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RESUMEN

Para realizar la caracterizacion genética de una poblacién de maiz es indispensable
establecer un disefio genético que permita estimar diferentes parametros
relacionados con la accion génica. Entre estos parametros se encuentran la
heredabilidad (h?), la varianza aditiva (0%A), la varianza de dominancia (o?D), la
varianza fenotipica (0?P), la varianza atribuible a machos (0?M) y la varianza de
hembras dentro de machos (0?H(M)). El presente trabajo tuvo como finalidad
estimar los componentes de la varianza genética y la heredabilidad de la poblacion
evaluada, con el propésito de identificar las 15 mejores estructuras familiares y los
machos participantes, considerando su comportamiento agronémico. Esta seleccién
permiti6 establecer las bases para la reconstitucion genética de una nueva
poblacién y, a su vez, contribuir con alelos favorables al programa de mejoramiento
genético de maices de porte bajo, con potencial para ser utilizados en procesos

posteriores de mejoramiento.

El experimento se estableci6 durante el ciclo primavera-verano (P-V) 2021,
utilizando un diseno de bloques al azar con arreglo Alpha-lattice, con la finalidad de
mejorar la precision experimental y obtener informacién confiable respecto a la
homogeneidad de los datos. La unidad experimental estuvo constituida por un surco
de 3 m de longitud, con una distancia de 0.75 m entre surcos, durante el ciclo

agricola primavera-verano (P-V) 2021.

El analisis de varianza mostré diferencias altamente significativas (p < 0.01) para
los componentes de varianza aditiva (0%A) y de dominancia (0?D). La varianza
aditiva presentd valores superiores a la varianza de dominancia en las variables
Floracion Macho (FM), Floracion Hembra (FH), Altura de Planta (APTA), Altura de
Mazorca (AMZCA), Acame de Raiz (AR), Mala Cobertura (MC) y Rendimiento

(REND), entre las 11 variables agronémicas evaluadas.

Los valores de heredabilidad (h?) estimados mediante el disefio genético fueron
altos para las variables Floracion Macho (FM), Floracién Hembra (FH), Altura de
Planta (APTA), Altura de Mazorca (AMZCA), Mala Cobertura (MC), Calificacion de
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Mazorca (CMZCA) y Rendimiento (REND). En contraste, las cuatro variables

restantes presentaron valores de heredabilidad bajos.

El analisis mediante el grafico Biplot permitio identificar y establecer agrupamientos
entre las variables evaluadas, facilitando la interpretacion de las relaciones
existentes entre los caracteres estudiados, asimismo, fue posible identificar tres
agrupamientos principales relacionados con caracteristicas de rendimiento, sanidad
y precocidad, lo que facilito la interpretacion conjunta del comportamiento de los

caracteres estudiados.

La seleccion de las estructuras familiares pertenecientes a la poblacion evaluada se
realizd mediante el empleo de la herramienta estadistica IS, disponible en el
programa SAS (Statistical Analysis System 9.0). De las 11 variables evaluadas se
seleccionaron tres caracteres considerados representativos: Calificacion de
Mazorca, Floracion Hembra y Mala Cobertura. A partir de estos criterios se
identificaron las 15 estructuras familiares con los valores superiores,
correspondientes a los numeros 90, 112, 118, 53, 123, 86, 57, 38, 111, 41, 128, 206,
69, 85y 154. Los machos que participaron como progenitores en dichas estructuras
familiares fueron los numeros 18, 16, 8, 11, 23, 24, 25, 31, 9y 14.

En conclusion, el estudio permitid estimar los principales componentes de la
variacion genética de la poblacion y establecer criterios de seleccion para identificar
los individuos y estructuras familiares de mayor interés agronémico. Los resultados
proporcionaron informacion util para la reconstitucion genética de una nueva
poblacién y para la incorporacion de alelos favorables al programa de mejoramiento
de maices de porte bajo. Asimismo, los machos seleccionados podran emplearse
en la derivacion de lineas y en la formacion de nuevas poblaciones destinadas a

futuros procesos de mejoramiento genético.

Palabras clave: Braquitico, respuesta a la seleccion, gen br2.
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I. INTRODUCCION

En el mejoramiento genético del maiz, tanto mediante la formacién de hibridos como
a través del mejoramiento poblacional, se implementan diversas metodologias y
estrategias de seleccion orientadas a incrementar el progreso genético durante
cada ciclo de seleccién. El objetivo principal de este proceso es incrementar el
rendimiento de grano por unidad de superficie, el caracter de mayor interés para el
mejorador. Este incremento beneficia directamente la economia de los productores

y contribuye a satisfacer la demanda nacional de este cereal.

Una estrategia eficaz en el mejoramiento genético de maiz es la seleccion
recurrente 0 mejoramiento poblacional. Este método somete a la poblacion a ciclos
continuos de seleccion para aumentar progresivamente la frecuencia de alelos
favorables, optimizando asi la capacidad genética de los materiales en funcion de

los objetivos del mejorador.

Como premisa, el fitomejorador debe analizar continuamente el comportamiento
genético de las poblaciones. Este conocimiento le permite predecir y disenar
estrategias eficaces para identificar progenitores con buena aptitud combinatoria,
facilitando asi la reconstitucion poblacional o la derivacién de lineas élite para la

formacion y enriquecimiento de grupos heteréticos en el mejoramiento aplicado.

Como apoyo a los programas de seleccion recurrente, se emplean diversos disefios
genéticos, entre los que destaca el Diseno Carolina del Norte I. Esta metodologia
consiste en cruzar individuos machos con diferentes hembras para explorar la
estructura genética de la poblaciéon y estimar sus componentes de varianza y
heredabilidad. Asi, la seleccién de los mejores genotipos incrementa la frecuencia

de alelos favorables y reduce la carga genética indeseable.



Dentro de este marco, el programa de mejoramiento genético del Instituto Mexicano
del Maiz (IMM), perteneciente a la Universidad Auténoma Agraria Antonio Narro
(UAAAN), ha fortalecido sus actividades a través de la investigacion, la
conservacion y ampliacion del germoplasma, asi como mediante la generacion de
materiales genéticos con caracteristicas de adaptacion a diferentes condiciones y
necesidades productivas. La presente investigacion se encuentra enfocada en el
denominado "Sector C", conformado por productores que utilizan variedades

mejoradas y materiales de tipo sintético para el establecimiento de sus cultivos.

De igual manera, el presente estudio tiene como propdsito estimar los componentes
de la variacidon genética y los valores de heredabilidad de la poblacion de maiz de
porte enano "VEAN-Mezcalito", mediante la aplicacién del Disefio Carolina del Norte
I. La mejora continua de este material es de alto interés para el Bajio mexicano, ya
que permite a los agricultores obtener rendimientos competitivos frente a los

hibridos sin incurrir en costos adicionales por la compra recurrente de semilla.



1.1. Objetivos

Estimar los componentes de varianza genética y la heredabilidad de 11

variables agrondmicas en la poblacion de maiz enano.

Identificar, mediante el Disefio Carolina del Norte |, las 15 familias de
hermanos completos superiores en rendimiento, precocidad, calidad, porte y

sanidad.

Seleccionar los 10 genotipos de mayor valor genético a partir del desempenio

promedio de las familias a las que pertenecen.

