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RESUMEN

La importancia del método de seleccion recurrente 0 mejoramiento poblacional en
un programa de mejora vegetal, se da por las estrategias de seleccion con las que
se cuente para identificar materiales con las caracteristicas genéticas deseables y
una estabilidad efectiva. El presente trabajo de investigacion se compuso de una
exploracion genética de 13 variables agrondémicas con el objetivo de estimar la
proporcién de sus parametros genéticos que permitiera concebir un efectivo
procedimiento de mejoramiento genético; ademas de la identificacion de 20 familias
con las caracteristicas agronomicas superiores apoyandose del modelo AMMI y la
herramienta indices de Seleccion. La evaluacion de 210 familias de hermanos
completos que se obtuvieron del cruzamiento de 42 machos con diferente nUmero
de hembras. El experimento se realiz6 en el campo experimental Bajio de la
UAAAN, ubicado en Buenavista, Saltillo, Coahuila en el ciclo P — V 2023; donde se
evaluaron las 210 familias y diez testigos representativos de la poblacion, utilizando
el disefio bloques incompletos con arreglo Alpha-latice con dos repeticiones. Se
encontré que la varianza aditiva tuvo un valor considerable para las variables FM,
FH, AP, AM, AR, AT, MC y PF; esto quiere decir que la poblacién se puede someter
en un programa de seleccion recurrente para explotar la variabilidad genética de
forma adictiva. El gréfico Biplot ayudd a agrupar las variables estudiadas con base
a la correlacion que existe entre ellas con un agrupamiento de aspectos de sanidad,
precocidad y rendimiento. Posteriormente, con los resultados del IS se
seleccionaron las mejores familias que fueron 128, 10, 135, 166, 24, 88, 27, 19, 145,
28, 107, 71, 130, 26, 78, 190, 63, 144, 50 y 106 las cuales se encontraron debajo
de un valor critico de 9.589, lo que llevo a seleccionar £10% superior de la poblacion.

Palabras clave: Parametros genéticos, Disefio Carolina del Norte I, indice de

Seleccion, Heredabilidad, Seleccion Recurrente, Cuadro Biplot.



l. INTRODUCCION

A nivel nacional, el maiz es una de los principales cereales cultivados al sembrarse
en una superficie de 6.7 millones de hectareas con una produccion de 25.3 millones
de toneladas con un promedio de 3.9 t ha, esto s6lo en 2024. Por su parte, el
consumo nacional de maiz en ese ciclo comercial tuvo un decremento en
comparacion al afo 2023 teniendo un 42.1 y 43.3 millones de toneladas
respectivamente siendo un 54.6% de maiz blanco y el porcentaje restante de maiz
amatrillo, observando que, la balanza comercial de maiz en México aun sigue siendo
deficitario realizando una importacion de casi 19 millones de toneladas, cubriendo
el 94% de maiz amarillo abastecido (SIAP, 2024).

Hoy en dia, la poblacion mundial crece a un ritmo acelerado, como consecuencia,
se tiene una mayor demanda de alimentos. La Universidad Autonoma Agraria
Antonio Narro, a través de cinco décadas se ha dedicado a utilizar semillas
provenientes de maices mejorados, con el objetivo de acrecentar caracteres
agronémicos que son importantes, como la sanidad, precocidad, calidad del grano,

asi como, el rendimiento.

El propdsito de un programa de mejoramiento genético de maiz es canalizar las
técnicas y metodologias necesarias para poder adquirir una ganancia genética que
se expresa en las caracteristicas fenotipicas y genotipicas en cada ciclo de
seleccién. El rendimiento de grano por unidad de superficie es el caracter clave de
interés, debido a que, indirectamente ayuda a los productores al obtener mayor
productividad; sin embargo, esto es un gran reto que necesita cubrir la seguridad

alimentaria del pais.



El método de Seleccidon Recurrente o Mejoramiento Poblacional, es una de las
principales maneras de realizar mejoramiento genético vegetal, ya que consiste en
someter una poblacién a un proceso para poder incrementar su capacidad genética,
de tal manera que, en cada ciclo de seleccion se incrementen alelos que favorezcan

a la poblacion en cuestion.

Como apoyo para el método de seleccion recurrente se utilizan varios disefios
genéticos (disefio de apareamiento); en este caso, el Disefio Carolina del Norte I,
que tiene la cualidad de utilizar individuos macho y cruzarlos de manera dirigida con
distintas hembras con la finalidad de hacer una exploraciéon genética y asi estimar
sus componentes de varianza como heredabilidad y otros parametros. La seleccion
de los genotipos superiores permite incrementar los alelos que favorecen y

descartar los que son de carga genética indeseable (Beulah et al., 2018).

La Universidad Autbnoma Agraria Antonio Narro (UAAAN) a través del Instituto
Mexicano del Maiz (IMM), ha mantenido un programa de mejoramiento que se
destaca por desarrollar a base de investigacion, hibridos y variedades mejoradas
gue enaltecen el germoplasma base para continuar procesos de mejora continua de
materiales de maiz que favorecen el ambito agrondémico; el objetivo de esta
investigacion es determinar los componentes de varianza y heredabilidad de una
poblacién de maiz denominada Tuxpefio, usando para ello el disefio genético
Carolina del Norte I, esta poblacion tiene la particularidad de adaptabilidad a
diferentes ambientes, ademas que, posee caracteristicas sobresalientes para los

productores.



1.1. Objetivos

Estimar componentes de varianza y heredabilidad en 13 variables

agronomicas en la poblacion de maiz denominada Tuxpefio.

Identificar 20 familias de hermanos completos superiores en rendimiento,
sanidad, porte, calidad y precocidad, auxiliando de un indice de Seleccion

(IS) para continuar un ciclo de recombinacion.

1.2. Hipoétesis

El disefio genético Carolina del Norte | nos permitira estimar los componentes
de varianza y heredabilidad de una manera confiable, y asi, determinar la
estrategia de mejoramiento a utilizar en la poblacion de maiz denominada

Tuxpefio.

Se encontraran al menos veinte familias superiores que resalten por buenos
atributos agronomicos, para continuar con la siguiente generacion de
recombinacién, esto, con la finalidad de obtener una mayor ganancia

genética de la poblacién en estudio.



Il REVISION DE LITERATURA

2.1. Contexto Nacional del Maiz

Este cultivo presenta una amplia gama de colores, siendo el blanco y el amarillo los
mas comunes en México, destinados al consumo humano y la industria,
respectivamente. De acuerdo con SIAP, (2024), en 2023, se registré una produccion
de 27 millones 550 mil toneladas, 3.8% mas en relacion con 2022, con una tasa

media anual de crecimiento de 1.9% en el mas reciente decenio.

Este ultimo afio, la produccién nacional del grano ha fluctuado entre 26 y 27
millones de toneladas anuales, o que representa aproximadamente 2.3% de la
produccién mundial. De las mas de 203 millones de hectareas que se siembran en
el mundo, la agricultura estadounidense posee 15.8%, en donde produce 348.8
millones de toneladas (SIAP, 2024). Esto es una gran diferencia en comparacion de

lo que México siembra y produce.

2.1.1. Comercio Exterior

En 2023, en México las importaciones alcanzaron su cifra mas alta en la
dltima década rompiendo la barrera de los 19 millones de toneladas. En
comparacion con el promedio de los ultimos diez afios, el volumen importado
aumento6 21.2% vy el valor 59.0 por ciento (SIAP, 2024).



2.1.2. Origen-Destino Comercial

Estados Unidos encabezé el suministro al mercado nacional con 17 millones 335
mil toneladas, lo que representdé un aumento de 10.7% respecto al afio anterior.
Brasil también fue un participante destacado con un millon 835 mil toneladas,
mostrando un incremento de 22.2% en el mismo comparativo. Las compras
efectuadas a Sudafrica, Argentina y Canad& no superaron las 300 mil toneladas
(SIAP, 2024).

