas tendencias
espaciales.

• Obtención del mejor modelo espacial mediante un proceso de
ajuste multi-etápico basado en gráficos de residuos y pruebas
formales.

• Pueden obtenerse distintos modelos para distintos ensayos.

• Costo: Licencia de software (ASReml-R)[4].
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Fig. 1. Variogramas muestrales para rendimiento en grano en ensayo de garbanzo en Hermitage,
Australia. En cada paso el investigador ajusta un efecto (fijo o aleatorio) dependiendo de las
tendencias que observe en los residuos y el resultado de las pruebas formales.

Varios pasos para obtener el mejor modelo para un ensayo individual (ejemplo)

Conclusiones
• SpATS demostró tener resultados consistentes con los del modelo Estándar en diversos

escenarios (Fig.3a). No hubo diferencias respecto al diseño ni tamaño de ensayo.
• Más flexible. La correlación de Spearman para ensayos de garbanzo no fue tan fuerte

como en los ensayos de poroto mung (Fig. 3b) debido a tendencias más complejas en
estos que SpATS modeló de manera más precisa que el modelo Estándar.

• Mejor aprovechamiento del tiempo. Se obtiene un modelo general en cuestión de
segundos dado que sólo se elige el número de nodos.

• El proceso de modelado en un único paso no es subjetivo. La superficie espacial
ajustada es suficientemente flexible para modelar cualquier tendencia espacial sin
importar su naturaleza y la penalización es automática.

• El paquete de R, SpATS, es de acceso gratuito mientras que la licencia de la
metodología estándar (ASReml-R [4]) es costosa.

• Todos pueden usar SpATS. No se necesita un alto grado de conocimiento sobre MLM
para ajustar el modelo y obtener las predicciones.

Más investigación para el modelo SpATS… 
• Aplicación en el análisis de datos de ensayos en ambientes múltiples

(MET) para comprender la interacción Genotipo-Ambiente.

• Incorporación de información genética disponible (e.g. pedigrí).
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Número de parámetros de la superficie espacial ajustada y penalización
• Bajo la parametrización PS-ANOVA, 𝒔 = vec 𝒔𝑘 𝑘 = 1,… , 5.

• Los parámetros de suavizado ajustan el grado de suavizado y son estimados vía REML [7];

𝜆𝑠𝑘 = 𝜎𝑒
2/𝜎𝑠𝑘

2 = variancia residual / k-ésima variancia espacial

o Tendencias espaciales complejas (𝜎𝑠𝑘
2 → ∞), 𝜆𝑠𝑘 → 0 ⇒ baja penalización ⇒más parámetros.

o Tendencias espaciales suaves (𝜎𝑠𝑘
2 → 0), 𝜆𝑠𝑘 → ∞⇒ alta penalización ⇒ menos parámetros.

• El grado de flexibilidad de la función de suavizado depende del número de nodos, el cual
depende del número de filas y columnas del ensayo;

o Si el número de nodos > requerido ⇒ 𝜆𝑠𝑘 previenen el sobre ajuste.

o Si el número de nodos < requerido ⇒ 𝜆𝑠𝑘 no proveen flexibilidad extra.

• Es preferible elegir un número de nodos que exceda la cantidad requerida para darle a la
función la flexibilidad necesaria [8]. Esto no genera mayor carga computacional para el
análisis de ensayos de campo.

El MLM siguiendo el nuevo método es
𝒚 = 𝑿𝜷 + 𝑿𝑠𝜷𝑠 + 𝒁𝑠𝒔 + 𝒁𝑔𝒈+ 𝒁𝑢𝒖 + 𝒆

• Función de suavizado penalizada bajo la
parametrización PS-ANOVA [5],
descomponiendo los efectos espaciales 𝒔 en
cinco componentes espaciales mutuamente
independientes.

• Los parámetros de suavizado ajustan
automáticamente el grado de penalización.

• Sólo se considerará distinto número de
nodos para ajustar la superficie espacial.

• Obtención del modelo en un único paso.

• Modelo general para todos los ensayos.

• Paquete de R gratuito (SpATS) [6].

Superficie espacial ajustada
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Datos observados             Valores ajustados      Superficie espacial ajustada       Residuos
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Fig. 2. Áreas de mayor rendimiento en el medio y menor rendimiento en los lados del ensayo debido a tendencias espaciales
(datos observados). Los valores ajustados son precisos debido a la eficiencia del ajuste de la superficie espacial. No pueden
identificarse tendencias sin modelar en los residuos.

Término Descripción Matriz de diseño

𝝉 Media general y efectos fijos adicionales 𝑿

𝒈 Efectos aleatorios de genotipo; ~𝑵(𝟎, 𝑮) 𝒁𝑔

𝒖 Otros efectos aleatorios (ej., fila o columna); ~𝑵(𝟎,𝑼) 𝒁𝑢
𝝃 Errores correlacionados; ~𝑵(𝟎, 𝑹) −

𝒆 Errores independientes; ~𝑵(𝟎, 𝜎𝑒
2𝑰) −

Resultados

Fig 3. (a) La heredabilidad calculada fue prácticamente la misma (los puntos están muy cerca de la línea de
identidad) para ambos cultivos (verde, poroto mung; naranja, garbanzo), reflejando consistencia en la precisión
de los ensayos. (b) La correlación entre rankings de predicciones de efectos genotípicos de ambos modelos varió
entre 0.93 y 0.99 (para ambos cultivos), mostrando un fuerte acuerdo en el ranking de predicciones.
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