1.2. Hipotesis

La aplicacion del Diseiio Genético Carolina del Norte | permitira estimar de
manera confiable los componentes de varianza y heredabilidad, definiendo
asi la estrategia de mejoramiento mas adecuada para la poblacion de maiz

enano

La evaluacion poblacional permitira identificar al menos 15 familias con
atributos agrondémicos superiores para la siguiente generacion de
recombinacién, garantizando un avance genético significativo en la poblacién

en estudio.

El promedio de desempefio de las familias servira como criterio eficaz para

seleccionar 10 genotipos superiores con base en su valor genético.



Il. REVISION DE LITERATURA

2.1. Maiz Enano

Hernandez y De Leon, (2021) mencionaron que, el uso de poblaciones de maiz de
porte enano son una alternativa para aumentar la produccion agricola por las
caracteristicas morfologicas que este tipo de poblaciones poseen, principalmente
permiten un mayor acomodo de plantas por hectarea en comparacion con las
poblaciones de porte normal, ademas de una nula reduccion del tamafo de la
mazorca, Un mayor aprovechamiento de la energia solar debido a la disposicion
vertical de sus hojas, mayor tolerancia a factores limitantes de sanidad como lo son;

acames de tallo y raiz, ademas de un extenso sistema radicular.

Por otro lado, Cassani et al., (2011), mencionaron que, con la presencia del gen
braquitico en maiz, la arquitectura de las hojas se presentan mas erectas y obscuras
y por lo tanto poseen la caracteristica de que persisten verdes durante mas tiempo
y a medida que se acerca la madurez, este caracter se hace mas pronunciado; a
este fendmeno se le conoce como “Stay Green”, esta caracteristica se asocia
tipicamente con mayor rendimiento y mejor resistencia al estrés debido a altos

niveles de nitrégeno que prolongan el verdor.

Zhang et al., (2019), indicaron que, el gen br2 tiene una regulacion unica en cuanto
al desarrollo de la altura de la planta. En ese sentido, el gen de enanismo br2 se
consider6 ideal para acortar la altura del maiz debido a su singular fenotipo que
consta de entrenudos inferiores mas cortos pero entrenudos superiores casi
normales (Multani, et al., 2003; Xing, et al., 2015).



Para evitar el alongamiento de las plantas como el maiz, se ha hecho una seleccion
en este cereal para estaturas bajas a moderadas en la mayoria de los programas
de mejoramiento modernos. El aumento en el rendimiento del maiz por unidad de
superficie se ha debido principalmente al aumento en el acomodo de plantas por
hectarea, esto es debido a la implementacion de variedades con estatura

moderadamente baja (Duvick, 2005).

Balzan et al., (2018), mencionaron que, el crecimiento del tallo puede tener
competencia con el de las hojas, pero en gran medida estas determinan la
capacidad de las plantas para competir por la luz. El tamafo del tallo también esta
estrechamente relacionado con la resistencia de la planta al acamado, el cual es un
factor importante que influye en el rendimiento. Debido a la importancia del maiz
como uno de los principales cultivos a nivel mundial, se han identificado y aislado

diversos mutantes con caracteristicas de porte enano.
2.2. Variedades Sintéticas

Sahagun y Clemente (2012), definieron a las variedades sintéticas como variedades
de polinizacion libre obtenidas mediante métodos de mejora genética, formadas a
partir de cruzamientos de progenitores endogamicos, posteriormente cruzas
simples y dobles. Los sintéticos de maiz representan una alternativa al uso de
hibridos comerciales debido al elevado costo de la semilla hibrida. A diferencia de
los hibridos, la semilla cosechada de una variedad sintética puede conservarse y
utilizarse en ciclos posteriores, manteniendo las caracteristicas generales de la

poblacion.

Los mismos autores realizaron un estudio donde generaron informacion que
contribuyera a determinar el origen y magnitud de la diferencia que hay entre la
variedad sintética derivada con L lineas en relacion con las variedades sintéticas
cuyos progenitores son L/2 cruzas simples o L/4 dobles formadas en ambos casos,
con la participacion de todas las lineas y se encontr6 que la variedad sintética
producida por el apareamiento aleatorio de L lineas no emparentadas cuyo

coeficiente de endogamia (CE) es F., y son representadas por sendos conjuntos de
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plantas, tiene un CE (FSinL) que nunca es mayor que el de la variedad sintética
derivada del apareamiento aleatorio de L/2 cruzas simples (FSin cs) o L/4 cruzas
dobles (FSin cp) generadas con las mismas L lineas. Por lo tanto, las diferencias
entre las variedades sintéticas se deben a que cada conjunto de cuatro lineas
iniciales aporta al arreglo genotipico de la variedad sintética un numero mas mayor
de genes que no son idénticos por descendencia en la medida de que menos lineas
integren cada tipo de progenitor es lo que hace que las variedades sintéticas puedan

diferir.

Marquez (2013), menciond que, las variedades sintéticas son una alternativa para
los agricultores de baja inversidén, dado que el costo de semilla hibrida representa
en ocasiones el 15 % del total de los costos de produccion y los agricultores no
pueden costear ese tipo de semilla, es por ello por lo que prefieren sembrar

poblaciones de las cuales ellos puedan obtener semilla aiio con afo.

2.3. Seleccién Recurrente

Ramya et al., (2016) definen la selecciéon recurrente como un proceso ciclico de
seleccién y recombinacion de individuos sobresalientes, cuyo objetivo es acumular
alelos favorables, mantener la variabilidad genética y promover el progreso genético

a través de sucesivos ciclos de seleccion.

La seleccion recurrente se basa en el aumento de la capacidad genética de la
misma poblacion al identificar progenitores élites para la siguiente generacion y
producir una variedad mejorada, por lo tanto, la descendencia muestra los valores
de reproduccidén estimados al utilizar ampliamente para maximizar la respuesta a la
seleccion, esto se debe a que los valores de reproduccion estimados para él

progenitor puede predecir el fenotipo medio de su descendencia (Bijma et al., 2020).

La seleccion recurrente es una estrategia eficaz para el mejoramiento de caracteres
de baja heredabilidad, ya que permite aumentar la media poblacional sin reducir
considerablemente la variabilidad genética, facilitando asi la seleccion continua
durante los sucesivos ciclos de mejoramiento. Ademas, se caracteriza por ser de

facil aplicacion en plantas aldgamas como el cultivo de maiz y dificil en autégamas,
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con la finalidad de cumplir con los objetivos a largo plazo al completar con los ciclos
de seleccion requeridos, que posteriormente el producto obtenido sera una variedad

mejorada de polinizacion libre (Marquez, 1985; Hallauer et al., 2010).

Vieira et al., (2021), Sefalaron que el éxito de un programa de seleccion recurrente
depende, en gran medida, de la conservacién de la variabilidad genética de la
poblacion durante los sucesivos ciclos de seleccion. Y usar el numero ideal de
progenies que permitan muestrear eficientemente los parametros genéticos al

reflejar estimaciones precisas sobre su potencial genético.

En seleccidn recurrente la utilizacion de un numero ideal de repeticiones y progenies
optimiza la efectividad en el mejoramiento de la poblacién, en ese sentido el numero
de repeticiones y progenies no deben ser tan grandes para evitar la instalacion del
experimento sea inviable en términos de ejecucion, tiempo y costo. Sin embargo,
tampoco debe de ser tan pequefio para impedir que la representacion de la
variabilidad genética de la poblacion esté incompleta y disminuya la precision

experimental (Cargnelutti Filho et al., 2018).