2.2. Panorama Agroalimentario

Durante el afio agricola 2023, de acuerdo con datos de SIAP-SADER (2024), se
sembraron 6.94 millones de hectareas de maiz en México, es decir una superficie
0.5% mayor que el afio agricola previo. De esta superficie, se registro siniestro total
en 504,911 hectareas, lo que representd el 7.3% de la superficie sembrada y en la
cual no se obtuvo cosecha alguna. De esta manera el area cosechada de maiz fue
de 6.44 millones de hectéareas, 5.5% menor que en el afio agricola previo. El 81.0%
se cultivé en el ciclo Primavera-Verano (P-V) y 19.0% en el ciclo Otofio-Invierno (O-
). Por régimen de humedad, 75.9% de la superficie cosechada se cultivd en

temporal y 24.1% con riego.

En 2023, la produccién de maiz nacional estuvo conformada por 88.0% de maiz
blanco, 11.6% de maiz amarillo y el restante 0.4% de otros tipos de grano (pozolero
y de color). Con respecto a la produccion por ciclo agricola, el 67.5% de la cosecha
de maiz se obtuvo en el ciclo Primavera Verano (18.5 mdt) y 32.5% en el ciclo
Otofio-Invierno (8.9 mdt). En el primero, el 65.1% de la produccién se obtuvo en
temporal y el 34.9% en riego, mientras que en el segundo el 11.4% de la produccion

correspondio a temporal y el 88.6% a riego (SADER, 2024).

Segun las expectativas de SIAP-SADER para el afio agricola 2024, se prevé una

produccion nacional de maiz de 25.1 millones de toneladas, lo que significaria un
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decremento de 8.9% con respecto al volumen obtenido en el afio agricola 2023 y
su nivel minimo en nueve afos. Por tipo de grano, se proyecta obtener una cosecha
de maiz blanco de 21.90 mdt, es decir, un volumen 10.1% menor a tasa anual,
mientras que se espera una produccion de maiz amarillo de 3.24 mdt, mayor en
0.7% con respecto a 2023. A pesar de que se tiene optimismo sobre el retorno de
mejores condiciones climatologicas de lluvia y humedad, después de un afio 2023
de sequia excepcional, lo que incentivaria a los productores a incrementar la
superficie sembrada en el ciclo Primavera-verano. Con el retorno de la precipitacion
cercana a niveles promedio se esperaria una menor siniestralidad, sobre todo en la
produccion de temporal. (SADER, 2024).

En México se cosecha maiz durante todo el afio, pero es posible diferenciar las
temporadas de produccion de ambos ciclos agricolas. En lo correspondiente al afio
agricola 2023, entre mayo y junio de 2023 se cosechd el 68.4% de la produccién
del ciclo O-I, y entre noviembre de 2023 y enero de 2024 se cosecho el 83.6% de la
produccion nacional del ciclo P-V (SADER, 2024).

2.3. Maices de Especialidad

Desde los inicios en el proceso de domesticacidon del maiz, a partir de sus ancestros
silvestres hace varios miles de afos, el potencial productivo siempre ha sido el
objetivo central de los programas de mejoramiento genético vegetal. Ademas, ahora
hay muchas variantes de maiz desarrollados para fines especificos, los llamados
“‘maices de especialidad”; como el maiz para ensilaje, el maiz ceroso, el maiz con
alto contenido de amilosa, el maiz con alto contenido de aceite, el maiz con

proteinas de alta calidad, el maiz dulce y el maiz palomero (Liu et al., 2020).

Por un lado, las y los productores de maices nativos confrontan diversas
desventajas para sostener su produccion en contextos de elevada demanda de

maices para la industria, que para satisfacer la necesidad y asegurar su provision,
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justifican cuantiosas importaciones de granos commodities, cuyos bajos precios se
deben a los procesos tecnificados productivistas (granos hibridos y transgénicos
dependientes de agroquimicos, mecanizacion) que, ademas de reducir los costos,
controlan las cadenas agroindustriales. Por otro lado, los fendmenos enfatizados
con el cambio climatico, degradacion y reduccion de suelos para la agricultura, baja
productividad, crecimiento de la poblacién urbana, la migracién y el reordenamiento
territorial, entre otros, colocan a las y los campesinos en situacion de vulnerabilidad

y subsistencia (Esquivel et al., 2023).

Recalcando con lo mencionado por Esquivel et al., (2023), los maices nativos con
caracteristicas especificas fisico-quimicas son utilizados para elaborar algin
producto de arraigo cultural, son llamados de especialidad y comienzan a llamar la
atencién para usos industriales, aumentando los riesgos de cambiar su légica de
produccién campesina. Entre los que destacan los maices pozoleros altamente
demandados en fiestas nacionales (Cacahuacintle y Anchos) y los reventadores que
se venden como palomitas en diferentes recintos recreativos y ceremoniales
indigenas como es el Palomero Tolugquefio. Recientemente, también los maices
pigmentados han sido catalogados como cultivos de especialidad por sus
cualidades de interés para el sector industrial (alimentario, farmacéutico, cosmético,
textil), el alimentario-artesanal y de turismo-gastronomico. Su mayor atraccion se
encuentra en sus colores: azul, negro, rojo, morado, pinto y rosado, y en sus
propiedades fisicoquimicas y bioactivas-nutrimentales (antioxidantes

“antocianinas”).

La potencialidad comercial de estos maices existe por la emergencia de los
mercados que los demandan, generando con ello, relaciones de coexistencia con
los mercados tradicionales. Sin embargo, el mercado tradicional ha existido desde
la época precolombina. Ahi, los maices y sus productos alimenticios son elaborados
artesanalmente por mujeres de comunidades locales, y muchos de ellos vendidos

en las calles de las ciudades (tlacoyos, tostadas, tamales), siendo su principal

7



caracteristica su enclave en cadenas cortas de productor a consumidor, y rara vez
existen intermediarios no familiares. EI mercado de especialidad se caracteriza
porque los productos elaborados con estos maices traspasan fronteras y se valoran
mas las caracteristicas Unicas de los maices nativos y muchas veces se busca un

desarrollo mas all4 de lo local (Esquivel et al., 2023).

2.4. Premejoramiento de Poblaciones

El mejoramiento de cultivos vegetales inicié con la domesticacion, se comenzo con
ancestros silvestres; la intencion fue generar fenotipos adecuados para el uso del
hombre. A la fecha, se han detectado decenas de genes relacionados con el
premejoramiento que contribuyen a nuestra comprension de la base genética de la

domesticacion de cultivos en general (Xiao et al., 2021).

La preservacion y seleccion de genotipos es una de las acciones que iniciaron a
conocer la diversidad presente de todo cultivo y la caracterizacion de estos
genotipos es primordial para la creacion y sostenimiento de bancos de
germoplasma. Ademas, la conservacion y seleccion de recursos genéticos aportan
fuentes importantes para garantizar la seguridad alimentaria de las futuras

generaciones (Aguilera et al., 2023).

Por otro lado, Aguilera et al., (2023) sugieren que la identificacion del germoplasma
de las semillas nos da informacién veraz sobre la diversidad genética de cada
genotipo, conociendo asi posibles progenitores viables que pueden ser utilizados
en la formacion de poblaciones de fundacién en el mejoramiento genético y que, a

Su vez, estos pueden servir como poblaciones para el mejoramiento aplicado.

La variabilidad genética presente en las colecciones de trabajo y bancos de

germoplasma es de gran importancia, porque el logro de cualquier programa de
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mejoramiento genético de cultivos se basa en la presencia de variabilidad para las
caracteristicas que se desean mejorar. Sin embargo, el premejoramiento es
primordial para evaluar y caracterizar los recursos genéticos disponibles, ya que es
a través de la expresion fenotipica que infiere la presencia y dimension de la
diversidad (Wagner et al., 2021).

Las investigaciones de la premejora genética de cultivos se dan utilizando
procedimientos multivariados que se basa en medidas de disimilitud, calculadas al
principio de un grupo de caracteristicas, ya sean morfolégicas, agronémicas,
moleculares o compuestas (Wagner et al., 2021).

