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|. INTRODUCCION

El maiz es la especie cultivada mas importante en México debido al impacto
social que tiene, asi como por su superficie sembrada. En el 2009 se sembraron
7.7 millones de hectareas de maiz para grano, de las cuales solo se cosecharon
6.2 con un rendimiento medio de 3.24 t ha® y una produccién total de 20.1
millones de toneladas (SAGARPA, 2009). Pero adn asi no somos

autosuficientes, razon por la cual se requiere tener mayor produccion.

La posibilidad de incrementar la superficie dedicada a este cultivo es casi
nula, asi que la mejor opcion es aumentar la productividad mediante el uso
eficiente de los recursos disponibles; entre ellos el material genético mejorado
ofrece una de las mejore opciones para lograr este proposito (Garcia et al.,

2002).

Actualmente el aumento del rendimiento en maiz es gracias al uso de
semilla mejorada, por esta razén los productores optan por sembrar semilla
hibrida principalmente para satisfacer la gran demanda de grano en el mercado.
Debido al debilitamiento de los programas nacionales de investigacion para
satisfacer la demanda de semilla mejorada, crecen las empresas privadas
trasnacionales como lo es PIONEER, que busca generar hibridos que rednan

las caracteristicas deseables.



En la presente década el enfoque principal del mejoramiento genético de
maiz en el sector oficial ha sido hacia la produccién de hibridos simples,
buscando el aprovechamiento de la maxima expresion de heterosis en los
mismos para tratar de compensar con mayor rendimiento el diferencial de

precios entre el maiz nacional y el importado (Alfaro y Segovia, 2007).

Bejarano (2003) indico que el rendimiento de maiz se podria incrementar
utilizando hibridos simples mediante el desarrollo de lineas endogamicas mas
vigorosas y productivas. No obstante, se debe tener en cuenta que la
produccion de semilla hibrida es mas costosa que la multiplicacion de la linea
pura o de cultivares de polinizacion abierta. Por lo tanto, el comportamiento de
un hibrido debe ser lo suficientemente superior al de otros tipos de cultivares
disponibles del cultivo, para que justifique el costo de produccion de la semilla
hibrida (Ferh, 1993). En consecuencia, el objetivo principal del programa es
desarrollar hibridos simples de maiz con caracteristicas agronémicas superiores
seleccionando el hibrido simple méas rendidor y estable a través de los

ambientes evaluados.

El comportamiento de cruzamientos de prueba depende de la habilidad
combinatoria general asociada a efectos aditivos y de la habilidad combinatoria
especifica que depende de diferencias en frecuencias génicas para alelos con
dominancia parcial a completa entre el material probado y los probadores

(Nestares et al., 1999).



Es necesario tener varios tipos de probadores bien definidos para poder
separar nuevas lineas en diferentes grupos heteréticos y tener una buena

manipulacion en formacion de hibridos més eficientes (Vasal et al., 1994).

La empresa PIONEER en su programa de mejoramiento de maiz para el
noroeste del pais, particularmente para el estado de Sinaloa, cuenta con un
grupo importante de lineas que pueden ser usadas en la formacion de nuevos

hibridos.

El presente estudio tiene la finalidad de evaluar una serie de hibridos
simples de la empresa PIONEER producto de las cruzas de lineas de reciente
identificacion con probadores complementarios (del grupo heterético opuesto),
para estimar su potencial de rendimiento y el valor genético de los progenitores

gue participan, persiguiendo los siguientes objetivos.



OBJETIVO GENERAL

Determinar las cruzas de prueba con mayor potencial agronémico,
asi como el ambiente y el probador con mayo poder de discriminacion entre

lineas.

OBJETIVOS ESPECIFICOS

1) Evaluacion de 144 cruzas de prueba de maiz en 10 ambientes de interés
en Sinaloa, para seleccionar los de mayor potencial agronémico y

estables apoyandonos con el modelo SREG.

2) Clasificar los ambientes de evaluacion por su capacidad de discriminar
genotipos y descubrir que ambientes son los mas representativos en

Sinaloa.

3) Estimar el valor genético de las lineas en base a su ACG e identificar

probadores con mayor poder de discriminacion.



HIPOTESIS

a) La evaluacion de los hibridos en varios ambientes, proporcionara
informacion que permita la identificacion de los hibridos y progenitores

potenciales y estables.

b) El efecto de los probadores permitira la identificacion de lineas que

serviran para formar hibridos.

c) Algun ambiente de prueba tendra mas poder de discriminacion con
respecto a los demas, incluso pudiera haber ambientes que no

pertenezcan al mismo mega-ambiente.



ll. REVISION DE LITERATURA

Progenitores de Hibridos

Un objetivo importante de los programas de mejoramiento de maiz es el
desarrollo y el uso de lineas puras (Dhliwayo et al., 2009). Su formacion, no es
Gnicamente para crear hibridos sino que también para implantar nuevas fuentes
de germoplasma que tengan una mayor utilidad. Hay algunos aspectos que
deben poseer estas fuentes de germoplasma tales como tolerancia a endocria,
buena aptitud combinatoria (AC), valioso comportamiento en cruzamientos con
materiales de grupo heterético opuesto y caracteristicas agrondmicas

deseables (Vasal et al., 1994).

Generalmente la formacion de este germoplasma por medio de la
autofecundacion es un proceso facil de realizar; sin embargo, cuando su

ndmero es grande, su evaluacion es un problema critico (Vergara et al., 2005).

El mejoramiento de lineas es un proceso sistematico en el que se
involucran diferentes y nuevas metodologias de seleccion, mediante las cuales
se descartan algunas lineas en las primeras etapas de seleccién con base a su
apariencia fenotipica, y mas tarde por su aptitud combinatoria como resultado

de pruebas tempranas (Vergara et al., 2003).



Garcia et al., (2002) sugiere de gue las evaluaciones de lineas per se y
las pruebas de mestizos se hagan simultdneamente para seleccionar con mayor

precision las lineas prometedoras.

Aptitud Combinatoria (AC)

El valor de cualquier poblacion depende de su potencial por si mismo y
su capacidad de combinar en los cruzamientos. El analisis de aptitud
combinatoria permite la eleccion de los padres en la poblacién, asi como para
su inclusién en los programas de mejoramiento, ya que pueden contribuir con

alelos superior en las nuevas poblaciones (Vacaro et al., 2002).

El concepto de aptitud combinatoria es importante en el disefio de los
programas de fitomejoramiento. Es especialmente util en los procedimientos de
prueba, donde se desea estudiar y comparar el rendimiento de las lineas en

combinaciones hibridas (Panhwar et al., 2008).

La aptitud combinatoria o la productividad en los cruzamientos se define
como la capacidad de los padres o cultivares de combinar entre si durante el
proceso de hibridacion por lo que los genes favorables/caracteres se transmiten

a sus descendientes (Panhwar et al., 2008).



Hay dos tipos de aptitud combinatoria, general (ACG) y especifica (ACE),
han sido reconocidos en la genética cuantitativa. La primera se define como el
rendimiento promedio de una linea en una serie de cruzas, mientras que la
segunda se define como la desviacion en el desempefio de los hibridos de la
productividad esperada basada en la rentabilidad media de las lineas afectadas

en la combinacién hibrida (Panhwar et al., 2008)

La ACE indica los efectos de genes de tipo no-aditivo (dominancia y/o
epistasis). La variacidn genética no aditiva puede ser explotada con éxito para
el desarrollo de hibridos (Okoh et al., 2007). Cuando la ACG es mas importante
gue la ACE indica alta varianza aditiva, lo que sugiere el proceso genético por

seleccion. (Imran et al., 2004).

Viana y Matta (2003) mencionan que los efectos de ACG permiten la
identificacion de los padres superiores, que se utilizaran dentro del programa de

mejoramiento.

Sierra et al., (2000) y Welcker et al., (2005) sefialan que es necesario
discriminar lineas en base a su buena ACG y ACE y a su comportamiento per
se desde el punto de vista de su rendimiento, adaptacién y produccion de

semilla.



Probador

La definicion de un buen probador depende del objetivo del programa de
mejoramiento. En programas de desarrollo de lineas es la que clasifica
correctamente y discrimina el potencial relativo de las lineas en las cruzas

(Rissi y Hallauer 1991).

La eleccion de probadores apropiados es un tema complejo en el
mejoramiento genético de cultivos debido al tipo de herencia de los caracteres
en estudio y a las interacciones entre genotipos y ambientes (De la Cruz et al.,

2008).

Allison y Curnow (1966) mencionan que el mejor probador es el que
contiene todos los genes recesivos para el caracter de interés. Mientras que
Rissi y Hallauer (1991) clasifican y comparan de la siguiente manera:
probadores de estrecha o amplia base genética, probadores que estan
relacionados o no a las lineas que se evallan, los probadores que tienen una
alta o una baja frecuencia de alelos favorables, y probadores que tienen ya sea

alto o bajo rendimiento per se.