En un estudio realizado por Hallauer y Carena (2012), introdujeron un esquema de
seleccion recurrente para aumentar la frecuencia de alelos favorables para
caracteres poligénicos. Los programas dentro de la poblacion incluyeron la
evaluacion de estructuras familiares de medios hermanos, hermanos completos,
progenies S1y S2. Los programas de seleccion se restringieron a las estructuras
familiares de medios hermanos y hermanos completos, por lo tanto, obtuvieron que
el rendimiento de grano, humedad a la cosecha, acame de raiz y tallo fueron los
caracteres principales que se consideraron en la seleccion para formar la poblacion

del siguiente ciclo.

2.3.1. Seleccion Recurrente de Familias de Hermanos Completos

En un trabajo realizado por Coutifio et al., (2008) encontraron que el esquema de
seleccion recurrente de familias de hermanos completos se ha usado exitosamente
para otras caracteristicas ademas de rendimiento de grano; por ejemplo, reduccion

de alturas de planta y mazorca, tamafo de espiga, precocidad y tolerancia a sequia.
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Asi mismo, mencionaron que la utilizacién de estructuras familiares de medios
hermanos consiste en el acomodo para cruzamiento de plantas utilizadas como
macho, los cuales seran cruzadas con varias hembras lo que nos genera familias
de hermanos completos, esto nos permite conocer el potencial genético de los
machos con base a la media del potencial de la progenie de las hembras con las

que fue cruzado.

Marquez y Sahagun (2000), mencionaron que, en las familias de hermanos
completos con relacion a los disefios | y Il de Carolina del Norte, los machos se
cruzan con varias hembras, por lo tanto, una familia de medios hermanos en estos
disefios esta formada por varias de hermanos completos, al compartir un macho
comun. En ese sentido los autores describen que el método de hermanos completos

consiste en:

» La obtencion de las familias de hermanos completos, al cruzar plantas
manualmente. Posteriormente las semillas obtenidas de cada cruzamiento
se colocan en una bolsa y constituyen una familia.

» La evaluacion de las familias de hermanos completos en ensayos de
rendimiento. Se usa una presion de seleccién del 10-20 % o al criterio del
mejorador, se escogen las mejores familias.

» Larecombinacion de las mejores familias al utilizar semilla del remanente.

2.3.2. Seleccion Recurrente de familias de Medios Hermanos

Kaleem et al., (2013), mencionaron que, el mejoramiento de las poblaciones a través
de seleccién recurrente por seleccion de familias de medios hermanos es un tipo de
meétodo utilizado para la mejora intra poblacional que implica la evaluacion del
comportamiento de las familias de medios hermanos lo que provee una prueba de
progenie de los individuos y esto servira como criterio de seleccion y posterior

mejorar la poblacion.

Por otro lado, Sohail et al., (2019), describieron que, el uso de estructuras familiares
de medios hermanos en el mejoramiento poblacional es efectivo para este tipo de

mejoramiento, donde la unidad de recombinacion son las semillas remanentes auto
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fecundadas (So:1) de los individuos que son progenitores de las estructuras

familiares seleccionadas con base a su comportamiento.

Al respecto Eyhéreabide (2015), mencioné que, las plantas utilizadas como
polinizadoras son donadoras de polen a varias hembras para obtener las familias
de medios hermanos entre si, dichas plantas donadoras son a su vez auto
fecundadas y la semilla se debera mantener en reserva para la etapa de

recombinacion de las mejores familias.

2.4. Disenos Genéticos

Para el mejoramiento de plantas existen varios disefios genéticos o de
apareamiento que los fitomejoradores o genetistas utilizan para aumentar la
capacidad genética y asi obtener mejoras. La seleccion de progenitores machos y
un disefo de apareamiento adecuado son la clave para exitosos esquemas de

fitomejoramiento (Khan et al., 2009).

En cambio, Acquaah (2012), mencion6 que, para la utilizacion de los disefios de
apareamiento o disefios genéticos es necesario tomar en cuenta varios factores los
cuales son necesarios de conocer y la eleccion del disefio no sea errénea. Los
factores que influyen en la eleccion de un disefio de apareamiento son: 1) el tipo de
polinizacién de la planta que se va a someter (auto o polinizacién cruzada); 2) tipo
de cruza que se empleara (artificial o natural); 3) tipo de diseminacién del polen
(entomofila o anemdfila); 4) la presencia de un sistema de esterilidad masculina; 5)
el proposito del proyecto (por estudios genético o de cria) y 6) el tamafo de la

poblacion requerida.

Sin embargo Fristche et al., (2018), indicaron que, los disefios de apareamiento se
emplean para cuatro objetivos principales, 1) proporcionar informacion sobre el
control genético del rasgo o caracteristica bajo investigacion; 2) generar
descendencia de una poblacion que se utilizara como base para la seleccion y
desarrollo de variedades mejoradas; 3) proporcionar estimaciones de ganancia
genética obtenida; y 4) proporcionar informacién sobre los progenitores utilizados
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en el programa de mejoramiento y evaluarlos con base a las habilidades de

combinaciones generales (ACG) y especificas (ACE).

2.5. Diseino Carolina del Norte |

En particular, Fasahat et al., (2016), revelaron que, los disefios de Carolina del Norte
se pueden definir de una manera simple como una clase de disefios 0 esquemas
de apareamiento factorial donde ciertos grupos de progenitores son usados como
machos y otros de hembras para su participacién en los cruzamientos. Los disefios
son utiles para estudiar, combinar la capacidad en experimentos de modelo fijo y
accién génica y cuando es aleatorio se aplican los modelos propuestos por
(Comstock y Robinson,1952) que constan de tres tipos de disefios de Carolina del
Norte que son una forma de disefio de apareamiento biparental. Por ello, en los
disefios de Carolina del Norte cuanto mayor sea el tamafio o el numero de lineas

mayor es la precision de las estimaciones genéticas obtenidas a partir de los datos.

Ahora bien, Acquaah (2012), mencioné que, el Disefio de Carolina del Norte | se
utiliza comunmente para estimar varianza aditiva y de dominancia, asi como para
evaluar la seleccion recurrente se requiere suficiente semilla para ensayos de
evaluacion repetidos, y por lo tanto no es aplicable y practico en especies
reproductoras que no son capaces de reproducir grandes cantidades de semilla. El
diseno | es aplicable para especies aldgamas y autdgamas que cumplen con los
criterios de este. Como un disefio anidado cada miembro de un grupo de
progenitores usados como machos se empareja con un grupo diferente usado como

hembras.

Por otro lado, Muthoni y Shimelis (2020), indicaron que, en el diseno Carolina del
Norte | las hembras deben ser polinizadas por un macho especifico y los materiales
de prueba en este disefno se originan del apareamiento de ambos materiales. Por lo
cual las progenies derivadas de los cruzamientos constituyen el material para

evaluacioén y experimentacion futura.

En ese sentido en este disefio las progenies incluyen tanto hermanos completos

como medios hermanos y cada conjunto de familias con el mismo padre en comun
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constituye un grupo familiar de medios hermanos, por lo tanto, para los conjuntos
familiares que comparten ambos padres constituyen un conjunto familiar de

hermanos completos (Kearsey y Pooni, 1996; Hallauer et al, 2010).