El aprovechamiento de la variabilidad del genoma se inicia a partir de un fuerte
proceso de premejoramiento, en el que la conservacion, caracterizacion e
identificacion de genes prominentes para programas de investigacion de mejora
genética representan los componentes principales, lo que aprueba la tipificacién de
caracteres de interés que confieren la adaptacién a condiciones bioticas y abidticas

desfavorables (Burbano et al., 2022).

2.5. Variedades Sintéticas

El mal aprovechamiento de tecnologias mejoradas, principalmente por parte de los
pequefios agricultores, la escasez de variedades de alto potencial y las condiciones
biéticas y abitticas adversas son los principales factores que contribuyen al bajo
rendimiento (Elmyhun et al., 2020).

Una variedad sintética o variedad mejorada, brinda ventajas adicionales sobre una
variedad mejorada comun, con excelente rendimiento de grano y similitud en

floracion y fenotipo (Ledn, 2020).



Las variedades sintéticas de maiz, se han presentado como una opcion al uso de
hibridos para evitar el alto costo de la semilla de éstos, lo que puede ser a veces
hasta un 15 % de la inversion total para la produccion y los agricultores de bajos
recursos muchas veces no tienen el presupuesto a este tipo de germoplasma. Por
lo que, el desarrollo de variedades sintéticas para alto rendimiento de grano y que
ademas son tolerantes al déficit hidrico, son una alternativa para incrementar la

produccion de maiz en zonas de temporal (Acevedo, 2021).

La estimacién de los pardmetros genéticos de una variedad puede hacerse
mediante el uso de alguno de los métodos de Griffing, los cuales son de gran ayuda
para los fitomejoradores al utilizar progenitores endogamicos o variedades de
polinizacién cruzada que muestran amplia diversidad genética. Sin embargo, el
método | estudia a los progenitores utilizando las cruzas directas y las cruzas
reciprocas (Lopéz et al., 2021).

En el mejoramiento genético vegetal en el cultivo de maiz para el tropico se generan
subproductos tales como variedades de polinizacion libre, variedades sintéticas e
hibridos, esto destinado mas que nada a los productores de esa region. En el
desarrollo de hibridos es importante establecer progenitores con buena aptitud
combinatoria general (ACG) y especifica (ACE), buen rendimiento per se, tolerancia
a estrés biotico y abidtico, facilidad y rentabilidad en la produccién comercial de

semilla (Sierra et al., 2023).

2.6. Disefios Genéticos

Se ha dado a disposicidbn una extensa gama de herramientas y tecnologias
genomicas para su aplicacion en el mejoramiento de genético de cultivos. Paralelo
a los avances en las tecnologias en ingenieria genética, se implementaron nuevos
disefios basados en poblaciones sintéticas multiparentales para la determinacion de

rasgos que benefician tanto en el mapeo de relaciones como en el analisis de
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ligamiento, con mayor variabilidad genética, estructura controlada, mayor precision
para la deteccion de locus de rasgos cuantitativos (QTL) y exactitud de mapeo

mejorada (Varshney et al., 2021).

De acuerdo con Varshney et al., (2021), el genoma en cada cultivo desempefia un
papel fundamental en el mejoramiento vegetal, la mejora de la resiliencia ambiental
y la productividad. Con las innovaciones técnicas en gendmica aplicada en conjunto
con la disponibilidad de datos que ayudan a tener una gran escala, nos brindan por
medio de datos la capacidad de identificar la variacion genética que subyace al
crecimiento potencial de los cultivos y la mejora de la eficiencia en el mejoramiento

genético.

Sin embargo, Varshney et al., (2021), mencionan que los estudios de mejoramiento
convencional han adquirido avances muy importantes en el desarrollo de
variedades de cultivos que sean tolerantes a las condiciones de sequia. No
obstante, este proceso, que requiere dedicacion, suele tardar muchos afos en
avanzar desde las primeras etapas de andlisis de fenotipos y genotipos hasta los
cruces iniciales para generar variedades comerciales. ElI mejoramiento
convencional puede dejar desapercibido la varianza genética de los rasgos
adaptativos que subyacen al potencial de rendimiento, con el riesgo de seleccionar

(indirectamente) los alelos que son favorables en todos los medios evaluados.

Los fitomejoradores disefian programas de mejoramiento para tener en cuenta los
efectos de las interacciones G x E en los procesos involucrados en la identificacion
y seleccion de nuevos genotipos prometedores para una Poblacion Objetivo de
Ambientes (TPE). Los agrénomos disefian y evallan habilidades de manejo para la
misma TPE. Estas habilidades de manejo estan destinadas para cumplir ciertos
elementos con los genotipos creados por los fitomejoradores. Los agricultores

empiezan a trabajar con los genotipos mejorados y las estrategias de manejo dadas
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por los agrénomos para lograr la productividad potencial de los cultivos. (Cooper et
al., 2021).

Para obtener resultados potenciales de una estrategia de premejoramiento genético
de cultivos que se base en combinaciones de tecnologias G-M, Cooper et al., (2021)
sugiere que debe de haber contribuciones repetibles de las interacciones G x M que
tienen relacion con combinaciones tecnolégicas G-M especificas que logren mejorar
de manera predecible el rendimiento en los ambientes agricolas de destino. Sin
embargo, més alla de la prediccién, tiene que haber mecanismos para la
identificacion y seleccion de las combinaciones G-M que agraden a los mejoradores

y agronomos durante el desarrollo en el mejoramiento de cultivos.

Para poder lograr tener resultados en cuestion de rendimiento en un programa de
mejoramiento vegetal ampliamente usado, es la hibridacion, con ello los hibridos
han favorecido al aumento de la produccién. La estructura genética que contiene en
éstos, es la utilizacién de tres lineas para desarrollar hibridos trilineales, también se

han usado hibridos dobles y de cruza simple (Rodriguez et al., 2023).

Los estudios de Rodriguez et al., (2023), resaltan que existen cruzamientos de
endogamia avanzada que por su composicién ayudan a pronosticar la expresion
favorable del vigor hibrido. Asi mismo, un disefio genético es un sistema de
apareamiento entre individuos de una o0 mas poblaciones que genera informacién
del tipo de accion génica que controla el caracter de interés y ofrece una poblacién
mejorada que puede usarse como principio para la seleccion y desarrollo de
variedades potenciales.

Sin embargo, estos mismos estudios de Rodriguez et al., (2023), refieren que la

estimacion de los pardmetros genéticos de una variedad puede hacerse mediante
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el uso de alguno de los métodos de Carolina del Norte, los cuales son de utilidad
para los fitomejoradores al emplear progenitores endogamicos o variedades de
polinizacion libre que muestran amplia diversidad genética. En lo particular, el
método IV analiza a las cruzas directas que permiten estimar la aptitud combinatoria
general (ACG) y la aptitud combinatoria especifica (ACE), que aportan elementos
para establecer las relaciones genéticas entre los progenitores y su progenie, siendo
Gtiles en la identificacion de hibridos y cruzamientos promisorios (Rodriguez et al.,
2023).

De acuerdo con Jasso (2023), un disefio genético dialélico completo es impractico
cuando el niumero de cruzas a evaluar es grande, por lo que es necesario buscar
alternativas para muestrear adecuadamente un subconjunto de ellas que sean
viables para su evaluacion en tiempo y espacio. En este sentido, la evaluacién de
las progenies de una cruza dialélica en varios afios y localidades usando un disefio
y un analisis genético-estadistico apropiado podria ser compleja, pero esencial,
para determinar su estructura genética, ambiental y de interaccion genotipo-
ambiente, asi como su contribucion en la estimacion de los efectos y varianzas de
aptitud combinatoria, heterosis, heredabilidad, respuesta a la seleccion y prediccion
de hibridos sobresalientes.