Mendoza et al.,, (2000), menciona que con el uso de diferentes
probadores se obtiene la maxima informacion, logrando seleccionar el

germoplasma deseado y cultivares comerciales a corto plazo (hibridos).
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El desarrollo de estos materiales es importante en las diferentes etapas
de formacién de lineas, ya que el proposito principal es identificar con éxito las

lineas no relacionadas con el (Vasal et al., 1994).

El uso de probadores y la evaluacién per se de lineas representa una
estrategia metodologica alternativa en la seleccion de lineas para formar
hibridos, ya que permite dirigir de manera eficiente los cruzamientos de las
lineas y asi lograr las mejores combinaciones hibridas (Vasal et al., 1994; Sierra

et al., 2004).

Los mejoradores necesitan mas informacion sobre la seleccion de
probadores para identificar lineas y de métodos mas faciles de usar para
estudiar la aptitud combinatoria general y especifica de los genotipos (Narro et

al., 2003).

Linea x Probador

Griffing (1956) establecié cuatro métodos de disefios dialelicos para
estimar la aptitud combinatoria general y especifica de las lineas, los cuales son
adecuados cuando el nimero de progenitores es reducido, pero cuando este se
incrementa el procedimiento es mas dificil. Para solucionar lo anterior, se
propuso el método de mestizos, el cual utiliza una amplia base de genotipos

usando un probador para determinar la aptitud combinatoria general de las

10



lineas. Mientras que, el analisis lineas x probador, es una extension del método
anterior, en el cual varios probadores son utlizados, proporcionando
informacion de ACG y ACE, y ademas estima varios tipos de efectos génicos

(Singh y Chaudhary 1985).

El disefio de apareamiento linea x probador, sugerido por Kempthorne
(1957) ha sido ampliamente utilizado para aparear plantas de polinizacion
cruzada y autogamas, el método permite identificar a los mejores padres y las
mejores cruzas, también estima la aptitud combinatoria de los genotipos.

(Ahmed et al., 2003, Kempthorne, 1957).

Vergara et al., (2005) utilizo el analisis Linea x Probador para examinar la
aptitud combinatoria general (ACG) y especifica (ACE) entre veinte lineas de
maiz del CIMMYT y seis lineas del IMM usadas como probadores, de las cuales
se observaron importantes combinaciones heteréticas entre las cruzas,

determinando su uso en un programa de hibridacién.

Owolade (2006) incluyo en su estudio cuatro variedades del Instituto
Internacional de Agricultura Tropical (IITA) utilizados como lineas y siete
variedades criollas utilizadas como probadores con varios niveles de resistencia
a Colletotrichum gloeosporioides f. sp. Manihotis, se cruzaron en un disefio de
apareamiento Linea x Probador para determinar la ACG, ACE y seleccionar los
mejores padres y sus capacidades relativas de herencia para la resistencia a

antracnosis.

11



Interaccién Genotipo — Ambiente (IGA)

En programas de mejoramiento genético, la busqueda de genotipos con
alto rendimiento de grano adaptado en los ambientes mas variados es uno de
los objetivos més importantes para los mejoradores. Para ello, la eleccion de las
poblaciones que muestran la homeostasis genética es fundamental para el

aumento de los rendimientos (Balestre et al., 2009).

Los factores tanto bitticos y abioticos, se dice que son los principales
contribuyentes de IGA y la inestabilidad del rendimiento en los cultivos. Sin
embargo, estos factores no son totalmente conocidos pero en parte puede
explicarse la mayoria de la interaccion en los ensayos multiambientales

(Ferreira et al., 2006).

La IGA es cada vez mas importante, porque la orientacion de los
programas de mejoramiento tienden a ser mas internacionales (Alwawi et al.,
2010). Por ello para tener una vasta aceptaciéon, un genotipo debe mostrar un
buen rendimiento en una amplia gama de entornos. (Acikgoz et al., 2009). Es
por eso que se realizan unas rigurosas evaluaciones del desempeio de los
genotipos a traves de localidades y afios, sobre todo en la fase final del proceso

de desarrollo de hibridos (Asfaw et al., 2009).

12



Si no hay interaccion del genotipo x ambiente, la seleccion de los
genotipos superiores se basara en el rendimiento medio. Sin embargo, si existe
interaccidn genotipo x ambiente, la seleccion del genotipo seria mas dificil

porque su comportamiento atreves de ambientes puede variar (Sholihin 2009).

Yan et al, (2000) menciona que este fenbmeno es comunmente
observada como una clasificacion diferencial de rendimientos entre el genotipo,
localidades y afios. Aunque el rendimiento es el resultado de los efectos del
genotipo (G), del ambiente (A) y de la interaccidon genotipo-ambiente, solamente
el efecto principal de G y la interaccion GA son de relevancia en la evaluacion.
El objetivo principal es por lo general, identificar cultivares superiores para la
region de destino. Un secundario, pero importante, es el conocimiento de la
region de destino y, en particular, determinar si la region de destino puede ser

subdividida en diferentes mega-ambientes.

La clasificacion de ambientes debera basarse inicialmente en la
discriminacion por medio del rendimiento unitario y posteriormente en la
interaccién genotipo x ambiente. En el primer caso es posible aplicar un
andlisis de varianza o de agrupamiento sin trasformacién de datos. En el
estudio de la interacciébn el método con mayores ventajas es el Andlisis de

Regresion en los Sitios (Rodriguez et al., 2005).

13



Andlisis de Regresion en los Sitios (SREG)

Nuevos genotipos generalmente necesitan ser probados en muchos
lugares y por varios aflos antes de ser recomendados para la produccion en
una zona determinada. Para lograr este objetivo, los ensayos de varios
ambientales se llevan a cabo cada afio para todos los cultivos mas importantes
del mundo con el fin de identificar genotipos superiores de los lugares de
destino. En la mayoria de los casos, la IGA se observa y debe ser modelado e

interpretado (Sabaghnia et al., 2008).

Diferentes metodologias se han desarrollado y/o mejorados para evaluar
la adaptabilidad y estabilidad. La mayoria de los mejoradores de plantas han
hecho uso de regresion lineal método propuesto por Eberhart y Russell (1966)

para interpretar la interaccién genotipo y ambiente.

Entre los métodos de analisis multivariante los investigadores han dado
un gran impulso a las aplicaciones de los Biplot en diversos campos de la
ciencia, se basa principalmente en la posibilidad de poder visualizar con alta
confiabilidad, en gréficos bidimensionales, las relaciones existentes entre

grandes conjuntos de datos (Céardenas et al. 2006).

El modelo SREG se utiliza para al andlisis de datos provenientes de
ensayos de rendimientos multi-ambientales, en especial cuando el ambiente es

la fuente de variacion mas importante en relacion con la contribucién del

14



genotipo y la interaccion genotipo-ambiente (IGA). Este modelo, que incluye en
el termino bilineal GGE grafico que permite identificar el genotipo de mayor
potencial en cada ambiente, agrupar genotipos y ambientes con patrones

similares de respuesta (Ibafez et al., 2006).

El biplot GGE se constituye a partir de los primeros dos componentes
principales (CP) del modelo SREG. EIl primer componente, cuando se encuentra
altamente correlacionado con el efecto principal de genotipo, representa la
proporcién del rendimiento que se debe solo a las caracteristicas del genotipo.
El segundo componente representa la parte del rendimiento debida a la
interaccién genotipo-ambiente. Los genotipos cercanos entre si en el biplot
GGE presentan patrones similares de respuesta a través de los ambientes. Los
ambientes cercanos entre si, dado por el dngulo agudo entre sus vectores,
indican asociacion ambiental positiva, es decir, patrones similares de respuesta
en el comportamiento relativo de un conjunto de genotipos. La ausencia de
asociacion entre ambientes es dada por el angulo recto entre sus vectores y la

asociacion negativa por el angulo obtuso (Yan et al., 2000)

Sabaghnia et al. (2008) realiz6 un estudio en 11 genotipos de lenteja
(Lens culinaris M.) a través de 20 entornos en Irdn, para seleccionar cultivares
con amplia adaptabilidad a través de diversos ambientes. Se analizé la
estabilidad usando el modelo de regresion en los sitios (SREG). La técnica

Biplot facilita una evaluacion visual de los genotipos superiores, lo cual es util

15



para la recomendacion del cultivar e identificacion de mega-ambientes. EI mejor
genotipo en un lugar no siempre fue asi en los otros lugares de prueba. De
acuerdo con el Biplot el genotipo G5, resulto ser el mejor que todos los otros
genotipos; el G5 exhibido tanto el rendimiento promedio mas alto y la mas alta

estabilidad de rendimiento en los entornos.

indices de Seleccion (IS)

Las metodologias de seleccibn empleadas en maiz por los
fitomejoradores se basan principalmente en el rendimiento y no siempre
conducen al éxito deseado, la seleccion podria ser mas efectiva si se tomaran

simultdneamente otros caracteres (Celis et al., 1986).