2.6. Componentes de Varianza

De acuerdo con Hallauer et al., (2010) la estimacion de estos parametros en
poblaciones de amplia base genética proporciona al fitomejorador informacién sobre
su composicién genética. Como consecuencia de la amplia base genética el
mejorador puede seleccionar y ejecutar metodologias de mejoramiento adecuadas
a la poblacion en estudio en funcion a la informacion genética obtenida. Con el fin
de conocer los componentes de varianza y el ambiente, las progenies desarrolladas
a partir del disefio de apareamiento deben evaluarse bajo un disefio experimental
apropiado. A partir de los datos obtenidos por el analisis de varianza en los disefios
experimentales, las respuestas obtenidas se expresan en términos de los
componentes de varianza y se realizan las traducciones apropiadas con base al

disefo de apareamiento utilizado.

Finalmente, Sravanti et al., (2017), sugirieron que, las estimaciones de los
componentes y parametros genéticos como lo son las varianzas, coeficientes de
variacion, heredabilidad, habilidades combinatorias y correlaciones ambientales,
permiten conocer la magnitud de la variabilidad genética existente en la poblacién y
las respectivas ganancias genéticas en el proceso de seleccidén al realizar un
analisis critico en el germoplasma. Las estimaciones son un requisito previo para
iniciar cualquier programa de mejoramiento de cultivos, asi como para adoptar una

seleccion apropiada de metodologias en el avance genético que se espera obtener.

2.6.1. Aptitud Combinatoria General (ACG)

De acuerdo a Luna et al.,, (2013), aludieron que, el aumento de la capacidad
genética en un programa de mejoramiento esta en funcién de la comprension de la
accion geénica que controla las caracteristicas de interés agronémico y la aptitud

combinatoria general de los progenitores a utilizar, esto permite aumentar la
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respuesta a la seleccion al elegir aquellos progenitores con un comportamiento

promedio sobresaliente o superior al esperado.

Asi mismo, Fasahat et al., (2016), sefalaron que, desde que se introdujo la aptitud
combinatoria general (ACG), estd ha sido usada ampliamente en el
fitomejoramiento para comprobar el potencial de lineas al combinarse con otras,
ademas con la ACG se tiene la capacidad de predecir combinaciones 6ptimas de
genotipos para diferentes caracteres basandose en diferentes datos genéticos
moleculares, asi apoyar en gran medida la eficiencia de los programas de

fitomejoramiento.

Los mismos autores mencionaron que con el avance que ha tenido la genética
biométrica han sido sugeridas distintas técnicas para la estimacion de la ACG al
resaltar como mas eficientes las técnicas siguientes: Disefo dialélico sugerido por
(Griffing, 1956), Linea por probador sugerida por (Kempthorne & Curnow, 1961) y

los tres Disenos de Carolina del Norte por (Comstock y Robinson, 1952).

Del mismo modo Rocha et al., (2019), citaron que, las estimaciones de ACG indican
una mayor concentracion de genes que son aditivos, ademas que en estimaciones

altas o bajas muestran que los progenitores han dado algo a la progenie.

2.7. Heredabilidad

Los autores Laghari et al., (2010), alaudieron que, la heredabilidad es una medida
atribuible al fenotipo como consecuencia de la carga genética y su funcién en el
fitomejoramiento es que el mejorador se apoya en esta para saber como orientar el
programa. La heredabilidad proporciona informacion sobre hasta qué punto una
caracteristica de interés puede ser transmitida a las siguientes generaciones, por
este motivo es que la heredabilidad influye en la eleccion de las metodologias de
mejoramiento o seleccion a utilizar por el mejorador para mejorar el caracter en la

poblacion de estudio.

La heredabilidad se define como la proporcién de variacion fenotipica entre los
individuos que componen una poblacion que se debe a efectos genéticos
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hereditarios; también conocida como la heredabilidad en sentido amplio. De manera
similar la heredabilidad en sentido estricto se define como la proporcién de la
variacion fenotipica atribuible al genotipo, que comprende los efectos aditivos,
dominancia y epistaticos. A menudo se calcula como una medida de presion de los
ensayos con el fin de calcular la respuesta a la seleccion. Generalmente la
heredabilidad se estima sobre la base de la entrada media, como consecuencia de
que el fenotipo es un valor agregado, ya que los genotipos se replican en los
ensayos (Schmidt et al., 2019).

Ademas, las estimaciones de heredabilidad ayudan a hacer eficiente la seleccion
de genotipos superiores en diversas poblaciones genéticas. De manera similar, el
avance genético permite medir la cantidad de progreso que podria esperarse con la
seleccidén de un caracter. La alta heredabilidad, junto con un alto avance genético,
indica que se podria mejorar un caracter mediante una simple seleccion (Tefera et
al,. 2017).

2.8. AMMI Componentes Principales

Ahora bien, Raj et al., (2020), sugirieron que, en el método AMMI el objetivo para
los materiales es la estrategia de adaptacion del modelo donde se centran las
respuestas de un conjunto de variables evaluadas, las cuales nos ayudan a tener
indicios de cual o cuales materiales en evaluacidn son los que se van a trabajar en

el mejoramiento futuro del cultivo.

Por otro lado, el andlisis biplot genotipo por caracter es una herramienta muy
eficiente para estudiar las correlaciones entre las variables, evaluar los genotipos
en funcién de varias caracteristicas y asi identificar aquellos genotipos o materiales

que son superiores en caracteristicas de interés (Yan y Kang, 2002).

En un estudio por Kose et al., (2018) utilizaron un analisis de regresion multiple,
ruta, componente principal y un conglomerado para investigar las relaciones que
existen entre el rendimiento de aceite y algunos componentes de rendimiento en

cartamo y encontraron cuales son los caracteres que afectan el rendimiento de
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aceite, lo cual es importante para determinar los criterios de seleccion en el

fitomejoramiento.

En concordancia los analisis multivariados que tiene mayor eficacia para la
identificacion de los caracteres secundarios son el analisis biplot basado en el

analisis de componentes principales (Anshori et al., 2019).

2.9. indice de Seleccion

El indice de seleccién es un método efectivo y su eficacia es equivalente al peso o
valor que se le asigna a cada caracter. Para la determinacion del indice de seleccion
se puede hacer por medio de un analisis multivariado que se usa para interpretar y
simplificar los datos que contienen un gran numero de variables (Mattijik y

Sumertajaya, 2011).

Al respecto Mohammadi et al., (2010), sefalaron que, comprender las relaciones
existentes entre el rendimiento y los diferentes caracteres que contribuyen a su
expresion puede favorecer la eficiencia de los programas de mejoramiento genético,

al permitir una aplicacidon mas adecuada de los indices de seleccion.

En cambio, Milligan et al., (2003), Sefalaron que, en los programas de mejoramiento
genético de maiz, la implementacion de metodologias de seleccion permite
identificar las variables agronédmicas mas relevantes para su incorporaciéon en un
proceso de seleccidn simultanea orientado a incrementar la produccion. Por lo
general, las variables consideradas en un indice de seleccidén deben presentar una
heredabilidad superior a la del rendimiento per se y mantener una correlacion

significativa con este.

Por ejemplo, Sabouri et al., (2008), estudiaron los indices de seleccion con la
finalidad de incrementar el rendimiento del grano de arroz, apoyandose de las
heredabilidades de las variables; numero de panojas por planta, altura de planta,
dias a espigado y exsercion de panoja tuvieron mayor valor que el rendimiento de
grano. Los indices de seleccidn se construyeron al usar los resultados del analisis

multivariante, posteriormente para evaluar las estrategias de seleccion para
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maximizar el rendimiento de grano, se calcularon 14 indices de seleccion basados
en dos métodos (6ptimo y base) y combinaciones de 12 rasgos con varios pesos
econdmicos. Los resultados de los indices de seleccion mostraron que la seleccién
por peso de grano, numero de panojas por planta y longitud de la panoja al utilizar
sus efectos fenotipicos y/o genotipicos directos (coeficiente de trayectoria) como
pesos economicos deberia servir como un criterio de seleccion efectivo para usar el

valor 6ptimo o base.