Desde un punto de vista genético-estadistico, el uso de los disefios dialélicos y la
eleccion de un modelo de efectos fijos o0 aleatorios tiene fuertes implicaciones en la
interpretacion de resultados; la suposicién de la distribucién independiente de los
genes en los progenitores, asi como la ausencia de epistasis y ligamiento entre
genes, es a veces incorrecta. Asimismo, la epistasis afecta la estimacion de las
varianzas de ACG y ACE (Jasso, 2023).
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[I. MATERIALES Y METODOS

3.1. Ubicacion del Experimento

El desarrollo del presente proyecto de investigacion se llevé a cabo en los campos
experimentales dentro de las instalaciones de la Universidad Autonoma Agraria
Antonio Narro, especificamente en el campo con nombre “Bajio” del Instituto
Mexicano del Maiz “Dr. Mario Enrique Castro Gil” con coordenadas:
25°23'36.24" N, 101°0'1.8" W.

Cuadro 3.1. Localizacion geografica y condiciones climaticas del ambiente de

evaluacion.
Coordenadas geograficas
Afo Localidad : i i
Latitud (Norte) Longitud Altitud
(oeste) (ms.n.m.)
2023 Bajl,o o I n o I n
UAAAN 25°23'36.24 101°0"1.8 1730
Descripcion climatica:
Temperatura media anual 19.8 °C
Precipitacion media anual 350 a 400 mm
Tipo de clima BW hw (x) (e)

Fuente: Campos Experimentales UAAAN 2011.

3.2. Material Genético

El material genético que se utilizo constituyé de 210 estructuras familiares de
hermanos completos formadas a partir de una poblacién Tuxpefio, ademas de

contar con diez genotipos utilizados como testigo.
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En el ciclo agricola P-V 2022 se hicieron los cruzamientos que dieron origen a las
210 estructuras familiares, las cuales fueron estudiadas en el experimento. Estas
familias se formaron a parir del cruzamiento de 52 individuos utilizados como
macho, asi dando origen a 210 familias de hermanos completos las cuales fueron

el material genético que se establecio para la ejecucion de esta investigacion.

Los 52 machos utilizados con sus respectivas hembras fueron tomados de una
poblacion con el nombre TUXPENO. Dicha poblacion pertenece al programa de
mejoramiento genético del Instituto Mexicano del Maiz con nombre “Dr. Mario

Enrique Castro Gil” de la Universidad Autbnoma Agraria Antonio Narro.

Para el ciclo P -V del 2023 se establecieron las mencionadas estructuras familiares,
y esto permite hacer la estimacion y estudiar teéricamente los efectos y varianzas
genéticas que se presenten, con el objetivo de obtener estimaciones de parametros
genéticos como heredabilidad. El experimento se realizd en ensayos uniformes para
evaluar rendimiento de las familias dando la fase de evaluacion en el ciclo de

seleccién recurrente.

3.3. Instalacion del Experimento

La siembra del dicho experimento fue en la segunda semana de mayo de 2023, de
manera manual, la cual fue depositando dos semillas por golpe y asi lograr obtener
una densidad de poblacion adecuada y al emerger las semillas, en las primeras
etapas del cultivo se hizo un aclareo para brindar la densidad de siembra requerida

gue const6 de ocho plantas por metro lineal.

Las parcelas o surcos fueron de la unidad experimental, por lo que a cada estructura

familiar y lo correspondientes diez testigos se le asignd uno con las siguientes
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medidas: longitud de 3 metros y separacién entre parcelas de 0.75 metros. Teniendo

una densidad de siembra. De 106, 400 plantas/ha aproximadamente.

3.4. Manejo AgronGmico

La conduccion agrondmica del experimento se efectué de manera uniforme para
todas las familias evaluadas y para los diez testigos incluidos. Las labores culturales
contemplaron practicas como fertilizacion, riego, control de malezas y manejo de
plagas, todas implementadas conforme a las necesidades del cultivo y a las

condiciones propias del sitio de evaluacion.

3.4.1. Fertilizacién

La fertilizacion se realiz6 de forma manual, aplicando a cada parcela una dosis total
de 200-100-100 kg ha™ de NPK. Al establecer la siembra, se suministro la mitad del
nitrdgeno junto con la totalidad del fésforo y el potasio. Posteriormente, en la fase

vegetativa V5, se incorpor6 la cantidad restante de nitrégeno.

3.4.2. Riegos

El suministro de agua se efectué mediante sistema de cintilla, ajustando la
frecuencia de riego segun el nivel de humedad presente en el suelo, con el fin de

mantener condiciones 6ptimas para el desarrollo del cultivo.

3.4.3. Control de Malezas

Para el manejo de malezas, se aplic6 un herbicida preemergente de nombre
comercial Calibre 90 (Atrazina) a razén de 2 kg ha™ diluidos en 200 L de agua, el
mismo dia de la siembra. Asimismo, se empledé un herbicida postemergente
Convey® (Topramezone 29.73% SC) en una dosis de 100 mL ha™, también diluido

en 200 L de agua, aplicado a los 15 dias después de la emergencia.
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3.4.4. Control de Plagas

El control de plagas se realiz6 mediante la aplicacion del insecticida Proclaim®
(Benzonato de Emamectina), dirigido al manejo de larvas de lepidopteros. La

aplicacion se efectud en funcion del nivel de incidencia detectado en las plantas.

3.5. Variables Agrondmicas Evaluadas

Las variables agronomicas consideradas corresponden a los atributos de mayor
relevancia para la seleccion de los materiales evaluados. A continuacion, se

describen cada una de ellas:

3.5.1. Floracién Masculina (FM)

Corresponde al niumero de dias transcurridos desde la siembra hasta la emergencia
visible de la inflorescencia masculina (espiga). El registro se efectué de manera
visual, tomando como referencia el momento en que mas del 50 % de las plantas

en la parcela presentaron espigas expuestas.

3.5.2. Floracion Femenina (FH)

Indica el numero de dias desde la siembra hasta la aparicién de los estigmas. De
igual forma, la evaluacion se realiz6 visualmente y se registré cuando mas del 50 %

de las plantas de la parcela mostraron la emisién de estigmas.

3.5.3. Altura de Planta (AP)

Se refiere a la distancia, medida en metros, desde la base del tallo hasta la insercion
de la hoja bandera. Esta medicion se realiz6 en seis plantas representativas por
parcela al llegar al estado de floracion, momento en que la planta concluye su

crecimiento vertical.
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3.5.4. Altura de Mazorca (AM)

Es la distancia, en metros, desde la base del tallo hasta la posicién de la mazorca
principal. La medicion se efectué en las mismas seis plantas empleadas para

estimar la altura de planta.

3.5.5. Acame de Raiz (AR)

Numero de plantas que presentaron un angulo de inclinacién igual o superior a 30°
respecto a la vertical. Este valor se expresdé como porcentaje del total de plantas
presentes en cada parcela.

3.5.6. Acame de Tallo (AT)
Porcentaje de plantas que mostraron quiebre del tallo por debajo de la mazorca

principal. El calculo se realizé con base en el numero total de plantas afectadas en

cada parcela.

3.5.7. Mala Cobertura (MC)

Proporcion de mazorcas con envoltura deficiente del totomoxtle. El valor se expreso

en porcentaje tomando como base el total de mazorcas evaluadas por parcela.

3.5.8. Plantas con Fusarium (PF)

NUumero de plantas que presentaron sintomas caracteristicos de infecciébn por
Fusarium, como muerte prematura, doblamiento o senescencia atipica. El valor se

reporté como porcentaje en funcién del total de plantas por parcela.
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3.5.9. Calificacion de Planta (CP)

Evaluacion cualitativa del porte, vigor, sanidad, precocidad y potencial de
rendimiento de las plantas en cada parcela. La escala empleada fue de 1 a 10,

donde 1 representa una planta de calidad muy baja y 10 una planta sobresaliente.

3.5.10. Calificacién de Mazorca (CM)

Valor otorgado al conjunto de mazorcas de cada parcela, considerando atributos de
calidad como conformacion, sanidad y llenado. La escala utilizada fue de 1 (muy
deficiente) a 10 (excelente).

3.5.11. Rendimiento (REND)

Se obtuvo a partir de una muestra representativa de 250 g de grano tomada de las
mazorcas cosechadas en cada parcela. En esta muestra se determiné el contenido
de humedad empleando un medidor Dickey John.
El porcentaje de materia seca se calculdé por diferencia respecto al 100 %.
El peso seco se estimé multiplicando dicho porcentaje por el peso de campo.

