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El análisis estadístico de múltiples variables agronómicas es esencial para obtener una 

comprensión completa y precisa de los rasgos estudiados. Al considerar de manera inte-

grada las diferentes variables, podemos tomar decisiones fundamentadas y efectivas en 

el ámbito agrícola, maximizando los resultados y el potencial de mejora genética en las 

plantas. Sin embargo, en los trabajos de investigación se suele limitar el análisis a una 

sola variable, utilizando métodos univariados simples, como el análisis de varianza y las 

pruebas de promedio para comparar las medias de cada tratamiento. Esto implica una 

pérdida de información valiosa y no permite apreciar las interdependencias entre las va-

riables y tratamientos. Por el contrario, el análisis multivariado permite explorar de ma-

nera exhaustiva la variabilidad fenotípica y las relaciones entre las variables de estudio1. 

Por tanto, analizar un conjunto de múltiples variables, facilita la interpretación, toma de 

decisiones y una mejor comprensión de los factores que influyen en los resultados de un 

trabajo de investigación. 

 

MGIDI (Multitrait Genotype-Ideotype Distance Index) un método estadístico relativa-

mente nuevo que se utiliza para evaluar la distancia entre un genotipo y un ideotipo. Se 

define un ideotipo como una planta hipotética que presenta la combinación ideal de ca-

racterísticas fenotípicas para un ambiente o uso específico en un programa de mejora-

miento genético de plantas. Esta metodología estadística se puede aplicar para identificar 

o seleccionar genotipos que se acerquen al ideotipo y que tengan características potencia-

les que puedan ser aprovechadas a través de un proceso de mejoramiento de plantas2-5. 

En general, el MGIDI es una herramienta útil para la selección de genotipos ideales dentro 

de un programa de fitomejoramiento. Además, es un método relativamente fácil de ana-

lizar e interpretar6, y se puede obtener resultados con el apoyo del paquete estadístico 

METAN7, la cual fue desarrollado en la plataforma de software libre R8. 

Los genotipos seleccionados se representan mediante puntos de color rojo en la Figura 

1a, mientras que el círculo de color rojo representa el punto de corte determinado por la 

presión de selección (~25 %). Sin embargo, este último dato puede ser determinada según 

el criterio y propósito de cada investigador. Los puntos fuertes y débiles se observan como 
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la proporción de cada factor en el índice MGIDI (Figura 1b). Esto implica que cuanto 

menor sea la proporción explicada por un factor (más cercano al borde externo), más 

cerca estarán los rasgos de ese factor del tratamiento "ideal". El círculo discontinuo de 

color negro en el centro muestra el valor teórico que se obtendría si todos los factores 

hubiesen contribuido de manera uniforme. Finalmente, la Figura 1c complementa esta 

metodología al visualizar la relación entre los genotipos, las variables de respuesta, la 

distribución de grupos y la contribución de cada característica fenotípica. 

 

Figura 1 Selección de genotipos en orden ascendente basada en el índice MGIDI (a), puntos fuer-

tes y débiles de los genotipos (b), y biplot de análisis de componentes principales de los caracteres 

estudiados (c). 

 

 

En el análisis multivariado de datos agronómicos, el uso de metodologías estadísticas 

eficientes, como el índice MGIDI, proporciona una comprensión más profunda de las 

relaciones entre variables y tratamientos, lo que permite una selección más precisa de 

genotipos ideales. En consecuencia, al aprovechar las características potenciales de los 

genotipos seleccionados, esta metodología estadística conduce a avances significativos 

en la investigación agronómica y específicamente en el mejoramiento genético de plantas, 

lo que permite tomar decisiones informadas sobre la selección y el desarrollo de nuevas 

variedades de plantas con características mejoradas. 
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