En otro estudio realizado por Lalic et al., (2010), mencionaron que, el indice de
seccion evita los inconvenientes de seleccionar a un solo rasgo, esto porque
particularmente hay relaciones indeseables en las caracteristicas y presenta
molestias en el trabajo que realizan los mejoradores, en funcion de esto el indice de
seleccién tiene el objetivo de mejorar simultdneamente varias caracteristicas al

mismo tiempo, incluido el rendimiento en grano.

El uso de indices de seleccién es apropiado porque la fuerza estadistica supera la
correlacion negativa entre caracteres agronomicos y permite la seleccién en
conjunto para variables especificas que se desean mejorar. Los indices de seleccién
son técnicas multivariadas que combinan informacién de distintos caracteres de
interés agrondmico, con esta herramienta de seleccion se determinan los valores
numéricos que funcionan como caracter tedrico adicional y se relaciona con la
combinacion de los otros caracteres particulares definidos por el mejorador que

debe mantenerlos bajo seleccién simultanea (Santos et al., 2007).
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ll. MATERIALES Y METODOS
3.1. Ubicacién del Experimento

El estudio se realizd en las instalaciones de la Universidad Autbnoma Agraria
Antonio Narro, particularmente en el campo experimental del Instituto Mexicano del
Maiz “Dr. Mario Enrique Castro Gil’. (Bajio) con coordenadas:
25°21'36.97" N, 101°02'25.81" W (Cuadro 3.1).

Cuadro 3.1. Localizacion geografica y condiciones climaticas del ambiente de

evaluacion.
Coordenadas geograficas
Ano Localidad Latitud Longitud Altitud
2021 Bajio UAAAN | 25°21'36.97" | 101°02'25.81" 1730
Norte Oeste m.s.n.m.
Descripcién climatica:
Temperatura media anual 19.8 °C
Precipitacion media anual 350 a 400 mm
Tipo de clima BW hw (x*) (e)

3.2. Material Genético

El material genético empleado estuvo integrado por 225 estructuras familiares de
Hermanos Completos, derivadas de una poblacién de maiz de porte enano, ademas

de cuatro genotipos considerados como testigos.

Durante el ciclo agricola primavera-verano (P-V) 2020 se realizaron los
cruzamientos necesarios para obtener las 225 estructuras familiares empleadas en
el presente experimento. Para su formacién se utilizaron 45 plantas como
progenitores masculinos, cuya funcioén fue proporcionar el polen para efectuar los
cruzamientos. Cada macho se cruzé con cinco plantas hembras, dando como

resultado un total de 225 familias de Hermanos Completos. Estas familias
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constituyeron el material genético utilizado para el establecimiento y desarrollo de

la evaluacion en campo correspondiente a la presente investigacion.

Con base a la informacion anterior, los 45 machos y sus respectivas 5 hembras de
cada uno, fueron tomados de una poblacién enana de maiz de nombre “VEAN
Mezcalito” perteneciente al programa de mejoramiento del Instituto Mexicano del
Maiz “Dr. Mario Enrique Castro Gil” de la Universidad Auténoma Agraria Antonio

Narro.

En el ciclo P-V del 2021, se establecieron en campo las 225 estructuras familiares,
lo cual permite estimar y estudiar los efectos y varianzas genéticas que se
presenten, a fin de obtener estimaciones de heredabilidad y otros efectos genéticos.
El establecimiento se realiz6 con el fin de evaluar bajo ensayos uniformes de
rendimiento las estructuras familiares atendiendo la fase de evaluacion en el ciclo

de seleccion recurrente.
3.3. Instalacién del Experimento

La siembra del experimento se realizd6 manualmente el 4 de mayo de 2021,
depositando dos semillas por golpe. Posterior a la emergencia de las plantulas, se
efectud un raleo o aclareo para ajustar la poblacion a la densidad requerida de 8

plantas por metro lineal.

La unidad experimental estuvo constituida por una parcela de un solo surco,
asignandose un surco a cada estructura familiar y a cada uno de los genotipos
utilizados como testigos. Cada surco presenté una longitud de 3 m y una distancia
de 0.75 m entre parcelas. La densidad de siembra establecida fue de

aproximadamente 106,400 plantas por hectarea.
3.4. Manejo Agronémico

El manejo agrondmico del experimento se llevo a cabo de manera homogénea para
todas las estructuras familiares y los 4 testigos utilizados, el cual consistié en la
realizacion de practicas culturales como fertilizacién, riego, control de malezas,
control de plagas; todo esto de acuerdo con los requerimientos del cultivo y al lugar

de evaluacion.
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3.4.1. Fertilizacién

Se llevé a cabo manualmente para todas las parcelas de evaluacién una dosis por
hectarea de 210-95-95 kilogramos de Nitrogeno, Fosforo y Potasio. Al momento de
la siembra se aplico la mitad del Nitrégeno y el total de Fosforo y Potasio, en la

etapa vegetativa V6 se aplico el resto del N.

3.4.2. Riegos
Fueron aplicados via riego por cintilla, la frecuencia de cada riego estuvo en funcion
del contenido de humedad del suelo y la apariencia de la planta en funcién a la falta

de agua.

3.4.3. Control de malezas

En el ambiente de evaluacion se utilizé un herbicida pre-emergente con el nombre
comercial de calibre 90 (atrazina), se aplicaron 1.5 kg ha™' diluidos en 200 litros de
agua, lo anterior se realiz6 un dia después de la siembra y posteriormente a los 15
dias de siembra se aplico herbicida post-emergente Convey® (Topramezone
29.73% SC) a una dosis de 100 ml ha-" diluido en 200 litros de agua.

3.4.4. Control de plagas
En esta evaluacion se utilizé el insecticida Proclaim® (Benzonato de Emamectina)
para control de lepidopteros en estadios larvales, la aplicacién estuvo en funcién de

la incidencia de las larvas y presencia de dafio por estas en las plantas.

3.5. Variables Agronémicas Evaluadas

Los caracteres agrondmicos que se tomaron en cuenta para esta evaluacion y que
fueron considerados de mayor importancia en la seleccion de los materiales se

mencionan a continuacion:
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3.5.1. Floracién Macho (FM)

Es el numero de dias después de siembra en que tarda la planta en tener presencia
de la inflorescencia masculina (espiga), si mas del 50% de la parcela presenta

espigas entonces se toma el dato.

3.5.2. Floracién Hembra (FH)

Es el numero de dias después de siembra en que la planta tarde en tener presencia
de inflorescencia femenina (estigmas), si mas del 50% de la parcela tiene estigmas

entonces se toma el dato.

3.5.3. Altura de Planta (APTA)

Se refiriere a la distancia medida en metros que existe desde la base del tallo a al
nudo de la hoja bandera. Este dato se tomo a 6 plantas representativas de la parcela

cuando la planta haya terminado su crecimiento vertical.

3.5.4. Altura de Mazorca (AMZCA)

Se refiere a la distancia medida en metros que existe desde la base del tallo al nudo
de la insercion de la mazorca principal. Este dato se tomé a 6 plantas

representativas de la parcela junto con la variable (APTA).