Hoy en dia existen varios métodos de seleccion simultanea de varios
caracteres, y los tres de mayor importancia son: seleccion en tandem, seleccién
simultanea de caracteres independientes e indices de selecciéon (IS) cada
método tiene una eficiencia diferente y el que proporcione la ganancia genética
por unidad de tiempo y esfuerzo es el mejor (Hazel y Lush, 1942; Baker, 1996;

Henning y Teuber, 1996).

El indice de seleccidon es una funcion lineal del valor genético de dos o
mas caracteres, cada una con un peso acorde con el valor econémico

preasignado (Becker, 1985). La superioridad de la seleccion efectuada por IS
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aumenta conforme lo hace el numero de caracteres que se desea mejorar. Para
establecer un IS se considera la heredabilidad de las caracteristicas
involucradas, la importancia econdmica de estos caracteres y sus correlaciones

genéticas y fenotipicas (Ruales et al., 2007).

El uso de software para realizar seleccion en la evaluacion de genotipos
en base a varias caracteristicas simultaneamente es una opcion eficaz y
confiable para la identificacion de los genotipos superiores. El programa de
indices de seleccién desarrollado en CIMMYT (Centro Internacional de
Mejoramiento de Maiz y Trigo) y publicado por Berreto et al., (1991) produce un
pardmetro denominado indice que integra de forma numérica distintas
caracteristicas cuantitativas segun diferentes metas e intensidades

estandarizados en funcion del promedio y desviacion estandar del grupo total.

Este valor representa la suma de las distancias euclidianas de las
variables con respecto a la meta deseada para cada genotipo. Aquellos
genotipos con el menor indice son las que minimizan dicha distancia y
representan aquellos mas cercanos a los criterios expresados en la meta
asignada a cada variable, y por lo tanto, se consideran como superiores (Pefia,

2008).
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lIl. MATERIALES Y METODOS

Material genético

El estudio incluyé 12 lineas de maiz con un nivel de endogamia Ss
derivadas del grupo heterotico “A”, que fueron cruzadas con 12 lineas elite del
grupo heterdtico “B” considerados como probadores, todas estas lineas
pertenecen al programa de mejoramiento de la empresa PIONEER es
necesario remarcar que los probadores son progenitoras de hibridos propiedad

de la misma empresa.

La cruza de lineas con probadores origino 144 cruzas de prueba que
fueron comparados con 4 hibridos comerciales, de los cuales 2 pertenecen a la
empresa y los otros dos a una diferente. En el Cuadro 3.1 se presenta la

nomenclatura del material utilizado y los testigos.

Cuadro 3.1. Lineas y Probadores utilizados en la formacién de las cruzas de
prueba y los testigos.

Num. Linea NUm. Probador Num. Testigo

L1 SSSG6 P1 NSSOE T1 P3030W

L2 SSSG7 P2 NSSGD T2  P2837W

L3 SSSG8 P3 NSSGZ T3  ASGGarafion

L4 SSSG9 P4 NSSJV T4  ASGCebu




L5 SSSGA PS5 NSSJZ

L6 SSSGB P6 NSSK2
L7 SSSGC P7 NSSK4
L8 SSSGD P8 NSSKZ
L9 SSSGE P9 NSSM5
L10 SSSGF P10 NSSM9
L11 SSSGG P11 NSSRV
L12 SSSJ4 P12 NSSVJ

Fuente: Pioneer; L= linea; P= probador; T= testigo

Formacion de cruzas de prueba

Los cruzamientos entre las lineas y probadores se realizaron en los
viveros de PIONEER ubicados en Tlajomulco de Zuiiga, Jalisco, generando
144 cruzas de prueba, se usé como hembras a las lineas y como machos a los
probadores. La evaluacion de los genotipos se llevo a cabo en 10 localidades
representativas de la llanura costera del estado de Sinaloa, durante el ciclo

2009-2010.

Descripcién de la parcela experimental

La siembra se realiz6 bajo el disefio de bloques completos al azar, cada

parcela experimental consisti6 en 2 surcos, con una longitud de 4.20 metros,
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separados a 0.75 m con 40 plantas para cada surco y una densidad de

poblacién de 126, 600 plantas por hectéarea.

Es preciso sefalar que en el experimento no hubo repeticiones, por tal

razon se tomo cada localidad como repeticion.

Descripcion de las localidades de evaluacién

Las especificaciones particulares de cada localidad se presentan en el
Cuadro 3.2

Cuadro 3.2. Ubicacién geogréfica y altitud de las localidades de evaluacién

Num. Localidad Latitud Longitud Altitud
Norte Oeste (msnm)*
1 El Carrizo 26°10°18” 108°5829” 21
2  Ahome 25°90°76"°  109°14'86” 38
3 Guasave 25°29°'53” 108°21°42” 19
4 Santa Blanca 25°55°02” 108°54°37" 21
5  San Rafael 25°47°55” 108°31°38” 11
6 Angostura 25°12°14” 108°06°11" 13
7 Villa Juarez 24°50722” 107°40°22” 14
8 Culiacancito 24°48°57” 107°30°15” 24
9 Costa Rica 24°29°11” 107°26°22" 5
10  Quila 27°44° 427 107°30°45” 37

* Metros Sobre el Nivel del Mar
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Labores culturales

Preparacion del terreno

Las labores en todas las localidades iniciaron con un subsoleo,

posteriormente con 2 pasos de rastra.

Siembra

Se realiz6é con una sembradora de semipresicion. Las fechas de siembra
fueron diferentes para cada localidad, mismas que se presentan en el Cuadro

3.3.

Cuadro 3.3. Fechas de siembra en cada localidad.

Num. Localidad Fecha de NUum. Localidad Fecha de
Siembra Siembra

1 El Carrizo 28-0Oct-09 6 Angostura 08-Dic-09

2  Ahome 12-Nov-09 7  VillaJuarez  19-Nov-09

3 Guasave 23-Nov-09 8 Culiacancito 21-Nov-09

4 Santa Blanca 17-Nov-09 9 Costa Rica  22-Nov-09

5 San Rafael 05-Dic-09 10 Quila 22-Nov-09

Fuente: Pioneer.
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Fertilizaciéon

La dosis aplicada en cada localidad fue de 400-100-50/ha. La aplicacion
se hizo en dos momentos: la aplicacion del 50 por ciento de Ny el 100 por
ciento de P y K fue al realizarse el surcado, el resto de nitrégeno se aplico

cuando el cultivo se encontraba en V5.

Riegos

Se aplicd un riego de pre-siembra para mantener la humedad en el suelo

esperando el momento mas oportuno para la siembra y asegurar la

germinacién. Los proximos riegos fueron a los 55, 85, 115, y 140 dias después

de la siembra para todas las localidades.

Control de malezas

El control se hizo mediante las aplicaciones de Gesaprim Calibre 90

cuyo ingrediente activo es la atrazina, se aplicé al momento de la emergencia

de la maleza para evitar una infestacion.
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Control de plagas

Para combatir las plagas de suelo se aplicé clorpirifos (Lorsban 3G) al
momento de la siembra; para el gusano trozador se aplico cipermetrina (Arrivo
200 CE) y permetrina (Ambush 50) para plagas foliares, todas las aplicaciones

se hicieron de manera preventiva.

Cosecha

La cosecha fue de manera mecanica con una cosechadora combinada

con bascula integrada y determinador de humedad.

Variables agronémicas de interés

Floracién masculinay femenina (FM y FH) en GDU (growing degree units)
o unidades de calor. Son las unidades calor acumuladas en grados °F, desde
la fecha de siembra hasta que el cincuenta por ciento de las plantas de la
parcela experimental presentaron anteras dehiscentes (floracibn masculina) y

estigmas receptivos (floracion femenina). Calculada mediante la siguiente

formula.
Base: 86°F maxima Equivalencia: 86°F = 30°C
50°F minima 50°F = 10°C
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GDU = (T. MAX. + T. MIN. ) - 50
2

Donde: GDU= Unidades Calor, T. MAX= Temperatura Maxima, T. MIN=
Temperatura minima.

Dos reglas:

1.- Si la temperatura méaxima del dia es mayor que 86°F, se usa 86° para
calcular el promedio.

2.- Si la temperatura minima del dia es menor de 50°F, se usa 50° para calcular

el promedio.

Por ciento de humedad (%H): Fue tomada al momento de la cosecha con la

cosechadora combinada.

Peso en campo (PC): Esta variable también fue tomada por la cosechadora al

momento de la cosecha.

Rendimiento (REND): Es la produccion estimada en toneladas por hectérea de
grano al 15.5 por ciento de humedad. Este dato se obtuvo al multiplicar el peso
seco (PS) por un factor de conversion (FC), cuyas formulas se describen a

continuacion.

PS= (100-%H) x PC
100
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Donde: %H = Porcentaje de humedad del grano a la cosecha por parcela y PC

= Peso de campo en Kg.

