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su evolución radican fundamentalmente en la formación y capacitación de los trabajadores,
tanto previa a su incorporación a la empresa como posterior, en los avances organizativos,
y en la innovación tecnológica desarrollada o asimilada por la empresa. En este trabajo se
analiza estad́ısticamente la productividad de las empresas españolas, considerando algunos
posibles factores explicativos de carácter general como la localización geográfica, el sector
en el que desarrolla su actividad, y el tamaño de la empresa entre otros factores.
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cambiabilidad

Carleos Artime, Carlos Enrique; Corral Blanco, Norberto; Mart́ınez Camblor, Pablo
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El método más usado para la contrastación no paramétrica de la igualdad de dos o más
pruebas diagnósticas es la contrastación de la igualdad de dos o más curvas caracteŕısti-
cas de operación en recepción (COR). Los métodos no paramétricos son especialmente
interesantes, dada la variedad de distribuciones con que se enfrentan los investigadores.
Los estad́ısticos no paramétricos presentados con anterioridad requieren el cumplimiento
de una oscura hipótesis de simetŕıa (intercambiabilidad) en la distribución conjunta de las
medidas diagnósticas. Se discute aqúı un enfoque para abordar el contraste sin necesidad
de recurrir a la hipótesis de intercambiabilidad, y se presentan estad́ısticos casi tan po-
tentes como los anteriores bajo intercambiabilidad, y más potentes en condiciones de no
intercambiabilidad.
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Global Testing es un algoritmo estad́ıstico para comprobar la asociación de variables
a un factor o condición de respuesta en un conjunto de muestras. Se utiliza en estudios
genómicos con microarrays para determinar si el perfil de expresión génica de un grupo
de genes está significativamente asociado a un factor o condición cĺınica de interés. Los
grupos de genes, de cualquier tamaño, son elegidos a priori según patrones, anotaciones o
criterios conocidos. Se basa en modelos lineales generalizados que usan funciones enlace
cuya elección depende de la naturaleza de la respuesta cĺınica objeto del estudio. En este
trabajo presentamos un análisis de los parámetros del algoritmo y lo aplicamos de modo
concreto a un conjunto de datos de 31 microarrays de pacientes con Leucemia Linfática
Crónica (CLL) sobre varias condiciones cĺınicas de interés: método de procesamiento de la
muestra, procedencia (médula ósea o sangre periférica), pérdida de parte del cromosoma
13, pronóstico.
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