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F-statistics: ƒ3, ƒ4, qpWave y qpAdm



▪ Analizar patrones de variación genética a 

nivel genómico, intra y entre poblaciones.

▪ Estudiar los procesos evolutivos involucrados 

en estos patrones

▪ Bases de datos con múltiples variantes 

(array o secuenciación genómica).

▪ Enfocado en variación (variantes  con 

frecuencia >= 1%)

Genómica de poblaciones

https://doi.org/10.1038/nature15393



Datos genómicos

AGCTGCTAGCTACGTACGAT

CGCTAGCTAGCTACGTGCAT

GTAGCTCTAGCTAGCTGCTA

GTGTAGCTAGCCTAGCTGCT

AGCTAGCTAGCTAGCTAGCT

AGCTAGCTAGCTACGCAGGC

TAGCTAGCTAGCTAGCTAGC

TAGCTAGCTAGCTAGCTAGC

TAGTCGATCGATCGTACGTAC

GTAGCTAGCTAGCTAGCTGT

ACGTGCTAGCTGATCGATCG

TAGCTAGCTAGCTAGCTGTC

GTGTGATCGTAGCTGATGTG

TGATCACACACTGTGTGTGTA

GCTAGCTGCATGCTAGCTAG

CTAGCTAGCTAGCTGACTAG

CTAGCTAGTCGATCGTAGCT

AGCTGCTAGCTACGTACGAT

CGCTAGCTAGCTACGTGCAT

GTAGCTCTAGCTAGCTGCTA

GTGTAGCTAGCCTAGCTGCT

AGCTAGCTAGCTAGCTAGCT

AGCTAGCTAGCTACGCAGGC

TAGCTAGCTAGCTAGCTAGC

TAGCTAGCTAGCTAGCTAGC

TAGTCGATCGATCGTACGTAC

GTAGCTAGCTAGCTAGCTGT

ACGTGCTAGCTGATCGATCG

TAGCTAGCTAGCTAGCTGTC

GTGTGATCGTAGCTGATGTG

TGATCACACACTGTGTGTGTA

GCTAGCTGCATGCTAGCTAG

CTAGCTAGCTAGCTGACTAG

CTAGCTAGTCGATCGTAGCT

ARRAY SECUENCIACION GENOMICA
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Aproximaciones en Genómica de 
Poblaciones

Estructura poblacional: diferencias en frecuencias 

alélicas o haplotípicas entre distintos grupos o 

poblaciones en una especie

6https://doi.org/10.1038/nature07331
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Estructura poblacional

✦ Barreras al flujo génico (geográficas, culturales, etc) 

conducirán a variaciones en frecuencias alélicas 

entre grupos. 

✦ Diversos análisis, la mayoría basados en técnicas de 

agrupamiento o clustering = agrupar objetos según 

similitud (en este caso, genética).

✦ No es fijo, ni temporal ni geográficamente. Puede 

variar según nuestra escala de análisis. 



▪ Deriva genética compartida ~ historia evolutiva compartida

▪ Estadísticos basados en correlaciones de frecuencias alélicas entre 

poblaciones (2, 3 o 4)

▪ Variadas aplicaciones e interpretaciones

o Evaluar relación genética entre poblaciones (2, 3, 4 o más)

o Evaluar mestizaje genético (fuentes/origen y proporciones)

o Modelar relación entre poblaciones (gráficos de mestizaje)

Filogenias Admixture/Mestizaje
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Estadísticos F: patrones de deriva genética 

compartida entre poblaciones
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Estadísticos F: patrones de deriva genética 

compartida entre poblaciones

Estadísticos basados en correlaciones de frecuencias alélicas entre poblaciones (2, 3 o 4)

p0: frecuencia de un alelo en población ancestral

p1: frecuencia en Población 1

p2: frecuencia en Población 2

La deriva genética es independiente en ambas ramas

Por lo tanto, la covarianza es cero
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Estadísticos F: patrones de deriva genética 

compartida entre poblaciones

Estadísticos basados en correlaciones de frecuencias alélicas entre poblaciones (2, 3 o 4)

p0: frecuencia de un alelo en población ancestral

p1: frecuencia en Población 1

p2: frecuencia en Población 2

La deriva genética es independiente en ambas ramas

Por lo tanto, la covarianza es cero. 