FC= 10000
APU x 0.845 x 1000

Donde: APU = Area de parcela Util. Es el producto de la distancia entre surcos
por la distancia entre plantas por el nimero de plantas por parcela; 0.845 =
Constante para transformar el rendimiento de peso seco al 15.5 por ciento de
humedad; 1000 = Constante para obtener el rendimiento en ton ha™*; 10000 =

Valor correspondiente a la superficie de una hectarea en m?.

Analisis estadistico

Los hibridos experimentales y los testigos se analizaron bajo un disefio de
blogues completos al azar a través de localidades, con la finalidad de observar
diferencias estadisticas entre los hibridos y testigos. El modelo estadistico

empleado para el andlisis de varianza combinado fue el siguiente.
Vik =u +oa+ Bji)+ Ak +Aaik + &k
Donde:

y ijk = Variable de respuesta; L= efecto de la media general; OLi= efecto del i-
ésimo ambiente; Bj(i )= efecto del j-ésimo bloque dentro del i-ésimo ambiente;
Ak efecto del k-ésimo hibrido; AOLik - efecto de la interaccién del k-ésimo

hibrido en el i-ésimo ambiente; Eijk =efecto del error experimental.
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indice de Seleccion

Con el propdsito de lograr una identificacion mas precisa de los
genotipos superiores para varias caracteristicas en forma simultanea y
potenciar la respuesta a la seleccion se empleo el indice de seleccion (IS)
descrito por Barreto et al. (1991). En este trabajo se integraron 4 caracteres en
un solo individuo, la eleccion de los mejores se realiz6 tomando en cuenta el

valor del indice para cada genotipo.

Los IS se calcularon por dos vias, para las lineas y probadores se
utilizaron los valores de ACG como criterio de seleccion, mientras que para las
cruzas de prueba se emplearon los valores de ACE. En ambos casos se
considero el peso econdmico de las 4 variables registradas para cada genotipo,
las cuales son rendimiento (rend), por ciento de humedad hm, floracion hembra

(fh) y macho (fm) respectivamente. La estimacion del indice fue como sigue:

1S={[(Z-M, %] + [(Z-M)** ] +..+[(Z-M, *=, | }*'?

Donde:

IS = indice de seleccion

Z.j..n =variable estandarizada
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M j...n= meta de seleccion

| j...n =intensidad de seleccion

Debido a que las variables son de parametros de distinta naturaleza
(toneladas, porcentajes, GDU) fue necesario estandarizar todos los valores para
que las distintas caracteristicas pudieran combinarse con ayuda de la siguiente

formula:

Z=Y-Y

Donde:

Z= valor estandarizado

Y= valor observado para la variable j
Y = promedio de la variable

S= desviacion estandar del grupo de variables

La meta de seleccion estd dada en unidades de desviacion estandar del
promedio, de tal forma que los valores positivos seleccionan aquellos genotipos
gue se encuentran por arriba del promedio, valores negativos optan por los
genotipos que se encuentran por debajo del promedio. Estos valores van de -
3.0 a 3.0, puesto que en la distribucibn normal el 99 por ciento de las

observaciones se encuentran en ese rango.

27



Max — §
DV

Donde:

MD = meta deseada; Max = es el valor deseado de la variable del genotipo, que
puede ser arriba o debajo de la media; y = media de la variable; DV =

desviaciéon estandar.

La intensidad de la seleccién refleja la importancia relativa de las
diferentes variables a utilizarse en la seleccion, misma que es definida por el
investigador y toma valores de 0 a 10. Mientras mas grande sea el valor de la

intensidad mayor peso econdmico se le da a la variable y viceversa.

El valor estandarizado de cada una de las variables mientras mas cerca
se encuentre de la meta deseada, mas pequefio es el valor del IS calculado y
se acerca mas al genotipo con los criterios deseados siendo este IS entonces
superior, por otro lado, mientras mas grande sea el valor del IS mas alejado
esta del genotipo deseado y el IS es por tanto inferior. EI mejor genotipo es

aguel que posee el valor del IS mas pequefio.
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En el Cuadro 3.4 se muestran las metas e intensidades utilizadas para la

seleccién de lineas, probadores e hibridos.

Cuadro 3.4. Metas e intensidades para el calculo de IS de ACG de lineas y

probadores; y ACE para las cruzas de prueba.

Meta para Meta para Meta para
Variable Lineas Probadores Hibridos Intensidad
HM % -2.02 -1.34 -3.008 10
REND 1.63 1.68 2.60 9
FH -1.42 -1.39 -2.55 9
FM -1.02 -1.32 -2.77 9

HM= humedad; REND= rendimiento; FH= floracion hembra; FM= floracion macho

Analisis de regresion en los sitios (SREG)

A diferencia del ANOVA y de la comparacion de medias que solo
permiten seleccionar genotipos que superan un determinado nivel de
rendimiento, el modelo SREG, que se recomienda cuando los efectos
ambientales son la fuente de variacibn mas importante, tiene otras ventajas
adicionales. ElI modelo, incluye al genotipo mas el genotipo-ambiente (G+GA)
en el termino bilineal, proporciona un andlisis grafico de facil interpretacion del
comportamiento de los genotipos mas el efecto de la interaccion genotipo-

ambiente, denominado biplot GGE (Yan et al., 2000; 2001).
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Asi como el analisis mediante métodos tradicionales es posible identificar
genotipos de mayor produccién en cada ambiente, con el biplot, ademas, es
posible caracterizar aquellos genotipos que exhiben mayor estabilidad. Por otra
parte, el grafico permite visualizar el agrupamiento de genotipos y ambientes
(megambientes) con patrones similares de respuesta, asi como identificar los

ambientes mas representativos y los mas discriminatorios (Yan. 2002).

Para explorar la variabilidad G+GA en el rendimiento de grano, %H, FM y

FH, se utilizé el modelo lineal-bilineal SREG dado por:

C

Yi= g+ 2 A ai vk + Rjj
k=1

Yij = Rendimiento del i-esimo genotipo en el j-esimo ambiente; 1= Media en la

localidad j; c= nuamero de componentes principales; A= valor singular
(autovalor) del eje n del ACP de la interaccion; aj= vector propio unitario
(eigenvector) del genotipo i para el eje n-ésimo; yy= vector propio unitario

(eigenvector) del ambiente j para el eje n-ésimo; R;;= residual del modelo.
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Disefio Genético (Linea x Probador)

Asimismo las cruzas de prueba, fueron analizados a través del disefio
linea x probador, siguiendo la metodologia propuesta por Singh y Chaudhary
(1985), permitiendo particionar las cruzas en: linea, probador y linea x probador,
esto con la finalidad de estimar la aptitud combinatoria general y especifica,
utilizando el paquete estadistico SAS de Bartolomé y Gregorio (2000).

El modelo lineal del disefio empleado fue el siguiente:

Yijkl =u + Ai +Bja + L« +P1 +LPw + ALik + APi + ALPju +€iju

Donde:

Yij = variable de respuesta; p = efecto de la media general; A i = efecto de la i -
ésima localidad; f ji = efecto de j -ésimo bloque dentro de la i —ésima localidad;
Ly = efecto de la k -ésima linea; P, =efecto del | -ésimo probador; LPy = efecto de
la k -ésima linea por el I-ésimo probador; AL = efecto de la k -ésima linea por la
i -ésima localidad; AP; = efecto del | -ésimo probador por la i -ésima localidad;

ALPjq = efecto de la k -ésima linea por el | —ésimo probador por la i -ésima

localidad; €ijju= error experimental.
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La estimacion de los efectos genéticos de ACG para las cruzas se realizé
mediante las formulas siguientes:
Estimacion de efectos de ACG para lineas:

Xi... X...
pra Ipra

Estimacion de efectos de ACG para probadores:

_Xj. X

) lra Ilpra

Estimacion de los efectos de ACE de los hibridos:

H. .= Xij.. Xi.. X.j..+X....
. ra pra lra lpra

Donde:

L; = aptitud combinatoria general de lineas; P; = aptitud combinatoria general de
probadores; Hjj= aptitud combinatoria especifica de hibridos; | = nimero de
lineas; p = numero de probadores; r = repeticiones; a = nimero de ambientes;
Xi... = sumatoria de la i -ésima linea; X.j.. = sumatoria del j -ésimo probador;
Xj;..= comportamiento especifico de la cruza de la i-esima linea con el j-esimo

probador a través de repeticiones y localidades; X.... = sumatoria total.
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Criterios de seleccion

Para la seleccion de los genotipos con mejores atributos agronémicos a
través de ambientes se utiliz6 como apoyo el modelo SREG de acuerdo con
Yan et al (2001) infiriendo que los genotipos y ambientes ideales son aquellos
gue tienen el vector mas largo con relacion al primer componente principal (alto
rendimiento) y que estén mas cercanos al origen del segundo componente

principal por su asociacion directa con la estabilidad.