3.5.5. Acame de Raiz (AR)

Es el numero de plantas que presentan un angulo de inclinacion igual o mayor a 30°
con respecto a la posicion vertical de la planta, el valor se expreso6 en porcentaje en

cada surco por genotipo.

3.5.6. Acame de Tallo (AT)

Es el numero de plantas que presentaron el tallo totalmente quebrado por debajo
de la mazorca principal. De cada parcela se sacé el porcentaje de plantas con

acame.
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3.5.7. Mala Cobertura (MC)

Es el nuimero de mazorcas que tienen una mala cobertura del totomoxtle con
respecto al numero total de mazorcas, el valor se expresa en porcentaje por cada

parcela.

3.5.8. Plantas con Fusarium (FUS)

Es el numero de plantas que se encontraron con muerte prematura, con una
apariencia de senescencia muy especifica, el valor fue expresado en porcentaje.

Con respecto al numero total de plantas, esto en cada parcela.

3.5.9. Calificacion de Planta (CPTA)

Es el valor expresado como calificacion que va del 1 al 9 donde se tomo en cuenta

el aspecto de: porte, sanidad, vigor, potencial de rendimiento y precocidad.

3.5.10. Calificacion de Mazorca (CMZCA)

Es la calificacion que se da al conjunto de mazorcas por parcela, tomando en cuenta

la calidad de la mazorca, en escala que va del 1 al 9.

3.5.11. Rendimiento (REND)

Por parcela se tomé el conjunto de mazorcas cosechadas y se tomd una muestra al
azar de 250 gr de grano posteriormente se tomdé muestra de humedad con un
determinador Dickey John. Se calculd el porciento de materia seca por diferencia
con el 100 por ciento.

El peso seco se estimo6 al multiplicar el porciento de materia seca por el peso de

campo.
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El rendimiento de mazorca se calculé para cada parcela a partir del peso seco,
ajustado de acuerdo con el porcentaje de humedad registrado. Posteriormente, el
valor obtenido se multiplicd por el factor de conversién (FC) para expresar el

rendimiento en toneladas por hectarea (t ha™).

B 10,000m?
" APU x 0.845 x 1000

FC

Donde:

APU = Area de Parcela Util, calculada a partir de la distancia entre surcos, la
longitud del surco y el numero de plantas establecidas en cada parcela.0.845 =

Constante para obtener el rendimiento 15.5 por ciento de humedad.

1000 = Factor de conversion utilizado para expresar el rendimiento en toneladas

por hectarea (t ha™).
10,000 m? = Equivalencia a una hectarea.

3.6. Diseno Experimental Utilizado

La evaluaciéon de las 225 estructuras familiares y los cuatro genotipos utilizados
como testigos se realizé bajo un disefio experimental de 13 bloques al azar,
distribuidos en dos repeticiones y organizados mediante un arreglo Alpha-latice.
Este disefio se empled con la finalidad de favorecer la aleatorizacion y mantener
una mayor homogeneidad en las condiciones experimentales. Debido a que la
evaluacion se llevé a cabo en una sola localidad, el analisis se efectué mediante un
modelo lineal individual. La unidad experimental estuvo constituida por un surco de
3 m de longitud, con una separacion de 0.75 m entre surcos. A cada estructura
familiar y genotipo testigo se le asignd un surco, estableciéndose una poblacién de
24 plantas por parcela durante el ciclo agricola primavera-verano (P-V) 2021.

Estas estructuras familiares se llevaron a campo con la finalidad de observar y
evaluar bajo ensayos uniformes de rendimiento, para conocer su comportamiento

agronomico y asi someterlas al disefio genético Carolina del Norte |.
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Modelo lineal del disefio experimental:
Yikt = u + Ri + Brai)+ T + Eijk
Donde:

Yix = Valor observado correspondiente al tratamiento (j) evaluado en la repeticion
(i) y dentro del bloque (k).

U = Media general de las observaciones obtenidas en el experimento.
Ri = es el efecto de la i-ésima repeticion.
Bk = = Es el efecto del k-ésimo bloque dentro del i-ésima repeticion.
T;= Es el efecto del i-ésimo tratamiento.

Ejx = Efecto del error aleatorio no controlado asociado con la observacion
correspondiente.

3.7. Modelo lineal para del Analisis Genético

Se efectud un analisis estadistico individual, debido a que la evaluacion

experimental se realizé en una unica localidad.
Gik=U + Ri+ Bjj) + Mk + Hy) + Ejws

Donde:

Giji = 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.

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

Bij(i) = 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.
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Eix = es el efecto del error aleatorio no controlado.

3.8. Estimacion de Esperanzas de Cuadrados Medios para el Diseiio 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 r-1
M m-1 M3 6%+ I 6%/m + rh 6%m
H(M) m-(h-1) M2 6%e+ I 6%h/m
Error (mh-1) (r-1) M1 6%
Total rmh-1

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

3.9. Estimacion de Componentes de Varianza

La estimacion de los componentes de varianza se hizo con el programa estadistico
SAS (Statistical Analysis System 9.0) a través del comando varcomp, dicha
estimacion se hizo para cada variable agronémica al colocar en el modelo del
comando la variable evaluada, repeticiones, bloques dentro de repeticiones,
machos e influencia de machos dentro de hembras. Al ejecutar la operacion se
generd un analisis de varianza con sus respetivas varianzas; varianza de machos

(02 m), varianza de hembras dentro de machos (02x(m)) y varianza del error (02%).

La estimacion de los componentes de varianza aditiva (024) y la varianza de
dominancia (0?p) se realiz6 con base a las esperanzas de cuadrados medios del
analisis de varianza, asi para cada una de las variables, se us6 como apoyo el

comando varcomp del programa estadistico SAS (Statistical Analysis System 9.0).
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Los componentes de varianza del disefio se estiman con base a los cuadrados

medios de la siguiente forma:
02 m= (M3 - M) /hr
02 hm) = (M2-M+) /r
62 = M1

Los componentes de varianza asociados con el disefio experimental se estimaron
bajo el supuesto de ausencia de efectos epistaticos. Estos componentes pueden
obtenerse al demostrar las relaciones de equivalencia correspondientes, de acuerdo

con las siguientes expresiones:
02 m=CoVvMH = ¥4 024
02 hm) = CovHC — CovMH = Y 024 + Y4 0%
02¢=0%2p— CovHC = 5024+ Y4 0%p + Y4 0%¢

Los componentes de varianza genética se estimaron mediante las siguientes

expresiones:
024 =402,

0?p = 4(0'2 h(m) - o? m)

3.10. Estimacion de Heredabilidad

A partir de los componentes de varianza previamente estimados, se calcularon
los valores puntuales de la heredabilidad en sentido estricto (h?), definida como
la proporcion de la varianza fenotipica atribuible a la variacion genética de tipo
aditivo. La estimaciéon de este parametro se realizd6 para cada una de las
variables agrondémicas evaluadas, utilizando el programa estadistico SAS
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(Statistical Analysis System, version 9.0), mediante la aplicacion conjunta de los

procedimientos correspondientes a parametros genéticos y varcomp.

Varianza Aditiva, 024= 4 o2u.
Varianza de Dominancia, 0%p= 4 (021(m)- 02um).

Varianza Fenotipica, 0% = 0%, + 0%y(m) + 0%

3.11. Uso del Grafico Biplot Mediante el Modelo AMMI

Teniendo los datos analizados se prosiguio a identificar y seleccionar las mejores
estructuras familiares, ademas de identificar y seleccionar los mejores machos

involucrados en las mejores familias.

