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Abstract

In order to assay the technical breeding potential of a population, there exist diverse mating designs that allow
estimating the effects and genetic variances. The objectives of this work were: a) to consider the proportion of
additive genetic variance and dominance, and the heritability of ayellow maize population; and b) to suggest a
procedure for effective genetic melioration, that allows to improve the present characteristics of quantitative
inheritance in such population. 300 families of full siblings (FHC), developed under North Carolinadesign | were
evaluated in Ursulo Galvén, Ver., México, under an experimental design of incomplete blocks with an alpha
lattice adjustment (0.1), with two replications. The effects and genetic variances were estimated by the
VARCOMP procedure (Method=typel) and IML of the SAS program. The results indicate that the population
showed a genetic structure with few differences among and within variables. The greater proportion of the
genetic variance was due to the additive effects, in ear height = 44,68, and yield = 0.13. Variance was equal to
zerofor al thevariables. Yield for h?was 17%. The biplot showed that genotypes expressed differences for plant
height and ear, by the magnitude of their vectors, whereas genotypes were statistically equal in yield. Parents
deriving from a population of awide genetic variability can be selected and crossbred in the form of dented x
crystalline, which allows to find a good heterotic behavior, and to choose a better scheme of inter-population
melioration.
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Resumen

Paraestudiar el potencial genotécnico de una poblacién existen diversos disefios de apareamiento, que permiten
estimar los efectos y varianzas genéticas. Los objetivos del presente trabajo fueron: a) Estimar la proporcion de
varianza genética aditivay de dominanciay |a heredabilidad de una poblacién de maiz amarillo; y b) Sugerir un
procedimiento de mejoramiento genético efectivo, que permitamejorar | as caracteristicas de herencia cuantitativa
presentes en lapoblacion. Se utilizaron 300 familias de hermanos completos (FHC), desarrollados bajo el disefio
| de Carolinadel Nortey evaluados en Ursulo Galvan, Ver., México, utilizando un disefio experimental de bloques
incompletos con arreglo alfalatice (0.1), con dos repeticiones. Los efectos y varianzas genéticas se estimaron
con el procedimiento VARCOMP (Method=typel) e IML del programa SAS. Los resultados indicaron que la
poblacién mostro unaestructura genética con pocas diferencias entrey dentro de variables. Lamayor proporcién

de lavarianza genética se atribuyo alos efectos aditivos, en alturade mazorca ¢, =44.68,y rendimiento ¢ 5 =

0.13. La oé paratodas las variables fue igual a cero. Lah? pararendimiento fue 17 %. En el biplot se observé

gue los genotipos se expresaron diferente para altura de planta y mazorca, por la magnitud de sus vectores,
mientras que en rendimiento |os genotipos fueron estadisticamente iguales. L os progenitores derivados de una
poblacién de ampliavariabilidad genética pueden ser seleccionadosy cruzarse en formade dentados por cristalinos,
lo cual permite encontrar un buen comportamiento heterético, y elegir un mejor esquema de mejoramiento inter-
poblacional.

Palabras clave: Zea mays L., Disefio | de Carolina del Norte, pardmetros genéticos, y heredabilidad.
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Introduccion

La estimacion de componentes de varianza genética
es importante en genética cuantitativa, donde siempre se
requiere un disefio de apareamiento genético, para la
estimacion de varianza aditiva 'y dominancia, lo que
posibilita el cdlculo de la heredabilidad y respuesta a la
seleccion (Wu et al., 2006). Hallauer y Miranda (1981),
revisaron varios trabajos y encontraron que la varianza
genéti caaditivapararendimiento de grano, generalmente
es 2 a 4 veces mayor que la varianza de dominancia.
Lamkey y Edwards (1999) agregan que estas diferencias
dependen de la poblacion bajo estudio, y que los efectos
aditivos son més importantes que los de dominancia en
poblaciones de amplia base genética. Los componentes
de varianza son por definicion valores positivos, a pesar
deesto, | as estimaci ones de varianza pueden ser negativas,
pudiendo deberse esto a un inadecuado modelo genético,
por no considerar la varianza epistética, muestra
inadecuada, e inapropiada técnica experimental (Searle,
1971).