Otro principio para la identificacion de las mejores lineas, probadores y
cruzas de prueba se realiz6 mediante un ordenamiento de manera ascendente
del valor de IS estimado a través de las localidades, considerando que un valor

pequefio de IS descubre un genotipo superior.
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IV. RESULTADOS Y DISCUSION

Andlisis de varianza general

Para realizar una seleccion eficiente de las cruzas de prueba, conocer el
grado de variacion de los ambientes, los testigos y las interacciones, se realizé
un analisis de varianza en él que fueron considerados 144 genotipos vs 4

testigos en 10 ambientes, los resultados se presentan en el Cuadro 4.1.

Se detectaron diferencias significativas (P<0.01) para la fuente de
variacion ambiente, reflejando asi condiciones diferentes para cada sitio de
evaluacion, deduciendo que es debido a las condiciones climaticas y edaficas
de cada localidad, por tal razén se considera que los ambientes de evaluacion
son diferentes, coincidiendo con Zobel et al., (1988) quienes mencionan a los
ambientes como una de las tres fuentes significantes y agronémicamente

importantes en los ensayos de rendimiento.

La fuente hibridos presentd diferencias estadisticamente significativas
(P=<0.01), lo que significa que al menos un genotipo es diferente al resto,
situacion ocasionada por los tratamientos, donde se involucraron cruzas

experiméntelas y testigos comerciales, como por el diferente fondo genético de
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donde se formaron las cruzas de prueba cuyos progenitores provienen de dos
grupos heterdticos contrastantes misma que favorecera la seleccion de los

padres.

Cuadro 4.1 Cuadrados medios del analisis de varianza combinado para

rendimiento.
FV GL SC CM
Ambientes 9 4783.175 531.4639 **
Hibridos (Hib) 147 816.93927  5.55741 **
Experimentales (TC1) 143 805.61801 5.633692 **

Test Pioneer (TC2) 1 1.7026698  1.70267

Test Competencia (TC3) 1 1.9687536 1.968754

Exp vs Test 1 4.8514417 4.851442

Test Pioneer vs Test Competencia 1 2.7983977 2.798398

EE 3102.4018 2.344975
CVv 12.35098

** significativas (P<0.01)

Debido a la diferencia estadistica presentada en la fuente hibrido se
procedié en particionar la suma de cuadrados en hibridos experimentales,
testigos Pioneer y Competencia siendo Tipo de Cruza 1, 2 y 3 respectivamente
y un contraste entre ellos, para conocer la contribucion de cada uno a la

variacion total.

La fuente hibridos experimentales presentaron diferencias significativas

(P<0.01) esto es atribuido al numero y a la diversidad genética de los
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progenitores involucrados en las cruzas, otro motivo pueden ser los probadores
ya que tienen diferentes fondos genéticos. Esto permitira seleccionar genotipos

mas sobresalientes con las caracteristicas agrondmicas deseadas.

Por otro lado, los testigos no mostraron diferencias significativas,
expresando un patron de respuesta similar entre ellos, esto debido a que las
testigos ya han sido evaluadas a través de afos, mismos que se han venido

seleccionando por su alto rendimiento y estabilidad en los ambientes.

La comparacion entre los hibridos experimentales y testigos no presenta
significancia, es decir, que los hibridos en promedio tienen el mismo
rendimiento, aun que en forma individual existen hibridos de pruebas con

mejores rendimientos y con mejores caracteristicas.

El contraste testigo Pioneer vs Competencia estadisticamente no
mostraron diferencias significativas, esto pudiera deberse a que la diferencia
entre los rendimientos son minimos y el Unico factor que pudiese alterar este
resultado es el ambiente, es decir, un buen manejo agronémico en general

(fertilizacion, riegos a tiempo, etc.)

A manera de apreciar mejor las contribuciones a la variacion de los
cuadrados medios de hibridos, los que tuvieron mayor contribucion a la
variacion con 98.6 por ciento fueron los experimentales, en segundo lugar los

testigos vs experimentales con 0.59 por ciento, con 0.34 por ciento los testigos
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Pioneer vs Competencia, con 0.24 y 0.21 por ciento testigos Competencia y

Pioneer respectivamente.

En el Cuadro 4.2 se presentan las medias de rendimiento de los
genotipos, en la cual se puede apreciar que los testigos Competencia fueron
superiores, aun asi de acuerdo al analisis de varianza (Cuadro 4.1) se observan
diferencias significativas (P<0.01) en las fuentes de variacién experimentales es
decir, que dentro los hibridos de prueba existen cruzas que muestran
rendimientos por arriba de la media, consiguiendo asi un rango para la

seleccidon de genotipos competentes.

Cuadro 4.2. Medias de rendimiento de genotipos y ambientes de prueba.

tn/ha
General 12.398
Experimentales (TC1) 12.389
Test Pioneer (TC2) 12.477
Test Competencia (TC3) 13.006
El carrizo 11.022
Ahome 12.185
Guasave 13.834
Santa Blanca 13.150
San Rafael 12.821
Angostura 7.549
Villa Juarez 13.671
Culiacancito 13.295
Costa Rica 12.870
Quila 13.586

TC=tipo de cruza.
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En el Cuadro 4.3 se presentan los grupos formados al analizar las
medias de rendimiento de los diez ambientes con la prueba de rango multiple
de Tukey. Misma que muestra para los ambientes que la media de mayor
rendimiento alcanzado es el ambiente 3 correspondiente a la localidad de
Guasave, ya que este perteneciente al agrupamiento A es el Unico que no
cuenta con subgrupos afiliados. En contraste el ambiente 6 (Angostura) fue el

mas bajo y el Unico correspondiente al Gltimo agrupamiento F.

Cuadro 4.3. Rendimiento medio de 10 ambientes en una prueba de

rango multiple.

Tukey Agrupamiento Media  Ambiente

A 13.83790 3

B A 13.67350 7
B A 13.57810 10
B A C 13.27780 8
B C 13.12280 4
C 12.86400 9

C 12.81540 5

D 12.16320 2

E 11.02340 1

= 7.53310 6

Medias con la misma letra no son significativamente diferentes
(Tukey al 95 %). Diferencia significativa minima 0.5768
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En el Cuadro 4.4 se presentan los mejores 16 hibridos experimentales
en base a rendimiento de grano con sus respectivas diferencias de medias.
Misma que muestra que el hibrido 22 y 48 alcanzaron un rendimiento medio de
14.362 y 14.235 tn/ha como las mas altas registradas en el experimento,
seguidos por los genotipos 46 con 13.992 tn/ha y el 92 con un rendimiento de

13.957 tn/ha superando a los testigos.

Cuadro 4.4. Rendimiento medio de 16 hibridos prometedores en 10

ambientes.

Hibridos Media

22 14.362 A

48 14235 A B

46 13992 A B C

92 13957 A B C

88 13896 A B C D

140 13722 A B C D E

144 13651 A B C D E

143 13601 A B C D E

118 13577 A B C D E

139 13425 A B C D E F
119 13397 A B C D E F
106 13389 A B C D E F
147~ 13320 A B C D E F
72 13269 A B C D E F
102 13250 A B C D E F
135 13144 A B C D E F

Medias con letras iguales son estadisticamente iguales
(Tukey al 95 %). Diferencia significativa minima 3.07;
*T3 ASGGarafion
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Seleccién de hibridos para rendimiento de grano mediante el modelo

SREG

Para la exploracion del comportamiento de los hibridos y el ambiente se
modelo dicha interaccion mediante el SREG propuesto por Yan et al. (2001) ya
gue es un método que se puede considerar adecuado para agrupar ambientes y

para describir el comportamiento de los genotipos en estos (Yan et al., 2000).

En la Figura 4.1 se presentan el comportamiento de los ambientes,
hibridos y su interaccion a través de la grafica biplot GGE. En este grafico se
encontré que los diez ambientes de evaluacion representan nueve diferentes
megambientes, los cuales estan dados por el mismo numero de sectores
representados en el grafico, dado que, los hibridos estan distribuidos a lo largo

de estos.

También fue posible apreciar que aquellos genotipos y ambientes que se
ubiquen dentro de un mismo sector estan asociados y que el genotipo que se
encuentre en el vértice del poligono de ese sector, tiende a ser el que mas se
asocie a ese ambiente, esto concuerda con los resultados obtenidos como se
pueden apreciar en la Figura 4.1, donde se establece que los genotipos 22, 92,
106 y 21 tuvieron buen comportamiento en los ambientes 2y 4., el 46, 48, 118y
72 para los ambientes 5, 7, 8, 6, 1, 9, y 10., mientras que los hibridos 65y 36 lo

fueron para el ambiente de 3.
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Figura 4.1. Biplot GGE. Patron de respuesta de la IGA de los 148 hibridos en 10 localidades;
CP1 y CP2= Primero y segundo componente; Al= El Carrizo; A2= Ahome; A3= Guasave; Ad=
Santa Blanca; A5= San Rafael; A6= Angostura; A7= Villa Juarez; A8= Culiacancito; A9= Costa
Rica; A10= Quila.