Para llevar a cabo este procedimiento, fue necesario expresar los datos en unidades
comparables, debido a que las variables agronémicas evaluadas fueron registradas
utilizando diferentes unidades de medida, tales como dias, kilogramos, centimetros
y porcentajes, entre otras. Debido a esta diferencia en las escalas de medicion, se
realizd la estandarizacion de los datos correspondientes a las 11 variables
agronomicas evaluadas, con el propésito de homogeneizar las unidades y facilitar

su posterior analisis estadistico. Para ello, se empled la siguiente férmula:

Donde:

Z = Valor estandarizado.

Yi = Valor observado.
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Y = Promedio de Yi;
o = Desviacion estandar de la variable en cuestion.

Posteriormente, una vez realizada la estandarizacion, los datos se organizaron de
manera que las variables agrondmicas se ubicaran en la primera columna, seguidas
por el numero correspondiente a cada estructura familiar y, finalmente, por el valor
estandarizado de cada observacion. Con esta base de datos se efectuo el analisis
mediante el comando AMMI Biplot del programa estadistico SAS (Statistical
Analysis System, version 9.0). La aplicacién de este procedimiento permitié obtener
una representacion grafica de los datos mediante el grafico Biplot, facilitando la
interpretacion de las relaciones entre las variables agrondmicas y la identificacion

de sus patrones de agrupamiento natural.

El modelo AMMI (Modelo Aditivo de Efectos Principales e Interacciones

Multiplicativas) se presenta de la siguiente manera:
P
YVj=n+gi+e+ z A Vik @i + €ij
K=1

Donde:

Yjj = Comportamiento del i-ésimo genotipo en la j-ésima variable.
U = media general.

gi= efecto del i-ésimo genotipo.

e; = efecto de la j-ésima variable.

P = Numero de ejes de componentes principales considerados en el modelo AMMI
que van desde que

k=1.
Ax = Raiz cuadrada del vector caracteristico del k-ésimo eje del ACP.

aij = Calificacion del ACP para el k-ésimo eje del i-ésimo genotipo.

27



Yik= Calificacion del ACP para el k-ésimo eje de la j-ésima variable.
€ij= Error aleatorio de i-ésimo genotipo en la j-ésima variable.

3.12. indice de Seleccion

Una vez identificadas y visualizadas las variables agronémicas distribuidas en los
diferentes grupos, se procedid a emplear la herramienta de indice de seleccion, con
el propdsito de identificar las familias con caracteristicas de mayor interés para el
mejoramiento de la poblacién. De las 11 variables agrondmicas evaluadas, se
seleccionaron inicialmente tres caracteristicas representativas del conjunto de
variables, considerando los principales atributos que se buscaba mejorar en la
poblacién: sanidad, precocidad y rendimiento.

La seleccidon de estas variables se realiz6 considerando criterios que permitieran
determinar aquellas con mayor capacidad para representar al conjunto de
caracteres evaluados. Entre estos criterios se contempld la asignacion de un mayor
peso o importancia mediante un valor econémico, una correlacién favorable con las
demas variables y valores elevados de heredabilidad. Con base en estos criterios,
las variables seleccionadas se utilizaron como indicadores para orientar el proceso
de seleccion de las mejores estructuras familiares dentro de la poblacién en estudio.
Las variables seleccionadas fueron floracion femenina (FH), mala cobertura (MC) y
calificacion de mazorca (CMZCA), las cuales se emplearon como criterios de
seleccion asociados, respectivamente, con las caracteristicas de precocidad,
sanidad y rendimiento. Asimismo, aunque el proceso de seleccidn se centro en
estas variables, también se consideraron de manera indirecta caracteristicas
relacionadas con el porte y la calidad de la planta y de la mazorca, favoreciendo la
seleccion de familias que presentaran un comportamiento favorable en estos

atributos.

Los indices de seleccidn se construyeron con base a la metodologia propuesta por
(Barreto et al., 1991), donde la ecuacion empleada para estimar el indice fue la

siguiente:

1S= {[(Y] - Mj)2*[j] + [(Yi - Mi2 *Ii] +.......[(Yn - Mn)? *In]}""2
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Donde:

IS = indice de seleccion.

Yj...n = Variable en unidades Z.

Mj...n = meta de seleccion.

li...n = Intensidad de seleccion.

Para hacer un uso eficiente de la herramienta de indice de seleccion, se
establecieron metas especificas para cada una de las variables consideradas. Estas
metas se expresaron en una escala de -3 a +3, de acuerdo con la direccion y
magnitud de la seleccién deseada respecto a la media de la poblacion. Los valores
negativos se asignaron cuando se buscd seleccionar genotipos con valores
inferiores a la media poblacional para la variable evaluada; en contraste, los valores
positivos correspondieron a la seleccion de genotipos que presentaron valores
superiores a dicha media. Cuando el objetivo fue favorecer genotipos con valores

cercanos al promedio de la poblacién, se establecié una meta con valor de cero.

Los valores obtenidos a partir del indice de seleccion se utilizaron como variable de
respuesta para realizar un analisis de varianza (ANOVA), complementado con una
prueba de comparacion de medias de Tukey, con un nivel de significancia de p <
0.01. La seleccion de las estructuras familiares se realizé considerando aquellas
que presentaron los valores mas bajos del indice, debido a que estos representan
las menores distancias respecto a las metas previamente establecidas. De acuerdo
con Barreto et al. (1991), los individuos que presentan una menor distancia con
respecto al valor objetivo pueden considerarse los de mayor correspondencia con

el ideotipo o conjunto de caracteristicas deseadas para el proceso de seleccién.
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IV. RESULTADOS Y DISCUSION

En este apartado, se muestran los analisis estadisticos, la estimacion de
componentes genéticos y su varianza, la heredabilidad de los caracteres de las
familias, asi mismo su agrupacion de caracteres a través del grafico Biplot, asi como

la seleccidon de familias a través de un indice de seleccion.

4.1. Analisis de varianza

En el Cuadro 4.1., se encuentran los cuadrados medios arrojados en el analisis de
varianza y sus respetivas significancias para las fuentes de variacion en 11 variables

evaluadas en la poblacion de estudio.

Para las fuentes de variacion repeticiones y bloques dentro de repeticiones se
encontraron diferencias altamente significativas (p < 0.01) en 5 de 11 variables;
floracion macho (FM), floracién hembra (FH), altura de planta (APTA), altura de
mazorca (AMZCA) y rendimiento (REND). Esto indica que, tanto repeticiones como
bloques tienen diferente comportamiento entre si; con esta situacién, el disefio nos
indica que las discrepancias se le pueden atribuir a la heterogeneidad del suelo en
sus propiedades fisicas y quimicas en el acomodo que se les dio a los genotipos.
Informacién similar fue descrita por Gutiérrez et al., (2016) donde puntualizan como
las diferencias fenotipicas entre genotipos es un gran reto para el mejoramiento
genético tradicional; debido, principalmente a la influencia predominante de los
factores ambientales sobre la expresion de los caracteres, lo que constituye una
limitante para la adecuada identificacién de la variacion genética. En consecuencia,
un mismo genotipo puede presentar diferentes expresiones fenotipicas cuando se
desarrolla bajo condiciones ambientales distintas; de manera similar, genotipos
diferentes pueden manifestar fenotipos semejantes cuando son evaluados bajo un

mismo ambiente.
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Cuadro 4.1. Cuadrados medios del analisis de varianza de 11 variables agronémicas, evaluadas durante la primavera-
verano del 2021, en la poblaciéon de maiz enana.