¿Qué ocurre con rama compartida?

p0-p1 = a + b

p0-p2 = a +c

p1-p2 = a

La covarianza estará dada por la 

suma del largo de las ramas 

compartidas (e.g., a entre P1 y P2)  
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Estadísticos F: patrones de deriva genética 

compartida entre poblaciones

Estadísticos basados en correlaciones de frecuencias alélicas entre poblaciones (2, 3 o 4)

Matriz de covarianza de árbol



Métodos más comunes:

✦ ƒ3 

✦ ƒ4 o D-statistic (o ABBA/BABA)

✦ qpWave – qpAdm

✦ qpGraph
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Estadísticos F: patrones de deriva genética 

compartida entre poblaciones



ƒ3

admix

outgroup

✦ C grupo target, A y B posibles fuentes de 

mestizaje (no directo)

✦ Valores positivos: no hay evidencias de mestizaje 

✦ Valores negativos: evidencia de mestizaje 

✦ B es outgroup a A y C

✦ Sólo valores positivos

✦ Deriva genética compartida entre A y C desde 

separación de B
13

Li and Akey, 2019
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Visualización e interpretación (outgroup-ƒ3)

YorubaCB13 X

7,400 años, Cova 

Bonica, Vallirana 

(Barcelona)

(A) Shared genetic drift between CB13 and present-day Western Eurasian

populations. (B) Top 40 populations/individuals (modern and ancient) showing the

highest genetic drift with CB13. Olalde et al., 2015



ƒ4 o D-statistics
✦ D-statistic o test de 4 poblaciones o ABBA-BABA.

✦ Cuatro poblaciones.

✦ Requiere el uso de dos poblaciones hermanas, una con 

introgresión/mestizaje y un outgroup.

✦ Originalmente diseñado para evaluar introgresión de Neanderthal en 

poblaciones humanas (Reich et al., 2010; Durand et al., 2011)
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✦ Razón entre ABBA/BABA

✦ Y está igualmente relacionada a X y W

✦ X o W tienen flujo génico de Y

Valores ++ = flujo génico entre W e Y

Valores -- = flujo génico entre X e Y W X Y Z
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ƒ4 o D-statistics



W X Y Z

¿Qué poblaciones actuales presentan 

evidencias de mestizaje con Neanderthal?
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ƒ4 o D-statistics



Max-Plack. @Ilan Gronau

Dstat(África, NonAfrica; Neanderthal; Chimpancé)

D ~ 0 = no hay evidencias de mestizaje, 

poblaciones de África y fuera de África están 

igualmente relacionadas a Neanderthal

D << 0 = poblaciones fuera de África presentan 

evidencias de mestizaje con Neanderthal

D >> 0 = poblaciones en África presentan 

evidencias de mestizaje
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Genetic Structure in Iberian Hunter-Gatherers

https://doi.org/10.1016/j.cub.2019.02.006

https://doi.org/10.1038/nature12736 

https://doi.org/10.1016/j.cub.2019.02.006
https://doi.org/10.1038/nature12736


Estadísticos F

✦ Valor estadístico (ƒ3 o ƒ4)

✦ Z-score: medida en términos de desviaciones estándares del promedio

✦ Z-score ~ 0: no hay diferencias con promedio

✦ Z-score >= abs(2) o abs(3): valores significativos

21
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qpWave y qpAdm

✦ qpWave: Estimar el número mínimo de eventos de mezcla en una(s) 

población objetivo.

✦ qpAdm: Estimar la proporción de mestizaje de cada fuente.

✦ En ambos casos, estamos integrando f2, f3 y f4 de las distintas 

poblaciones o grupos analizados.

✦ Requerido:

o Target/Objetivo

o Posibles fuentes de mestizaje

o Set de “right populations” o ”outgroups” → contribuyen a 

diferenciar a las posibles fuentes de mestizaje

“left populations”
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“left and right populations” → por su posición en el f4:

f4(target, source; r1,r2)

target y source: left populations

r1 y r2: right populations. Esta lista debe ser mayor a “left” y las 

poblaciones tienen que estar diferencialmente relacionadas a las 

potenciales fuentes (source populations) 

qpWave y qpAdm
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ADMIXTOOLS2
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