En los disefios genéticos se hace una serie de
supuestos, que pueden no corresponder alas situaciones
realesy son: apareamiento al eatorio, organismosdiploides,
solo dos aelosen cadalocusy ausenciade epistasisy de
ligamiento entreloci (Mérquez, 1992). Marquez y Hallauer
(1970) estudiaron el efecto del tamaio de muestra para
machosy hembras por macho, concluyendo que un nimero
minimo de 32 machos, y una muestra de ocho hembras
por macho eran adecuados para el carécter rendimiento
enmaiz. Gouesnardy Gallais(1992), refiriéndose también
el Disefio |, resaltan lafaltade congruenciaentrerealidad
y model 0 genético, y destacan que en ocasiones|os efectos
reciprocos y la epistasis, usual mente supuestos ausentes
o despreciables, son fuente de sesgos en la estimacién de
lavarianzade dominancia; estos autores encontraron que
una desviacion del modelo de apareamiento aleatorio,
consistente en el apareamiento de un macho con hembras
correl acionadas, produce un sesgo positivo en laestimacion
delavarianzaaditiva.

Laheredabilidad de un carécter métrico es unade sus
propiedades masimportantes, y se define como el cociente
delavarianzagenéticaaditivasobrelavarianzafenotipica
(Falconer, 1990), que determina la ganancia genética de
seleccidn y una estrategia de mejoramiento (Falconer y
Mackay, 1996). El grado de precision del estimador de H2
o h? dependerd asu vez del grado de precision con que se

estime aé o] ai y del valor de GS . 'Y su importancia

reviste en el mejorami ento genético por seleccion (Molina,
1992). Laheredabilidad (h?) difiere seginlacaracteristica
en estudio, Hallauer y Maranda (1981), encontraron que
el porcentaje de heredabilidad pararendimiento de grano

y longitud de grano es menor a 30 %, mientras que para,
aturade plantafue>50<70% Yy >30<50 % en prolificidad.
La magnitud de las estimaciones de heredabilidad, es
afectada por €l ambiente, poblacién de referencia, muestra
de genotipos evaluados, método de cédlculo y tipo de
progenies.

Cuando se ha abtenido una estima se desea poder
indicar su precision, y esel error estandar unaherramienta
aceptada cientificamente. La precision de una estima
depende de su varianza del muestreo; mientras méas
pequefia sea ésta, se obtendra una precision més altay el
error estandar es la raiz cuadrada de la varianza del
muestreo. La precision de un estima de heredabilidad, es
indicado por su error estéandar (Falconer, 1990). Otros
factores que afectan la calidad de los estimadores son el
ndmero de repeticiones utilizadas en el experimento de
evaluaciony el nivel de endogamiadelos progenitoresde
las familias evaluadas (Marquez y Sahagun, 1994).
Sahagun (1997), encontrd que € nivel de endogamia de
losprogenitoresguardaunarelacion directacon laprecision
de los estimadores de los componentes de varianza
genéticos en los Disefios | y 1l de Carolinadel Norte. En
el caso del Disefio | se encontré que a utilizar dos
repeticiones y progenitores con un coeficiente de
endogamia igual a 0.5, se aobtienen estimadores de la
varianza de dominancia mas precisos que |os obtenidos
con cinco repeticionesy progenitores no endogami cos.