3.5.12. Humedad (H)

La humedad de los granos es crucial, ya que afecta directamente su
comportamiento. Los granos son higroscopicos, intercambiando humedad con el
ambiente. Esta variable se calcul6 con ayuda de un medidor portéatil de humedad y
peso hectolitrico en granos de la marca DICKEY-jhon CORPORATION modelo
“MINI GAC Plus”.

3.5.13. Peso Hectolitrico (PH)

El peso hectolitrico del maiz es el peso de una masa de granos que ocupa un

volumen de 100 litros. Este peso varia dependiendo de la humedad del grano; a
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mayor humedad, menor peso hectolitrico. Esta variable se calcul6é con ayuda de un
medidor portatil de humedad y peso hectolitrico en granos de la marca DICKEY -
jhon CORPORATION modelo “MINI GAC Plus”.

Finalmente, el rendimiento por parcela se expreso en ton/ha mediante la conversion

del peso seco usando el factor correspondiente.

10,000m?

FC = U % 0845 x 1000

Donde:

APU = Area de parcela util, determinado por la distancia entre surcos por la

distancia de estos y por el nUmero de plantas por parcela.
0.845 = Constante para obtener el rendimiento 15.5 por ciento de humedad.
1000 = Coeficiente para obtener el rendimiento en t ha™.

10,000 m? = Equivalencia a una hectarea.

3.6 Disefio Experimental Utilizado

La evaluacién de las 210 estructuras familiares junto con los diez testigos se realizo
empleando un disefio de bloques completos al azar con estructura de Alpha-Ilattice,
con el propésito de garantizar una adecuada aleatorizacion del experimento y
mejorar la homogeneidad del error. El ensayo se establecio en una Unica localidad,

por lo que se utilizé un modelo lineal individual para el analisis estadistico.

La unidad experimental consistié en un surco de 3 m de longitud, con 0.75 m de
separacion entre hileras, asignandose un surco especifico para cada estructura
familiar. Cada parcela estuvo conformada por 24 plantas, correspondiendo al ciclo
P-V 2023.
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El objetivo de llevar estas estructuras familiares a campo fue obtener datos
confiables bajo ensayos uniformes de rendimiento, permitiendo caracterizar su
comportamiento agrondmico. La informacion recabada constituyé la base para su
posterior andlisis bajo el disefio genético Carolina del Norte I, con el fin de estimar
los componentes de variacidbn genética y su potencial dentro del programa de

mejoramiento geneético.

Modelo lineal del disefio experimental:

Yie = i + Ri + Briy+T; + Eyk
Donde:

Yiik = Es el valor observado de los tratamientos (j), en la repeticion (i), dentro
del bloque (k).

M = es la media general.
Ri = es el efecto de la i-ésima repeticion.
Bk = = Es el efecto del k-ésimo bloque dentro del i-ésima repeticion.
Tj= Es el efecto del i-ésimo tratamiento.
Eik = Es el efecto del error aleatorio no controlado.
3.6.1. Modelo Lineal del Analisis Genético

Se realiz6é un andlisis individual, ya que la evaluacion se llevo a cabo en una

sola localidad.
Gijki = U + Ri + Bjci) + Mk + Higo + Ejjr

Donde:
Gijk = Es el valor observado de los Machos (k), de hembras dentro de machos

(Hi(K)), en la repeticion (i), dentro del bloque (j).

M = es la media general.
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Ri = es el efecto de la i-ésima repeticion.

Biji) = es el efecto del j-ésimo bloque dentro de la i-ésima repeticion.

Mk = es el efecto del k-ésimo macho.

Hik) = es el efecto de la I-ésima hembra dentro del k-ésimo macho.

Eix = es el efecto del error aleatorio no controlado.

3.7. Estimacién de Esperanzas de Cuadrados Medios para el Disefio Carolina

del Norte I.

Cuadro 3.2. Esperanzas de cuadrados medios del disefio genético Carolina del

Norte I.
F.V. G.L. C.M. E.C.M.
r-1
H(M) m-(h-1) M2 6%+ I 6°him
Error (mh-1) (r-1) M1 6%
Total rmh-1

F.V = Fuentes de Variacion; G.L = Grados de libertad; CM= Cuadrados medios; ECM= Esperanza de cuadrados
medios; (R)= Repeticion; (M)= Macho; H(M)= hembras dentro de machos.

3.8. Estimacion de Componentes de Varianza

La estimacion de los componentes de varianza se llevd a cabo utilizando el software

estadistico SAS (Statistical Analysis System) version 9.0, mediante el procedimiento

VARCOMP. Para cada variable agrondmica evaluada, se especificé en el modelo la

inclusion de los efectos de repeticiones, bloques dentro de repeticiones, efectos de
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machos y el efecto de hembras anidadas dentro de machos. La ejecucién del
procedimiento generd un analisis de varianza junto con las estimaciones de las
varianzas correspondientes: varianza de machos (02,,), varianza de hembras dentro

de machos (0%,(1,)) Y varianza del error (0%).

A partir de los cuadrados medios derivados del analisis de varianza, se calcularon
los componentes genéticos de interés, especificamente la varianza aditiva (0%A) y
la varianza de dominancia (0%D). Estas estimaciones se obtuvieron empleando las
relaciones teoricas propias del disefio genético utilizado, apoyandose en los valores
generados por el procedimiento VARCOMP del programa SAS.

Los componentes de varianza del disefio se estiman con base en los cuadrados

medios de la siguiente forma:

O'Zm: (M3,M2) /hr
O'Zh(m): (Mz,Ml)/l’
62e= M]_

Los componentes de varianza del disefio ignorando que existe epistasis se pueden

estimar demostrando que son equivalentes de tal manera:
0*m=CovMH = % oA
0®nm = COVHC — CovMH = % o?a+ % o%o
0?¢=0%p— COVHC = Y% o?a+ % 0’p + Ya 0% ¢

Los componentes de varianza se pueden estimar de la siguiente forma:

’a=40"
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0-2D:4(O-2h(m) '()2m)
3.9. Estimacion de Heredabilidad

Con ayuda de los componentes de varianza ya estimados, se realizé un célculo en
donde se obtuvo los valores de heredabilidad, en donde se le da un sentido estricto
(h?) atribuyéndole a que es la proporciéon de la varianza fenotipica que da por
consecuencia a la varianza genética aditiva, y asi para cada una de las varibales
agronomicas estudiadas con el apoyo del software estadistico SAS (Statistical
Analysis System, 9.0) utilizando el comando para calcular los parametros genéticos
y VARCOMP en conjunto.

Varianza Aditiva, 6°a= 4 .
Varianza de Dominancia, 6°p= 4 (6%n(m)- 02m).

Varianza Fenotipica, 6% = 0°m + 0%n(m) + 0% ¢

3.10. Uso del Grafico Biplot mediante el Modelo AMMI

Teniendo los datos analizados, el siguiente paso fue identificar y seleccionar las
estructuras familiares que contaban con un mejor valor promedio, que esta fue la

tarea principal para este trabajo de investigacion.

Para poder lograr lo que se mencioné anteriormente se trabajé bajo las mismas
unidades, ya que algunos caracteres fueron tomados de manera distinta, en
unidades como: Kg, dias, cm, %, etc. Esto al presentarse se prosiguio en realizar

una estandarizacion de los datos utilizando la formula a continuacion:
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Donde:

Z = Valor estandarizado.

Yi = Valor observado.

Y = Promedio de Yi:

= Desviacion estandar de la variable en cuestion.

Q
I

Después de la estandarizacion de los datos de las 13 variables agrondémicas, se
acomodo la informacion de tal manera que las variables estuvieran en la primera
columna, en la segunda el nimero de la estructura familiar y en la ultima el valor
restante ya estandarizado. Con ayuda del comando AMMi Biplot en el programa
SAS se corrieron los datos bajo ese modelo para asi tener una mejor percepcion,
observando el agrupamiento natural mediante el grafico Biplot que fue obtenido

donde las variables estudiadas se agruparon automéaticamente.