Los genotipos ideales deben tener alto rendimiento PC1 (componente
principal 1) y una puntuacion PC2 (componente principal 2) cercana a cero
(mas estabilidad). Caso similar es para los ambientes de prueba deben tener
gran puntuaciéon PC1 (mas discriminativas) y una puntuacion PC2 cercana a

cero (mas representativas de un promedio de ambientes) (Yan et al. 2001).

De acuerdo a lo propuesto por Yan et al.,, (2001) los ambientes que
presentaron una mayor discriminacion en los diferentes sectores fueron el 8, 4y
2., por presentar los vector mas largos, el ambiente que resultd ser mas
representativo de todos fue el 10.
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En los restantes sectores si bien quedan incluidos los restantes
genotipos, lo que no ocurrié con las localidades, por lo que puede decirse que
ninguno de estos genotipos tienen potencial dentro de las localidades, como
sefialan Yan et al., (2001) genotipos que se encuentran en el vértice sin ningan
sitio en sus sectores no son genotipos de alto rendimiento en ningun sitio,

ademas, estos son los mas pobres en todos o en algunos sitios.

En la Figura 4.1A se tiene una proyeccién del recuadro de la Figura 4.1,
en la que se tiene una mayor apreciacion para identificar a los hibridos de mejor
comportamiento, siendo dichos hibridos el 22, 48, 46 y 118, sin embargo se
encontré que los hibridos 48, y el 46 se ubicaron entre el germoplasma mas
estable por estar mas cerca a la linea del CP2, otro hibridos que fue el mas

estables aunque con un rendimiento menor a los anteriores fue el genotipo 118.
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Figura 4.1A. Proyeccion del recuadro de la figura 4.1 donde se aprecia el comportamiento de
los hibridos y los testigos evaluados; T1= P3030W; T2= P2837W; T3= ASGGarafién; T4=
ASGCebu; numero corresponde a la clave del hibrido experimental.

En esta proyeccion se puede observar que el 18.7 por ciento de los
hibridos experimentales superé a los cuatro testigos, por rendimiento y

estabilidad.

Considerando exclusivamente a los testigos (Figura 4.1A) se puede
observar que el T3 y T4 tienen un comportamiento similar en cuanto a
rendimiento y estabilidad, mientras que el T1 solo muestra buena estabilidad,
sin embargo, el T2 ni siquiera aparece en la figura, es decir, el rendimiento que

presenta esta por debajo de la media de la poblacién.

Es fundamental que ademas de la seleccién de hibridos superiores también
nos enfoquemos a progenitores, por tal razon se recurre a utilizar el disefio de
apareamiento linea x probador, sugerido por Kempthorne (1957) el método

permite identificar a los mejores padres.

Andlisis de linea x probador

Debido a que se detectaron diferencias significativas en las fuentes de
hibridos experimentales, se llevo a cabo un andlisis de linea x probador, con la

finalidad de observar si existia variacion en lineas, probadores y en la
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interaccion linea x probador, permitiendo asi estimar la aptitud combinatoria de

lineas y probadores. En el Cuadro 4.5 se presentan los resultados del analisis

de varianza linea x probador.

Cuadro 4.5 Cuadrados medios del analisis de varianza de

para cuatro variables.

linea x probador

FV GL REND %H GL FM FH
Ambiente 9 518.3119 ** 337.0152 ** 2 40192.36 ** 41891.55 **
Linea 11 24.05031 ** 27.39772 ** 11 30.78199 ** 43.63889 **
Probador 11 16.15207 ** 65.5919 ** 11 99.16077 ** 119.9672 **
Linea*Probador 121 3.003238 ** 1.143907 ** 121 14.61302 15.31887
Amb*Linea 99 5.254994 ** 2985052 ** 22 34.68413 ** 40.21023 **
Amb*Probador 99 6.406562 ** 2.751035 ** 22 14.36595 18.25063
EE 1.758619 0.530027 13.36985 12.72492
Cv 10.70416 3.815056 2.608064 2.535674
Media 12.38892 19.08306 140.1991 140.6806

** = significativas al (P<0.01)

En fuente lineas es altamente significativas (P<0.01) para todas las
variables registradas, afirmando que existe variacion entre ellas, lo cual se
atribuye al origen cada linea, es decir, cada una de ellas gozan de
caracteristicas genéticas diferentes, misma que permite hacer una seleccién de
los mejores individuos con los atributos sobresalientes y que son de interés

dentro de un programa de hibridacién.

Por otro lado, en la fuente probador las significancias estadisticas fueron
del (P<0.01), esto puede atribuirse al tipo de herencia de los caracteres que

manifiestan cada uno de los probadores mostrando asi diferencias entre ellos,
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lo cual es bueno porque se obtiene la méaxima informacion posible para
clasificar y discriminar el potencial relativo de las lineas en las cruzas

descubriendo materiales comerciales a corto plazo (Rissi y Hallauer 1991).

La interaccion linea x probador mostro diferencias significativas (P<0.01)
en la variables de rendimiento y humedad Unicamente, esto debido a que las
lineas presentan un comportamiento diferente cuando se cruzan con diversos
probadores, es decir, es una falta de consistencia, cambio de orden o valor
relativo de una linea ante diversos cruzamientos. Creando una ventana de
posibilidades de identificar individuos que muestren una buena combinacion
(ACE). Caso contrario es lo que se logra apreciar con las variables FM y FH
donde no existié deferencia alguna, deduciendo que el comportamiento de las

lineas con los probadores fue estable para las variables antes mencionadas.

En la interaccion ambiente por linea se observan diferencias altamente
significativas (P<0.01) para todas las variables, revelando que las lineas se
comportaron de distinta manera en cada ambiente, es decir carecieron de

estabilidad a través de los entornos de prueba.

De manera semejante la interaccibn ambiente por probador se
observaron diferencias estadisticas del (P<0.01), mostrando un cambio en el
ordenamiento de los probadores al cambiar de un ambiente a otro, lo que indica

la presencia de inestabilidad para los caracteres en cuestion (Marquez 1991).

45



En el Figura 4.2 se presenta la interaccion linea x probador mediante el
modelo SREG, con el fin de dar una mejor idea del por qué las diferencias

altamente significativas para la variable rendimiento.

Discriminacion de lineas en base a probadores mediante el modelo SREG

Para la explorar el comportamiento de las lineas y su interaccion con los

probadores se modelé mediante el SREG propuesto por Yan et al. (2001)

Siguiendo el protocolo anterior, en la Figura 4.2 perteneciente al grafico
biplot GGE podemos visualizar el comportamiento de los probadores, lineas y la

interaccion de ambos.

En el gréfico se encontrd que los 12 probadores presentan la cualidad de
discriminar las lineas de manera semejante debido a que los angulos que se

formaron entre los vectores de los probadores fueron menores a 90°.

En la Figura 4.2 se pude valorar un poligono dividido en 5 sectores, en el
sector donde se ubican los probadores 9, 12, 3, 11, 2, 7, 5, 6 y 10 expresaron
buenas combinaciones con las lineas 5, 4, 2 y 12, siendo esta ultima la mas
eficiente y estable con los probadores antes mencionados, resultado que

concuerda con Yan et al., (2001) que indica que el cultivar que se encuentra en
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CP2

el vértice de cada sector es el mejor intérprete en los sitios incluidos en ese

sector, en este caso los probadores toman el papel de los ambientes.

De acuerdo a lo anterior, podemos continuar con el sector donde se

localizan los probadores 4, 1 y 8 donde la mejor linea fue la 8.

-2.0 —-1.5 —1.0 —0.5 0.0 0.5 1.0 1.5 2.0

CP 1

Figura 4.2. Biplot GGE. Patron de respuesta interaccion L x P de las 12 lineas y los 12
probadores ; CP1 y CP2= Primero y segundo componente; L1= SSSG6; L2= SSSG7; L3=
SSSG8; L4=SSSGY; L5= SSSGA; L6= SSSGB; L7= SSSGC; L8= SSSGD; L9= SSSGE; L10=
SSSGF; L11= SSSGG; L12= SSSJ4; P1= NSSOE; P2= NSSGD; P3= NSSGZ; P4= NSSJV; P5=
NSSJZ; P6= NSSK2; P7= NSSK4; P8= NSSKZ; P9= NSSM5; P10= NSSM9; P11= NSSRV;
P12= NSSVJ.
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Los probadores que presentaron mayor poder de discriminacion fueron el
P6, P10 y el P4, por presentar los vectores mas largos, sin embargo los
probadores que resultaron ser mas representativos fueron el P11 y P2. Ahora
estos probadores (P11 y P2) muestran un patron de respuesta muy similar para
discriminar las lineas con las que se crucen, entonces, si existe la posibilidad de
prescindir de alguno de estos dos probadores se rescata el P2 por tener el
vector ligeramente mas largo que el P11, caso similar es para los probadores
P12 y P9, en la cual se puede desplazar el P12, un tercer caso es el P1 y P4
donde el vector mas largo lo posee este Ultimo, esto es, si se excluye el P1 en
los ensayos no habra problema pues el P4 muestra la misma informacién pero

con mas poder para clasificar o discriminar lineas.