Un programa de desarrollo de hibridos por lo general
necesita un minimo de dos poblaciones contrastantes de
buen comportamiento per se que muestren un alto grado
de heterosis en las combinaciones hibridas. El primer
intento para una identificacion sistemética de complejos
racialesy grupos heterdéticos de germoplasmatropical fue
hecho por Wellhausen aprincipiosdelosarios 60, en donde
el mejor par heterdtico fue Tuxpefio en combinacion con
ETO. Uno delos patrones heteréti cos mas conocidos esta
compuesto por Reid Yellow Dent por Lancaster Sure Crop,
(Dentado por Cristalino) parael mundo, mientras que para
Europa e US Dent y European Flint, el CIMMYT ha
realizado un amplié trabajo en la clasificacion de
germplasma, principalmente en maices tropicales y
subtropicales (Paliwal, 2001). Melchinguer y Gumber
(1998), definen un grupo heterético como un grupo de
individuosrelacionados o no, que provienen delamismao
diferente poblacion pero que muestran similar
comportamiento en aptitud combinatoriay heterosis cuando
se cruzan con individuos de otro grupo genéticamente
diferente. Y un patrén heterético 1o definen un par de
grupos heteréticos complementarios que al cruzarse
producen descendenciaque exhibe unaataheterosisy un
excelente desempefio de hibridos. De Ledn et al. (2005),
encuentra que las combinaciones germoplasmicas de
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mayor potencial derendimiento paralaregion deEl Bgjio,
son maiz enano en combinacién con maiz tropical y maiz
enano con maiz de alta calidad de proteina.

El concepto de biplot fue originalmente propuesto por
Gabriel (1971), el objetivo principal de esta figura es
resumir en una grafica, los patrones de respuesta que
existen en datos originales (Gabriel, 1978), originado a
partir de los dos primeros componentes principales, que
permite una exploracion répiday fécil de una matriz de
datos, ordenados en un cuadro dedoble entrada. Lagréfica
biplots hasido utilizada por mejoradores de plantas, para
explicar e comportamiento de materiales evaluadosen un
megaambiente, y conocer lainteraccidn genotipo ambiente,
e identificar materiales con mejor comportamiento entre
y dentro de sitios de evaluacidn, de la misma forma ha
permitido conocer la relacion genética entre materiales,
paralaintegracion de grupos germoplasmicos(Yan et al.,
2000; Yanetal., 2001y Yanetal., 2002,y DeLebdnetal.,
2005). Barguefio et al. (2003), mencionan que la grafica
biplot GEy GGE, sirven paraanalizar caracteristicasmulti-
regionales y estudiar la interaccion genotipo ambiente
(GE), atravésde mode osbi-linealescomoAMMI 0 SREG
Que permiten describir lainteracci 6n genotipo ambientee
identificar mega-ambientes y materiales con el mejor
comportamiento.

En el Programa de Mejoramiento Genético
correspondiente al trépico himedo, €l Instituto Mexicano
del Maiz Dr. Mario E. Castro Gil de la Universidad
Auténoma Agraria Antonio Narro, trabaja en el
mej oramiento genético de maiz amarillo, con el objetivo
de conformar poblaciones con ata frecuencia de alelos
favorables y excelente comportamiento agronémico, de
donde se puedan derivar lineas endogémicas, con aptitud
paralaformaci6n de variedades e hibridos con excel entes
rendimientos. Los objetivos del presente trabajo fueron:
a) estimar la proporcién de varianza genéticaaditivay de
dominanciay la heredabilidad en sentido estricto, a una
poblacién de maiz amarillo; y b) sugerir un efectivo
procedimiento de mejoramiento genético, que permita
mejorar las caracteristicas de herencia cuantitativa
presentes en la poblacion.

Materiales y Métodos
Material genético

Los componentes de varianza genética se estimaron
de 300 familias de hermanos compl etos de maiz amarillo
tropical. Obtenidas del apareamiento de 50 progenitores
masculinos de grano cristalino, cada uno apareado con
seis hembras de grano dentado, de acuerdo al Disefio | de
Carolinadel Norte (Comstock y Robinson, 1948). Donde
el nivel de endogamia de ambos progenitores fue de 0.5.