El modelo AMMI (Modelo Aditivo de Efectos Principales e Interacciones

Multiplicativas) se presenta de la siguiente manera:

P
Yij=u+gt+e +z7\k)/ik“jk+€ij
K=1

Donde:

Yi; = Comportamiento del i-ésimo genotipo en la j-ésima variable.
i = media general.
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gi = efecto del i-ésimo genotipo.
ej = efecto de la j-ésima variable.

P = Numero de ejes de componentes principales considerados en el

modelo AMMI que van desde que

Ak = Raiz cuadrada del vector caracteristico del k-ésimo eje del ACP.
aij = Calificacion del ACP para el k-ésimo eje del i-ésimo genotipo.
Yik= Calificacién del ACP para el k-ésimo eje de la j-ésima variable.

€ij= Error aleatorio de i-ésimo genotipo en la j-ésima variable.

3.11. indice de Seleccion

Al terminar de hacer la identificacidon y visualizacion de las variables ya distribuidas
en los grupos, se prosiguio a utilizar la herramienta indice de seleccién que nos
permiti6 hacer la seleccion de las mejores familias, primeramente de las once
variables agrondémicas evaluadas se identificaron tres que representaran todo el
conjunto de variables, teniendo en cuenta caracteristicas que se desearon mejorar
en la poblacion; sanidad, precocidad y rendimiento, para lograr identificar las
variables se trabajo bajo los criterios que nos permite conocer que variables son las
que representaran todo el conjunto; consiste en darle mas peso o importancia
asignando un valor econémico, que la variable tenga buena correlacion con el resto

y alta heredabilidad.
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Las variables seleccionadas fueron; floracion hembra (FH), plantas con Fusarium
(PF), rendimiento (REND), con la finalidad de mejorar caracteristicas de precocidad,

sanidad y rendimiento respectivamente.

Los indices de seleccion se hicieron con base en la metodologia propuesta por
Barreto et al, 1991, donde la ecuacion empleada para calucular el indice fue:

IS={[(Y] - Mp)2*[j| + [(Yi- MD)?2*1i] +.......[(Ynn - Mn)2 *In]}1/2
Donde:

IS = indice de seleccion.

Yj...n = Variable en unidades Z.

Mj...n = meta de seleccion.

lj...n = Intensidad de seleccidn.

Para hacer un uso eficiente de la herramienta indice de seleccion se asignaron
metas a cada una de las variables. Las metas que se asignan toman valores de -3
a +3, con valor negativo la seleccion fue para aquellos genotipos que se
encontraban por debajo de la media de la poblacién para la variable en evaluacion,
por el contrario, valores positivos fueron aquellos genotipos que se encontraron por
arriba de la media de la poblacion y para seleccionar genotipos que se encontraron

cercanos al promedio se utilizaron metas con valor de cero.

En el indice de seleccion la intensidad de seleccion es el grado de importancia que
se le asignan a cada una de las variables para ser utilizadas en la seleccién y toman
valores de 1 a 10. Este valor debe ser diferente para cada una de las variables,
segun el criterio del investigador. El valor de intensidad mas pequefio (1) es
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asignado a la variable que fue de menor interés y el valor mas alto (10) representa

la variable de mayor importancia.

Los valores obtenidos del indice fueron usados como variable de respuesta en un
andlisis de varianza, también se utilizé la prueba de medias Tukey (p<0.05), los
individuos seleccionados fueron los que tuvieron el indice mas bajo, dado que son
las distancias mas cercanas a la meta deseada y que segun Barreto et al., (1991)

son los individuos superiores respecto a los genotipos buscados.
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IV. RESULTADOS Y DISCUSION

En este Capitulo, se muestra los resultados del andlisis de varianza, la estimacion
de componentes de varianza genética, asi como la heredabilidad de caracteres que
fueron tomados en cuenta como criterio de seleccion de familias de hermanos

completos a través de indices de seleccion.

Los datos recabados provienen de un disefio genético de Carolina del Norte |, con
el propésito de encontrar los componentes de varianza y heredabilidad

correspondientes de esta poblacion.

4.1. Analisis de Varianza de la Poblacién

En el Cuadro 4.1, se muestra los cuadrados medios (CM) del analisis de varianza y
sus referentes significancias para cada una de las fuentes de variacién en 13

variables agrondmicas evaluadas.

La fuente de variaciones Rep, se detectaron diferencias altamente significativas
(P=<0.01) para las variables FH, AP, AM, AR, CP, CM, REND y PH; sin embargo,
para las variables FM, MC, PF, HUM tuvieron solo diferencias significativas
(P<0.05), dando conclusion que el disefio fue eficaz tal como dice Hernandez
(2017), cuando dichas variables se comportaron de manera diferente en cada
repeticion dentro de cada uno de los ambientes de evaluacion y asi permite observar
las diferencias que hubo entre las repeticiones y asi minimizar el efecto del error

experimental.
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En contraste, para la variable AR, no se encontro significancia estadistica, lo que
sugiere que dicha caracteristica se mantuvo estable entre repeticiones,
posiblemente por ser menos sensible a variaciones micro ambientales. Este
resultado también contribuye a la validez del experimento, ya que evidencia que las
diferencias detectadas en otras variables no se deben a un patron aleatorio, sino a

verdaderos efectos del ambiente y del manejo entre repeticiones.

En la fuente de variacion que correspondié a Bloques dentro de Repeticiones
[Blog(Rep)], se detectaron diferencias altamente significativas (P<0.01) para las
variables FM, FH y REND Yy diferencias significativas (P<0.05) para AP y GM. Esto
quiere decir que hubo menor variabilidad en el entorno y mayor precision en los
datos recabados tal como sefialo Gomez y Gémez (1984), en un experimento
agricola, el uso de bloques dentro de repeticiones es una estrategia que permite
controlar la variabilidad del entorno y mejorar la precision en la comparacion de

tratamientos. El resto de las variables no presentaron significancia.

En la fuente de variacibn Machos (M) se observé que para la mayoria de las
variables presentaron diferencias altamente significativas (P<0.01); a excepcion de
AT, HUM y PH, que no mostraron significancia. Este comportamiento indica que
existieron diferencias genéticas y fenotipicas marcadas entre los materiales
evaluados, lo que sugiere una amplia variabilidad dentro de la poblacién analizada.
En cuestion de las diferencias significativas observadas se refleja la expresion
diferencial de los genotipos frente a un mismo ambiente, atribuible a su composicién
genética y adaptabilidad, lo que concuerda con los resultados reportados por Lopez
et al., (2021) quienes sefialaron que la diversidad genética entre lineas progenitoras
0 poblaciones promueve una mayor variabilidad fenotipica en los caracteres

agronomicos de interés.
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Cuadro 4.1. Cuadrados medios del analisis de varianza de 13 variables agronémicas evaluadas durante la primavera-verano del

2023.
FvV GL FM FH AP AM AR AT MC PF CP CM REND HUM PH
o o (d) (d) (m) (m) (%) (%) (%) (%) (190 (19 tha™ (%) (kg/hl)
Rep 1 8.93* 27.97* 6159.27** 3396.84** 668.63** 9.04 254.64* 678.31* 25.26** 52.22** 60.54** 22.58* 90.08**
Blog(Rep) 20 3.88** 4,98** 226.87* 118.95 55,53 31.75 55.03 78.88 2.23 1.76* 9.44* 526 10.01
M 51 13.93** 17.27* 613.88** 388.57** 141.12** 39.35 306.64** 374.1** 2.63* 2.34** 16.29** 4.3 9.75
H(M) 158 2.93* 3.73** 150.85 123.93* 64.94** 27.03 129.25* 116.91* 158 1.38* 5.01 433 10.60*
Error 189 1.39 2.16 119.77 94.98 40.75 27.97 60.27 69.79 1.53 0.91 4.41 3.48 7.81
Total 419
C.V. 1.71 2.1 5.6 9.16 4944 43.65 36.91 30.24 28.83 20.08 14.27 8.5 4.1
Media 68.73 69.79 195.36 106 1291 12.11 21.03 27.62 4.29 4.75 14.72 23.07 68.1
Méaximo 73.5 73.5 230.5 138.5 4958 25.17 50.415 61.325 7 7 19.935 28.05 75.6
Minimo 63.5 64.5 157.5 80 7.42 7.55 7.4 7.82 25 25 8.435 20.05 62.95