En los sectores restantes se alcanzan a apreciar las lineas en los
vértices del poligono sin ningun probador en sus sectores, esto solo refleja que
estas lineas no presentan un buen rendimiento con los probadores (Yan et al.,
2001) ya que muestran un comportamiento por debajo de la media de

rendimiento de toda la poblacion.

Sin duda, existe dificultad en la identificacion de los mejores genotipos
debido a que se evallan varios caracteres, por tal motivo se decidié trabajar
con los indices de seleccion, metodologia que permite separar genotipos con

base en la evaluacion simultanea de varios caracteres.
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Seleccién de lineas en base a IS de valores genotipicos

En el Cuadro 4.6 se presentan las 12 lineas con los valores de ACG para
4 caracteristicas y su respectivo valor de IS considerado aquellos que muestren
un indice menor, seran los genotipos que mas cerca se encuentran a nuestro

ideo tipo considerandolos como superiores.

De acuerdo a la tabla las mejores lineas son 1, 3 y 4 ya que muestran los
valores mas bajos de IS, de acuerdo con Pefia (2008) estos genotipos se

consideran como superiores ya que sus valores son los mas cercanos a los

criterios expresados en la meta asignada a cada variable.

Cuadro 4.6 Valores de ACG de cuatro

genotipos (lineas).

variables y valores de IS de 12

Metas -2.02 1.63 -1.42 -1.02
No. Linea %H Rend FH FM IS
1 SSSG6 -0.582 -0.043 -0.486 -0.421 6.685
3 SSSG8 -0.966 -0.301 -0.847 -0.894 7.178
4  SSSG9 -0.201 0.316 0.208 -0.116 7.989
9 SSSGE 0.085 0.096 -1.125 -0.810 8.245
6 SSSGB -0.057 -0.108 -0.736 -0.532 8.630
5 SSSGA 0.256 0.187 -1.569 -0.949 8.862
10 SSSGF -0.334 -0.253 0.042 -0.032 9.417
7 SSSGC 0.348 0.075 -0.486 -0.866 10.169
12 SSSJ4 0.390 0.732 1.014 1.051 13.101
2 SSSG7 0.789 0.316 0.375 0.690 14.084
8 SSSGD 0.336 0.096 2.069 1.662 16.176
11 SSSGG -0.065 -1.114 1.542 1.218 17.577

%H= % de humedad; Rend= rendimiento; FH= floracion hembra; FM= floracion macho;
IS= indice de seleccién; No= Numero de linea
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Caso similar es para la seleccion de probadores pues también

tomaremos sus valores de ACG para cada variable y someterlo a un indice de

seleccién, del cual nos guiaremos para descubrir los genotipos que tengan las

caracteristicas con los valores mas cercanos a la meta deseada.

Seleccion de Probadores en base a IS de valores genotipicos

En el caso de los probadores los valores mas bajos de IS lo manifestaron

los genotipos 8 (NSSKZ), 1 (NSSOE) y 4 (NSSJV), caso contrario con lo que

sucede con los probadores 9 y 10 que son los que muestran los mas altos

indices, provocando que se alejen mas de la meta deseada, clasificandolos

como inferiores.

Cuadro 4.7 Valores

de ACG de cuatro

variables y valores de IS de 12

Probadores.
Metas -1.34 1.68 -1.39 -1.32

No. Probador %H Rend FH FM IS

8 NSSKZ -0.562 0.382 -0.403 -0.116 5.781
1 NSSOE -0.994 -0.067 -0.708 -1.338 6.533
4  NSSJV 0.020 0.097 -1.125 -1.227 6.723
3 NSSGz -0.527 -0.241 -2.542 -1.005 7.598
5 NSSJzZ 0.179 -0.173 -1.403 -2.199 8.376
12 NSSVJ -0.351 0.620 1.486 1.245 9.475
6 NSSK2 0.481 -0.187 -0.847 -1.532 9.587
2 NSSGD -0.342 -0.467 -1.458 0.162 10.362
11 NSSRV -0.656 0.023 2.014 1.523 11.251
7 NSSK4 1.275 -0.508 -0.764 -0.838 13.893
9 NSSM5 0.114 -0.055 2.681 2.551 14.123
10 NSSM9 1.363 0.578 3.069 2.773 16.335

No= numero de Probador
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Seleccién de Hibridos en base a IS de valores genotipicos

Con el fin de conocer la accion de los efectos de las lineas con los
probadores se estimo el efecto de aptitud combinatoria especifica (ACE) de las
cruzas, estos valores fueron sometidos a un IS como en los casos pasados, se
presentan en el Cuadro 4.8 con una representacion de solamente 16 valores de

indices de los 144 valores calculados.

Cuadro 4.8 Aptitud combinatoria especifica (ACE) de cuatro variables y

valor de indice.

Metas -3.008 2.6 -2.55 -2.77

No. Pedigree %H Rend FH FM IS

118 SSSGF/NSSM9  -0.352 0.863 -4.125 -3.606 7.354
73 SSSGC/NSSOE  -0.497 0.303 -2.153 -0.995 11.105
76 SSSGC/NSSJV  -0.541 0.386 -0.736 -1.106 11.589
61 SSSGB/NSSOE -0.542 0.850 -0.903 0.338 11.892
7 SSSG6/NSSK4  0.024 0.291 -3.431 -3.273 12.301
74 SSSGC/INSSGD -0.349 0.527 -0.069 -1.495 12.313
91 SSSGD/NSSK4 -0.524 -0.641 -5.319 -5.356 12.348
95 SSSGD/NSSRV  -0.114 0.128 -2.431 -2.718 12.448
41 SSSGY9/NSSJz  -0.361 0.191 -1.153 -1.218 12.519
4 SSSG6/NSSJV  -0.241 0.469 -1.736 -0.218 12.855
92 SSSGDINSSKz  -0.017 1.091 -1.681 -0.745 12.969
88 SSSGD/NSSJV  -0.069 1.315 -0.625 -0.968 13.055
128 SSSGG/NSSKz -0.936 -0.157 -0.153 -1.301 13.127
139 SSSJ4/NSSK4  -0.409 0.813 0.403 -0.079 13.130
132 SSSGGINSSVJ  -0.277 0.661 -0.708 0.005 13.148

62 SSSGB/NSSGD -0.184 -0.227 -3.486 -1.829 13.433
No= clave del hibrido
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El valor de indice mas bajo representa el hibrido que mas se asemeja al
ideo tipo, pues los valores de ACE de las variables son los que se acercan a las
metas planteadas para seleccionar al individuo superior. En este caso el
genotipo considerado como superior es el hibrido 118 (SSSGF/NSSM9)

perteneciente a la cruza entre la linea 10 y el probador 10.
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V. CONCLUSIONES

De los 148 hibridos evaluados, el modelo SREG permitio la identificacion
de los individuos superiores, siendo el hibrido 22(SSSG7/NSSM9),
48(SSSGI/NSSVJ), 46(SSSGINSSMI) y 118 (SSSGF/NSSM9), todos estos
experimentales, mostraron un rendimiento y estabilidad superior al resto
incluyendo a los testigos. Cabe mencionar que de estos cuatro genotipos el
hibrido 48 mostré muy buen rendimiento (14.234 tn/ha) y estabilidad, mientras
que el hibrido 118 tubo menos rendimiento (13.577 tn/ha) pero con mucho

mayor estabilidad a través de los 10 ambientes.

Sin embargo, los valores de los indices calculados a partir de la ACE de
todas las cruzas para cuatro variables (rendimiento, %h, floracion macho y
hembra) manifestaron que el hibrido 118 resulté tener el valor de indice mas
pequefio siendo el genotipo que mas se acerca a los criterios deseados (precoz

y rendidor), es por tanto considerado superior.

En los ambientes de prueba, hubo localidades que tuvieron mayor poder

para discriminar a los genotipos tal es el caso de la localidad de Culiacancito,

Santa Blanca y Ahome, sin embargo la mas representativa fue Quila.
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Para la seleccion de lineas, el modelo SREG evidencio las lineas
2(SSSG7), 4(SSSGY), 8(SSSGD) y 12(SSSJ4) con una buena interaccidon con
los probadores, ademas mostraron estabilidad y rendimiento, siendo la linea 12
el mejor intérprete de los probadores por su ubicacion en el vértice del sector
donde se encuentran el 84 por ciento de los probadores. Mientras que el valor
de IS muestra que las lineas 1(SSSG6), 3(SSSG8) y 4(SSSG9) son las
mejores por haber sido seleccionadas por varias caracteristicas de manera

simultanea.

En el caso de los probadores, los que presentaron mayor potencial para
diferenciar lineas fueron los genotipos 4(NSSJV), 6(NSSK2), 8(NSSKZ) y

10(NSSM9).