El ensayo serealizd de diciembre amayo de 2006, bajoun
disefio de bloguesincompletoscon arreglo alfalatice (0.1),
en lalocalidad de Ursulo Galvan, Ver., México, con dos
repeticiones, siendo launidad experimental de dos surcos
de5m con 25 plantas por parcelaaproximadamente, cada
repeticion consté de 10 bloques, |0s que asu vez, estaban
formados por 30 parcelas de familia de hermanos
completos cada una. El modelo lineal empleado para €
disefio de bloquesincompletosfue el siguiente:

Yie = 1+o; + By 7 + &5

Donde: Y;, =valor observado en un tratamiento,
u = efectodelamediageneral, a; =efectodelai-esima
repeticion, B, = efecto del j-ésimo bloque dentro dela
i-ésima repeticion, y, =efecto de lak-ésima familia de
hermanos completosy &, = error experimental.

Andlisis estadisticos

Se realizaron andlisis genéticos estadisticos a las
variables: alturade planta, alturade mazorca, prolificidad
y rendimiento. Los valores de varianza aditiva (oi),
varianza de dominancia (aé ), heredabilidad en sentido
estricto (h?) y errores estdndar, se estimaron utilizando €l
paguete estadistico SAS Ver. 8, con los procedimientos,
GLM, VARCOMP (Method=typel), e IML. Las
instruccionesproporcionadasal programafueron siguiendo
lasformulasdeHallauer y Miranda(1981). El modelolinea
del andlisisgenético fueel siguiente:

Yijkl =u+R +G]. +GRJ. + Mk(j) + Hl(k*j)) + Eijki

Endondepara: Y, = observacion del k-ésimo macho
cruzado con lal-ésima hembra, en lai-ésima repeticion,
dentrodel j —ésimo grupo; 1 = efectodelamediagenerd;

R = efecto de i-ésima repeticion; Gj = efecto de j-
ésimo bloque; GRJ-i = efecto del j-ésimo grupo por lai-
ésima repeticion, M k(j) = €fecto del k-ésimo macho
dentrodel j-ésmobloque; H, . ;) = efectodelal-ésima
hembradentro del k-ésimo macho dentro dej-ésimo bloque
y, Eijkl = Efectodelavariabilidad no controlada.

Procedimiento estadistico para obtener la figura
biplot

El biplot GGE fue disefiado para analizar ensayos
multiregionales, delamismaformaseadtiliz6 paraestudiar
lerelacion que guardan losgenotiposy caracteristicas(Yan
y Rajcan, 2002), donde el biplot es construido por losdos
primeros componentes principales. EI modelo empleado
endl biplot GT fue:

Y~ Yi= M&iMjy +Ao8M), + &l
Donde:
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Yij = es el valor promedio del i-ésimo genotipo en la j-

ésimavariable; Y; =esel valor promedio paratodoslos
genotiposenlaj-ésimavariable; A, y A, =sonlosvaores

singularesparael CP1y CP”, respectivamente; & ,e&., =
vectores caracteristicosdeel CP1y CP” respectivamente,
para el i-ésimo genotipo; M;; y Mj, = son los vectores
caracteristicos parael CP1y CP respectivamente, enlaj-

ésima variable; &ij = error del modelo asociado en el
genotipoi enlavariablej.

Resultados y Discusion

Lainterpretacién y discusién de los resultados que se
muestran en Cuadrol, se realiz0 considerandolos como
un modelo de efectos fijos en este caso, ya que es de
importancia para el programa de mejoramiento.

En e Cuadrol lafuente de variacion de repeticiones,
las variables que mostraron diferencias altamente
significativas (P<0.01) fueron; altura de planta y
prolificidad, 1o cua permite indicar que estas variables

presentaron comportamiento diferente, entre repeticiones,
que puede atribuirse a una heterogeneidad de las
condiciones delos bloques. En el estudio de poblaciones
bajo el Disefio | de Carolina del Norte, cominmente se
presentan un numero grande familias de hermanos
completos que evaluar, en la cual se recomiendarealizar
bloques o grupos dentro de cada repeticion, se comprueba
su utilidad en los resultados obtenidos en este trabajo. En
la fuente de variacion de grupos, resulté altamente
significativo (P<0.01) paralas variables altura de planta,
y prolificidad.