* ** = Gjgnificancia al 0.05, al 0.01 de probabilidad respectivamente; F.V. =

Fuentes de variacion; Rep = Repeticiones; Bloq(Rep) = Bloques dentro de

repeticiones; M = Machos; H(M) = Hembras dentro de machos; G.L = Grados de libertad; FM = Floracion Macho; FH = Floracién Hembra; APTA = Altura de
Planta; AMZCA = Altura de mazorca; AR = Acame de raiz; AT = Acame de tallo; MC = Mala cobertura; FUS = Plantas con fusarium; CPTA = Calificacion de
planta; CMZCA = Calificacién de mazorca; REND = Rendimiento; HUM = Porcentaje de humedad; PH = Peso hectolitro.
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En la fuente de variacion que correspondié a Hembra dentro de Macho [H(M)], ocho
de las 13 variables presentaron diferencias altamente significativas al (P<0.01) y
significativas al (P<0.05) las cuales correspondieron a FM, FH, AR, MC, PF, CM y
AM, PH respectivamente. De acuerdo con Vela (2018), esto da a entender que
dentro de la variabilidad que se presenta se puede realizar una seleccion de familias

dentro de la poblacion.

En cuanto a los Coeficientes de Variacion CV, estos se presentaron bajos para las
variables FM, FH, AP, AM, REND, HUM y PH, sin embargo, para AR, AT, MC, PF,
CP y CM mostraron un mayor CV, lo que refleja una mayor variabilidad en los datos

obtenidos.

4.2. Componentes y Varianzas Genéticas

En el Cuadro 4.2, se muestran resultados correspondientes a los componentes
genéticos, varianzas genéticas, heredabilidad, error estandar de la poblacion para

13 variables agronémicas.

En la varianza aditiva (0°), tuvo un valor considerable para la mayoria de las
variables; FM, FH, AP, AM, AR, AT, MC y PF. Esto implica que dichas variables
cuentan con un favorable valor reproductivo para el ciclo de seleccion atribuyendo
a la acumulacion de alelos propicios. De acuerdo con Rodriguez et al., (2019) es un
indicador de que estas variables mostraran una respuesta alta al manejarse por
seleccion recurrente. Si el objetivo es la formacion de variedades sintéticas la
recombinacion debe de realizarse bajo el esquema de la seleccion recurrente, esto
con la intencion de complementar caracteres favorables dentro de la poblacién e

incrementar alelos que contribuyan en cada ciclo de seleccién.
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Cuadro 4.2. Componentes genéticos, varianzas genéticas y heredabilidad de la poblacion.

EsTMapor  FM FH AP AM AR AT MC PF CP CM REND HUM  PH
(@@ (@ (m (m) (%) (%) %) () (19 (19 tha® (%) (kg/hl)

oM 148 1.78 6233 3488 11.08  1.87 23.87 3747 013 013 147 003 001
O2(HyM 0.81 083 1644 1531 1279 050 36.47 2491 0.03 025 032 026  1.48
o’ 591 7.12 24933 13953 4430  7.47 9546 149.89 054 052 590 010  0.05
0%p 0.00 000 0.00 000  6.87 0.00 5042 0.00 0.00 047 000 094 587
0% 591 7.12 24933 13953 5117  7.47 14588 149.89 054 099 590 1.04 592
0% 6.60 820 309.22 187.02 7155 2892 176.02 184.78 1.30 145 811 296  9.82

h? 089 087 081 075 0.2 026 054 081 041 036 073 003 0.1

o?v = Varianza de machos; o%nym = Varianza de hembras dentro de machos; 024 = Varianza aditiva; 0% = Varianza de dominancia; 0%c = Varianza
genotipica; 0% = Varianza fenotipica; h? = Heredabilidad; FM = Floracién Macho; FH = Floracién Hembra; APTA = Altura de Planta; AMZCA = Altura
de mazorca; AR = Acame de raiz; AT = Acame de tallo; MC = Mala cobertura; FUS = Plantas con fusarium; CPTA = Calificacién de planta; CMZCA
= Calificacién de mazorca; REND = Rendimiento; HUM = Porcentaje de humedad; PH = Peso hectolitro

En cuanto a HUM y PH, mostraron un valor mayor en la varianza de dominancia (02D) a diferencia de la varianza aditiva.

A este aumento se le atribuye que la seleccién indujo diversidad genética entre las familias, posiblemente debido a la

presencia de variacion per se de la poblacion (Carrera y Cervantes, 2007).
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4.3. Heredabilidad de Caracteres

De acuerdo al parametro de heredabilidad (h?) referente al disefio genético, las
variables FM, FH, AP, AM, AR, MC, PF, REND mostraron un valor mayor a 0.5, que
indica que mas del 50% de la variacion fenotipica es a causa de diferencias
genéticas aditivas entre las familias evaluadas. El porcentaje mencionado se
considera intermedio, por ello es préspero para programas de mejoramiento
genético, que mediante el proceso de seleccion se harda de manera eficiente
teniendo avances considerables. De acuerdo con Hernandez y De Ledn (2021),
sugieren implementar esquemas de mejoramiento de hermanos completos, debido
a que este diseflo permite capturar tanto efectos adictivos, como no adictivos
(dominancia y epistasis). Esto contribuye a mantener y aprovechar la variabilidad
genética que se tiene, y asi seguir aumentando la probabilidad de obtener familias

con un desempefio superior en las siguientes generaciones.

Para el resto de las variables AT, CM, HUM, PH; se observo baja heredabilidad (h?
<0.5). Esto determina que la respuesta de estas variables no depende de grupo de
genes, sino que esta moderada por varios componentes genéticos que tienen
efectos relativamente pequefios sobre la expresion del caracter. Segun Rodriguez
et al, (2019) los caracteres que presentan baja heredabilidad, cominmente
intervienen multiples factores hereditarios como la aditividad, la dominancia, y la
sobre dominancia, que cuando se combinan no siempre se expresan de manera
estable entre ambientes, lo que sugirieron estrategias que aumenten el numero de
repeticiones, ademas de mayor niumero de localidades para evaluar diferentes
ambientes y en algunos casos hacer seleccion indirecta con caracteres con mayor

heredabilidad y asi aumentar la confiabilidad de la seleccién.

4.4. Seleccion de Familias

Del mismo modo que en el capitulo de Materiales y métodos, la seleccién de las

estructuras familiares con un mayor potencial fue con base en los vales arrojados

34



por un método propuesto por Barreto et al., (1991), que se conforma por el indice
de seleccidén que da una alternativa que permite realizar la seleccion mas acertada
y eficiente. Al elaborarse, se utilizaron tres variables agronémicas de 13 que se
evaluaron, las cuales impactaran en aspectos dentro de la poblacion para mejorar

su precocidad, sanidad y rendimiento.

El indice de seleccién se constituyd desde la seleccion de las principales variables
agronomicas que expresaran de una mejor manera los caracteres poblacionales
que se busca perfeccionar. Con esta seleccion se establecié un disefio visual del
gréfico Biplot que fue el producto del Andlisis Estadistico AMMI.

Este modelo estadistico agrupd de manera espontanea las variables, asi creando
un total de tres grupos. De cada uno de los grupos, se eligié una variable, basando
la decision en aquella que mostrara la mayor dispersion en el cuadrante o
cuadrantes con la evaluacion directa por la longitud de su vector. Ademas de esta
medida, se considerd heredabilidad (h?), un parametro genético muy significativo

dentro de la poblacion.