No obstante, de acuerdo a los IS el probador que se sugiere utilizar para

seleccionar lineas y generar simultdneamente buenos hibridos por tener mayor

contribucion para las variables evaluadas es el probador 8 (NSSKZ).
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VI. RESUMEN

En este trabajo se persiguen los objetivos siguientes i) Evaluacion de 144
cruzas de prueba de maiz en 10 ambientes de interés en Sinaloa, para
seleccionar los de mayor potencial agronémico y estables utilizando como
apoyo el modelo SREG,; ii) Clasificar los ambientes de evaluacién por su
capacidad de discriminar genotipos y descubrir que ambientes son los mas
representativos en Sinaloa; iii) Estimar el valor genético de las lineas en base a
su ACG e identificar probadores con mayor poder de discriminacion; iv)
Identificar las mejores lineas, probadores y cruzas superiores a partir de los
valores de indices de seleccion. El material genético utilizado, propiedad de la
empresa Pioneer, consto de 12 lineas Ss y 12 lineas elites usadas como
probadores, mismos que fueron apareados generando 144 hibridos. La
evaluacion de estos genotipos se realiz6 en diez ambientes del estado de
Sinaloa durante el 2009-2010 del ciclo O-l, en la cual se incluyeron cuatro
testigos comerciales dos pertenecientes a la misma empresa y las dos mas a
otra empresa diferente. Las variables evaluadas fueron rendimiento, humedad,
floracibn macho y hembra, estas dos ultimas en solo tres ambientes (Ahome,
Guasave y Villa Juarez). Para la variable rendimiento fue analizado bajo un
disefio de bloques al azar, se estimaron los efectos de aptitud combinatoria
mediante el disefio un analisis linea x probador para cada variable. También se

exploro la interaccion genotipo ambiente y la interaccion linea x probador para
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conocer la respuesta de los hibridos en los ambientes, la respuesta de las
lineas ante los probadores, y su estabilidad mediante el modelo SREG
auxiliandose a graficas biplot GGE. La estimacion del indice de seleccion (IS)
se realizo para cada hibrido en él se integro los valores de ACE de rendimiento
de grano, por ciento de humedad y floracibn macho y hembra y valores de ACG
para lineas y probadores. El modelo SREG vy los valores de IS mostraron que el
hibrido 118 (SSSGF/NSSM9) fue uno de los mas rendidores y estables a través
de ambientes y por tener el valor de indice mas pequefio mas cerca se
encuentra el genotipo de los criterios deseados, es decir precoz y con buen
rendimiento. Respecto a los progenitores, la linea 4 (SSSG9) manifestd una
buena ACG vy el probador 8 (NSSKZ) un mayor potencial para diferenciar
lineas, mismos que tuvieron el IS mas bajo, catalogandolos como los mejores.
Finalmente los ambientes que expresaron mayor poder para discriminar a los
genotipos fueron Culiacancito, Santa Blanca y Ahome, sin embargo, Quila

resulté ser el mas representativo.
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VIIl. APENDICE

Cuadro 8.1 Agrupacion estadistica de 10 ambientes en base a la prueba de
Tukey.

Ambiente Media
3 13.834 A
7 13.671 A B
10 13.586 A B
8 13.295 A B C
4 13.15 B C
9 12.87 C
5 12.821 C
2 12.185 D
1 11.022 E
6 7.549 F

Diferencias de media por la prueba tukey al 95 %

Cuadro 8.2 Valores de ACG de lineas y probadores en base a rendimiento

LINEA ACG PROBADOR ACG

12 0.732 12 0.620
2 0.316 10 0.578
4 0.316 8 0.382
5 0.187 4 0.097
9 0.096 11 0.023
8 0.096 9 -0.055
7 0.075 1 -0.067
1 -0.043 5 -0.173
6 -0.108 6 -0.187
10 -0.253 3 -0.241
3 -0.301 2 -0.467
11 -1.114 7 -0.508
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Cuadro 8.3 Claves y Pedigree de hibridos experimentales.

No. No. No.
Hibrido Pedigree Hibrido Pedigree Hibrido Pedigree
1 SSSG6/NSSOE 49 SSSGA/NSSOE 97 SSSGE/NSSOE
2 SSSG6/NSSGD 50 SSSGA/NSSGD 98 SSSGE/NSSGD
3 SSSG6/NSSGZ 51 SSSGA/NSSGZ 99 SSSGE/NSSGZ
4 SSSG6/NSSJIV 52 SSSGA/NSSJIV 100 SSSGE/NSSJV
5 SSSG6/NSSJZ 53 SSSGA/NSSJZ 101 SSSGE/NSSJZ
6 SSSG6/NSSK2 54 SSSGA/NSSK2 102 SSSGE/NSSK2
7 SSSG6/NSSK4 55 SSSGA/NSSK4 103 SSSGE/NSSK4
8 SSSG6/NSSKZ 56 SSSGA/NSSKZ 104 SSSGE/NSSKZ
9 SSSG6/NSSM5 57 SSSGA/NSSM5 105 SSSGE/NSSM5
10 SSSG6/NSSM9 58 SSSGA/NSSM9 106 SSSGE/NSSM9
11 SSSG6/NSSRV 59 SSSGA/NSSRV 107 SSSGE/NSSRV
12 SSSG6/NSSVJ 60 SSSGA/NSSVJ 108 SSSGE/NSSVJ
13 SSSG7/NSSOE 61 SSSGB/NSSOE 109 SSSGF/NSSOE
14 SSSG7/NSSGD 62 SSSGB/NSSGD 110 SSSGF/NSSGD
15 SSSG7/NSSGZ 63 SSSGB/INSSGZ 111 SSSGF/NSSGZ
16 SSSG7/NSSJV 64 SSSGB/NSSJV 112 SSSGF/NSSJV
17 SSSG7/NSSJZ 65 SSSGBINSSJZ 113 SSSGF/NSSJZ
18 SSSG7/NSSK2 66 SSSGB/NSSK2 114 SSSGF/NSSK2
19 SSSG7/NSSK4 67 SSSGB/NSSK4 115 SSSGF/NSSK4
20 SSSG7/NSSKz 68 SSSGB/NSSKZ 116 SSSGF/NSSKZ
21 SSSG7/NSSM5 69 SSSGB/NSSM5 117 SSSGF/NSSM5
22 SSSG7/NSSM9 70 SSSGB/NSSM9 118 SSSGF/NSSM9
23 SSSG7/NSSRV 71 SSSGB/NSSRV 119 SSSGF/NSSRV
24 SSSG7/NSSVJ 72 SSSGB/NSSVJ 120 SSSGF/NSSVJ
25 SSSG8/NSSOE 73 SSSGC/NSSOE 121 SSSGG/NSSOE
26 SSSG8/NSSGD 74 SSSGC/NSSGD 122 SSSGG/NSSGD
27 SSSG8/NSSGZ 75 SSSGC/NSSGZ 123 SSSGG/INSSGZ
28 SSSG8/INSSJIV 76 SSSGC/NSSJV 124 SSSGG/NSSJIV
29 SSSG8/NSSJZ 77 SSSGC/NSSJZ 125 SSSGG/INSSJZ
30 SSSG8/NSSK2 78 SSSGC/NSSK2 126 SSSGG/NSSK2
31 SSSG8/NSSK4 79 SSSGC/NSSK4 127 SSSGG/NSSK4
32 SSSG8/NSSKZ 80 SSSGC/NSSKZ 128 SSSGG/NSSKZ
33 SSSG8/NSSM5 81 SSSGC/NSSM5 129 SSSGG/NSSM5
34 SSSG8/NSSM9 82 SSSGC/NSSM9 130 SSSGG/NSSM9
35 SSSG8/NSSRV 83 SSSGC/NSSRV 131 SSSGG/NSSRV
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36
37
38
39
40
41
42
43
44
45
46
47
48

SSSG8/NSSVJ
SSSGI/NSSOE
SSSGI/NSSGD
SSSGI/NSSGZ
SSSGI/NSSIV
SSSG9/NSSJIZ
SSSGI/NSSK2
SSSGI/NSSK4
SSSG9/NSSKZ
SSSGI/NSSM5
SSSGI/NSSM9
SSSG9/NSSRV
SSSGY/NSSVJ

84
85
86
87
88
89
90
91
92
93
94
95
96

SSSGC/NSSVJ
SSSGD/NSSOE
SSSGD/NSSGD
SSSGD/NSSGZ
SSSGD/NSSJV
SSSGD/NSSJZ
SSSGD/NSSK2
SSSGD/NSSK4
SSSGD/NSSKZ
SSSGD/NSSM5
SSSGD/NSSM9
SSSGD/NSSRV
SSSGD/NSSVJ

132
133
134
135
136
137
138
139
140
141
142
143
144

SSSGG/NSSVI
SSSJ4/NSSOE
SSSJ4/NSSGD
SSSJ4/NSSGZ
SSSJ4/NSSIV
SSSJ4/NSSJIZ
SSSJ4/NSSK2
SSSJ4/NSSK4
SSSJ4/NSSKZ
SSSJ4/NSSM5
SSSJI4/NSSM9
SSSJ4/NSSRV
SSSJ4/NSSVJ
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