En lafuente de variacion de machos dentro de grupos,
seencontro diferencias altamente significativas (P<0.01),
en atura de planta, altura de mazorca, indicando que la
agrupacion de machos dentro de grupos, sélo en algunas
caracteristicas presentaron diferencias massignificativas.
En lafuente de variaci 6n parahembras dentro de machos,
no hubo diferencias significativas en ninguna de las
variables eval uadas.

Los valores de los componentes de varianza genética
aditiva y de dominancia fueron diferentes para cada
variable. Siendo lavarianzaaditivamayor alosvaloresde

Cuadro 1. Cuadrados medios y pardmetros genéticos a través del Disefio | de Carolina del Norte, 2006.

Fv GL Alturade planta Altura de mazorca Proalificidad Rendimiento
Rep 1 1683.37 ** 504.16 0.252** 0.18
Gpos 9 592.96 ** 242.24 0.056 ** 1.47
Gpos*Rep 9 135.78 24111 0.029** 4.95**
M(G) 40 333.91** 284.56** 0.013 104
H/M/G 250 204.97 150.52 0.012 0.64
Error 290 195.88 154.17 0.013 0.86
CV 8.17 1451 12.082 1211
ok 42.97 44.69 0.003 0.13
EEc; 25.04 21.18 0.001 0.08
ol -24.77 -52.10 -0.002 -0.57
EEc] 54.88 42.65 0.003 0.20
h? 0.20 0.27 0.027 0.17
EER? 0.12 0.13 0.080 0.10

* ** Significativos alos niveles de probabilidad P<0.05 y P<0.01, respectivamente; Gl = Grados de libertad; Rep =
Repeticiones, M = machos; H (M) = hembras dentro de machos; y C.V = coeficiente de variacion. gf/l = varianzade

machos; o}, = varianza de hembras dentro de machos; o2 = varianza aditiva; EEc? = error estandar de la

varianzaaditiva; = varianzade dominancia; = error estandar de lavarianzade dominanciay = heredabilidad en sentido
estricto;= error estandar de la heredabilidad en sentido estricto.
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lavarianza de dominancia. Hallauer y Miranda (1981),
reportan quelavarianzagenéticaaditiva, fue dosacuatro
veces mayor que la varianza de dominancia, al evaluar
el rendimiento de grano, revisados en diferentestrabajos.
Lamkey y Edwards (1999), mencionan que estas
diferencias dependen de lapoblacién bajo estudio. Enla
varianza dominancia paralas variables altura de planta,
altura de mazorca, prolificidad y rendimiento, fueron
valores negativos y considerados como iguales a cero.
Estos resultados cominmente se presentan al utilizar el
Disefio | de Carolina del Norte, (Comstoc y Robinson,
1948; 1952), Gouesnard y Gallais (1992), lo atribuyen, a
la presencia de epistasis en el estudio, supuestos
despreciablesen el modelo. Marquez y Sahagun (2000),
ademas de |la epistasis agregan, la endogamia como un
supuesto gque deberia ser considerado.

Los valores para heredabilidad (h?) obtenidos para
altura de planta y altura de mazorca, 0.203 y 0.273,
respectivamente, se consideracomo bajos, y rendimiento
los valores fueron 0.170. Hallauer y Miranda (1981),
mencionan que losval ores de heredabilidad difieren segin
la poblacién y la caracteristica en estudio, y que estos
son influenciados por el ambiente. EI mismo autor
menciona que |a heredabilidad en rendimiento de grano
en maiz es menor a la heredabilidad de las demas
caracteristicas, y le proporciona un valor menor al 30%,
los valores mas altos de heredabilidad |os encuentra en
alturade plantay mazorcacon valores mayores de 50 %
y menores de 70 %.