El primer conjunto esta asociado al cuadrante 1y 4 en el cual las variables PF, PH,
AT, CP, AR, y MC se agrupan con relacion a la sanidad; de tal forma que la variable
plantas con fusarium (PF) se selecciond para mejorar el aspecto antes ya

mencionado.

El segundo grupo se conforma por el cuadrante 2 se correlacionaron las variables
gue favorecen al potencial de rendimiento de la poblacién, lo que sefiala que la
recoleccion de datos demostrd una relacion positiva con los indicadores de REND,
CM, AP y AM; de forma que, se tomo la variable REND a causa de poseer una
mayor heredabilidad (h?), lo que repercute directamente en el rendimiento.
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Figura 4.1. Gréfico Biplot y agrupamiento de variables.

FM = Floracion Macho; FH = Floracién Hembra; APTA = Altura de Planta; AMZCA = Altura de mazorca; AR =
Acame de raiz; AT = Acame de tallo; MC = Mala cobertura; FUS = Plantas con fusarium; CPTA = Calificacion
de planta; CMZCA = Calificacion de mazorca; REND = Rendimiento; HUM = Porcentaje de humedad; PH =
Peso hectolitro.

Para el ultimo grupo en el cuadrante 3, las variables FH, FM y HUM tuvieron una
asociacion referente a la precocidad del cual FH se escogid como variable

representativa debido a su alta h2.

Cuadro 4.3. Variables seleccionadas para el indice de seleccion con sus
respectivas heredabilidades.

Variable h? Objetivos

PF 0.81 . .
Poder hacer una mejoria dentro de la poblacion en los
REND 0.73 aspectos de precocidad, sanidad, performance y por
FH 0.87 supuesto, rendimiento.

h?= Heredabilidad de los caracteres de la poblacion; PF = Plantas con fusarium; REND = Rendimiento; FH=
Floracion hembra.
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Las estructuras familiares que se posicionan mucho mas cerca del vector de una
variable especifica quieren decir que tienden a tener un valor superior para ese
rasgo. Un claro ejemplo se puede observar que la F209 presenta una relacién al
vector PH; sin embargo, la variable acame de raiz (AR) muestra una contribucién
minima; esto se debe a que los valores obtenidos se consideran sin significancia ya

que se encuentran muy cercanos a cero.

El proceso de seleccion de las estructuras familiares dentro de la poblacion se
compuso utilizando el software SAS (Stadistical Analysis System 9.0) mediante una
herramienta estadistica integrada en el programa llamada Sl (Selection Index). Esta
fase permiti6 identificar 20 estructuras familiares superiores, mediante la
metodologia establecida por Barreto et al., (1991). En el Cuadro 4.4 se observan las
20 estructuras familiares mas sobresalientes, el cual obtuvieron los resultados mas
pequefios del indice de seleccion debido a que reunieron la mayoria de los

caracteres necesarios para la seleccion.

El Cuadro 4.4 dejar ver los valores medios de 13 variables agronémicas para el
proceso de seleccion de las 20 familias, las cuales mostraron una mayor respuesta
respecto al indice de seleccién. Se puede observar que existe una gran variabilidad
en los datos, y aun mas en las variables AR, AT, MC y PF.

El rendimiento establecid una de las variables de mayor importancia dentro del
estudio, y los resultados permitieron identificar progenies con desempefio
notablemente superior. Los valores oscilaron entre 13.94 ton ha' y 18.68 ton ha,
correspondientes a las familias 106 y 128, respectivamente. Esta amplitud en la
respuesta productiva data la existencia de una ventaja de variabilidad genética
aprovechable, y los valores superiores se sitian por encima de la media reportada
a nivel nacional, lo que representa el potencial productivo de estas familias dentro

del programa de mejoramiento.
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Cuadro 4.4. Selecciébn de 20 estructuras familiares de hermanos completos

superiores de la poblacion en estudio a través del indice de Seleccién.

FAM IS FM FH AP AM AR AT MC PF CP CM REND HUM PH
128 8155 68 69 210 121 14 0 26 8 5 5 1868 225 66.4
10 9285 71 71 204 117 5 1 30 12 5 7 1862 226 71.8
135 8873 68 69 195 99 1 O 6 21 4 6 1830 222 683
166 9543 70 70 199 109 5 6 6 15 5 6 1820 20.1 71.2
24 6.953 68 68 197 107 4 5 26 17 5 5 1814 21.2 68.7
88 8785 68 69 214 114 8 4 5 9 6 6 17.75 22.0 69.7
27 8545 68 68 206 114 2 1 20 11 5 6 17.56 20.0 66.8
19 878 66 67 196 96 14 0 16 9 3 5 16.64 220 69.5
145 919 66 66 191 95 1 1 1 26 6 6 1655 22.3 63.2
28 7.878 66 67 190 106 0 5 36 27 3 5 16.38 224 69.0
107 8339 66 67 183 99 19 1 39 6 5 5 1597 224 675
71 8777 66 67 196 96 8 2 11 9 6 4 1596 22.0 72.4
130 9.091 67 68 177 91 0 O 26 3 3 5 1548 253 65.7
26 7.218 65 66 182 105 0 O 11 21 4 6 1535 21.6 71.0
78 7.961 67 67 181 100 1 0 17 13 5 5 1526 22.0 68.3
190 934 67 68 177 92 1 6 13 17 4 6 1516 222 708
63 9403 69 70 204 98 0 O 3 15 4 5 1503 23.0 65.7
144 9589 67 68 199 103 12 9 4 10 5 6 1480 234 69.3
50 8501 66 67 192 101 0 O 5 21 6 5 1471 216 68.4
106 9.249 67 68 191 107 1 6 13 17 4 5 1394 241 665

FAM = Familias; IS = Valor del indice de seleccién; FM = Floracion Macho; FH = Floracion Hembra; APTA =
Altura de Planta; AMZCA = Altura de mazorca; AR = Acame de raiz; AT = Acame de tallo; MC = Mala cobertura;
FUS = Plantas con fusarium; CPTA = Calificacién de planta; CMZCA = Calificacion de mazorca; REND =
Rendimiento; HUM = Porcentaje de humedad; PH = Peso hectolitro.
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La seleccion final de las 20 familias se llevé a cabo mediante un analisis de
agrupamiento multivariado, integrando variables asociadas a rendimiento, sanidad
y precocidad. El propdsito de esta seleccion fue ampliar la deriva genética que
causa la pérdida de variabilidad, lo que significa que al seleccionar <10 % del total
de familias esta deriva es mas fuerte a comparacion de seleccionar un mayor
namero de familias tal como dice Diaz et al., (2021) que sugiere usar 30 familias en

caso de pretender llevar a cabo cinco, 0 mas ciclos de seleccion.
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V. CONCLUSIONES

Los resultados obtenidos en el presente trabajo de investigacion fueron derivados
de la obtencion de estimaciones de varianza y heredabilidad, que es una forma
funcional para explorar y caracterizar genéticamente de forma profunda la poblacion
en estudio; sin embargo, hay que destacar que la evaluacion realizada en campo
hizo que se permitiera seleccionar genotipos superiores de manera asistida con el
apoyo de las herramientas del modelo AMMI e indices de seleccion, que se

agruparon de acuerdo a las caracteristicas de interés y asi seleccionando lo mejor.

La alta heredabilidad nos dice que los caracteres ligados a las variables
agronémicas (FM, FH, AP, AM, AR, MC, PF, REND) que mostraron este efecto,
tienen la capacidad de transferirse de una manera mas facil, cuando se adquiere
este tipo de heredabilidad que costa de un valor de > 0.5 quiere decir que es
préspero para programas de mejoramiento genético. Entonces se sugiere
implementar esquemas de mejoramiento de hermanos completos ya que contribuira

a mantener y aprovechar la variabilidad genética que se tiene.

De acuerdo al IS, se encontraron 20 familias (128, 10, 135, 166, 24, 88, 27, 19, 145,
28, 107, 71, 130, 26, 78, 190, 63, 144, 50 y 106) con un valor superior en cuanto a
las caracteristicas de sanidad, precocidad y rendimiento llegando a superar sus

antecesores del ciclo de seleccién recurrente anterior
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