El error estdndar se utilizacomo un criterio paramedir
la precisiéon de los estimadores, de modo que un
estimador sera mas preciso en lamedidaque su varianza
sea mas pequefia (Méarquez y Sahagun, 1994). Respecto
alavarianza aditiva se puede observar que 10s errores
estdndar generalmente fueron mas peguefios respecto a
lavarianza de dominacion corroborando las conclusiones
de Marquez y Sahagun (1994), en donde el Disefio | de
Carolinadel Norte estimacon mayor precision lavarianza
aditiva.

Larepresentacion graficabiplot clasifico alosefectos
principales de una manera sencilla de interpretar,
permitiendo realizar unamejor observacion delarelacion
de los genotiposy las variables evaluadas. Este tipo de
graficas se ha utilizado eficientemente para interpretar
lainteracci dn genotipo-ambiente, heidentificar materiales
para futuros esquemas de mejoramiento, con
caracteristicas convenientesal investigador. Enlagrafica
biplot GT, un vector es sefialado con unalinea, desde el
punto de origen, sefialando la caracteristica de mayor
impacto de acuerdo alamagnitud delalinea, esto permite
unamejor visualizacién de lasrelaciones entre y dentro
las variables en estudio.

Figura 1. GréficaBiplots Genotipo-Caracteristica (GT),
de 30 familias de hermanos completos. CP1 y CP2
componente principal uno y dos respectivamente. AP =
altura de planta, AM = altura de mazorca, MZC =
mazorcas cosechadas, PROL = prolificidad y REND =
rendimiento. HC = hermanos compl etos.

En la Figura 1 la mayor variacién explicada por €l
biplot estddadapor alturade plantay alturade mazorca,
expresada por la magnitud relativa de sus vectores. La
interrel acion entre estas caracteristicas es masrelevante
en el mejoramiento. Una relacion cercana a cero es la
que existe entrerendimiento y prolificidad. LaFigural
muestraque el biplot GT, puede ser usado paraidentificar
genotipos sobre varias caracteristicas e identificar
aguellos gque particularmente puedan ser progenitores,
en un esguema de mej oramiento. Este procedi miento fue
igualmente eficiente como lo aplica Yan et al. (2002).
L os genotipos que se encuentran mas cercanos al vector
de las caracteristicas expresan un valor mas ato, como
puede observarse en el rendimiento no es el que méas
contribuye, yaque losval ores de rendimiento presentaron
diferencias muy bajas.

Con €l objetivo deidentificar progenitores que puedan
servir en un esquemade mejoramiento, se graficaron 25
familias de medios hermanos seleccionados a través de
su buen rendimiento. Esto permitié ubicar graficamente
la relacién que guardan los genotipos contra el
rendimiento, altura de planta, altura de mazorca, y
prolificidad.

Lagraficabiplot (Figura2) muestraque las familias
de medios hermanos expresan mayor diferenciaparalas
variablesalturade planta, y alturade mazorca, visualizada
por la magnitud de sus vectores. Para cada variable se
ubican los genotipos con valores méas altos, y de mayor
peso paracada caracteristica. Lo cual permite sel eccionar
los genotipos.
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Figura 2. Graficabiplots genotipo-caracteristica(GT), de
25 familias de medios hermanos. CP1y CP2 componente
principal unoy dosrespectivamente. AP=alturade planta,
AM =alturademazorca, PROL = prolificidady REND =
rendimiento. MH = medios hermanos.

Conclusiones

La poblacion concentra una mayor proporcion de accién
génicaaditiva. Los valores de la varianza de dominancia
fueron iguales a cero. La heredabilidad presente en la
poblacion para todas las variables fue baja. La grafica
biplot ayud6 a visualizar mejor la seleccién de los
materiales seleccionados, como progenitores de un
esguema de mejoramiento inter-poblacional. En la
estimacion de componentes de varianza bajo el Disefio |,
los progenitores derivados de una poblacion de amplia
variabilidad genéticapueden ser, seleccionadosy cruzarse
en forma de dentados por cristalinos, 1o cual permite
encontrar un buen comportamiento heterético, y elegir un
esguema de mejoramiento inter-poblacional, teniendo un
avance en el mejoramiento.
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