FV. GL FM FH APTA AMZCA AR AT MC  FUS CPTA CMZCA REND
(d) (d) (m) (m) (%) (%) (%) (%) (19) (1-9) tha"

Rep 1 185.70* 93.31** 2540.83** 2507.25"* 11.55 0.51 201.09 3.31 043 0 1263.17**
Blog (Rep) 24 13.68™ 11.91*" 484.51* 261.58" 272 1269 4438 17.22* 159 283" 11.35"
Machos 44 17.55** 14.27** 639.88** 320.10** 5.78 24.35** 265.44* 12.02 1.39 4.57* 23.52**

Hembras 180 6.43* 551* 241.97* 111.60** 4.61 20.50** 103.48** 15.19** 1.25 1.94**  8.40**
(Machos)
Error 200 3.59 2.89 133.76 58.74 451 1221 5589 1055 1.14 0.98 512

Total 449
C.V.(%) 217 1.91 7.55 999 2227 322 30.75 29.71 2485 2213 16.08
Media 87.33 89.15 153.06 76.66 9.54 1085 2431 1093 4.29 448 14.06
Maximos 92.5 95 189.5 100.5 1825 3385 576 2185 6.5 8 21.77
Minimos 82.5 83.5 117.5 54 8.15 8.15 8.7 8.15 2 1.5 8.33

*, **=significancia al 0.05, al 0.01 de probabilidad respectivamente; ns=no significativo; F.V.= Fuentes de variacion; C.V.=Coeficiente de Variacion; E.E. x =Error
estandar de la media; G.L=Grados de libertad; FM=Floracién 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= Calificacién de mazorca; REND=
Rendimiento.

El ambiente jugé un papel importante en la expresion del potencial genético, tal como se refleja en la significancia, sin
embargo, en el C.V. tiene valores aceptables lo que nos indica que hubo homogeneidad de varianza al establecer el

experimento, por lo tanto, el estudio podria replicarse y obtener resultados similares.
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Se encontraron diferencias altamente significativas (p< 0.01), para la fuente de
variacion de machos (Cuadro 4.1) en las variables floraciéon macho (FM), floraciéon
hembra (FH), altura de planta (APTA), altura de mazorca (AMZCA), acame de tallo
(AT), mala cobertura (MC), calificacién de mazorca (CMZCA) y rendimiento (REND).
Esto nos indica que el potencial genético de los machos involucrados en este
estudio es variable y estos mostraron una participacion genotipica importante y por
lo tanto fenotipicamente en la expresion de las estructuras familiares evaluadas en

el ambiente donde fueron estudiadas.

En la fuente de variacién de hembras (Cuadro 4.1) dentro de machos se encontraron
diferencias altamente significativas (p< 0.01), para las variables floracién macho
(FM), floracién hembra (FH), altura de planta (AP), altura de mazorca (AMZCA),
acame de tallo (AT), mala cobertura (MC), plantas con fusarium (FUS), calificacion
de mazorca (CMZCA) y rendimiento (REND), por tanto, esta significancia indica que
hay variabilidad genética entre hembras y se puede realizar una selecciéon de
estructuras familiares superiores en comparacion con la media y los testigos, para

esta fuente de variacion en las variables con alta significancia.

El analisis de cada variable agrondmica en lo que respecta a la media de
confiabilidad de la poblacion indica que se hizo una estimacioén confiable ya que al
aumentar al doble el valor del error estandar siempre fue menor que los promedios
estimados. En el mejoramiento genético de plantas se reconoce la existencia de
una amplia variabilidad genética dentro de las poblaciones, por lo que los individuos
presentan diferencias entre si en cuanto a sus caracteristicas genotipicas y
fenotipicas, aunque comparten caracteristicas en comun con sus semejantes. Por
lo tanto, es importante en los programas de mejoramiento hacer uso de esa
variabilidad para la mejora de una poblacién o inclinarse a la hibridacion para la

generacion de nuevos genotipos.
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4.2. Componentes Genéticos y Varianza

En el Cuadro 4.2 se presentan los componentes genéticos, varianza, heredabilidad, error estandar de la

poblacion en estudio, evaluadas en un ambiente, para 11 variables agronémicas.

Cuadro 4.2. Componentes genéticos, varianza y heredabilidad de la poblacién de maiz enano.

ESTIMADOR FM FH APTA AMZCA AR AT MC FUS CPTA CMZCA REND
(d) (d) (m) (m) (%) (%) (%) (%) (1-9) (1-9) t ha”

02m 1.27 0.91 43.31 24.93 0.12 0.40 16.07 0.09 0.01 0.26 1.81
O2H(Mm) 1.16 1.15 56.95 26.50 0.21 4.70 26.65 2.03 0.07 0.54 1.73
0% 3.93 3.20 130.80 57.68 4.38 11.86 56.68 10.73 1.13 1.00 5.01
o%p 7.10 5.92 271.61 131.91 4.66 17.36 97.38 13.40 1.27 1.98 9.34
h?2 0.72 0.62 0.64 0.76 0.11 0.09 0.66 0.03 0.03 0.53 0.78
E.E. h? 0.73 0.69 0.71 0.77 0.38 0.44 0.74 0.37 0.35 0.67 0.78
02a 5.09 3.64 174.15 100.23 0.49 1.61 64.23 0.36 0.04 1.05 7.28
E.E. 0%a 5.21 4.07 191.89 101.40 1.76 7.68 71.64 5.00 0.44 1.32 7.24
0% -0.47 0.95 52.76 5.24 0.36 1717 42.41 7.73 0.24 1.10 -0.37
E.E. 0% 6.64 5.43 253.21 127.52 3.44 14.65 94.44 10.42 0.94 1.85 9.03
E.E 4.67 3.86 171.34 80.48 4.33 12.27 54.66 11.27 1.19 1.18 5.79

0?v = Varianza de machos; g% =Varianza de hembras dentro de machos; 024 =Varianza aditiva; o 2 p = Varianza de dominancia; 02 £ = Varianza del error;
o 2p = Varianza Fenotipica; h? = Heredabilidad; E.E. o 2 4 = Error estandar de la varianza aditiva; E.E. o 2 p = Error estandar de la varianza de dominancia;
E.E = Error estandar; E.E.h?= Error estandar de la heredabilidad.
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La varianza aditiva (024), fue mayor para las variables; Floracion Macho (FM),
Floracion Hembra (FH), Altura de Planta (APTA), Altura de Mazorca (AMZCA), Mala
Cobertura (MC), Rendimiento (REND) del total de las variables (cuadro 4.2), lo que
nos indica que el valor reproductivo de dichas variables es aceptable, al revelar
respuestas positivas en la seleccién de alelos favorables para el aprovechamiento
de estos caracteres dentro de un programa de mejoramiento genético. Resultados
similares fueron encontrados por Silva et al., (2018), mencionan que, la existencia
de varianza aditiva en un programa de seleccién recurrente es la razon de ser de la
seleccién, ya que se tiene el objetivo de acumular genes favorables para mejorar la

poblacion per se.

Las variables; Acame de Tallo (AT) y Plantas con Fusarium (FUS), mostraron que
la varianza de dominancia (o) presento valores superiores a los correspondientes
a la varianza aditiva (6?4). Lo anterior coincide con lo estudiado por Melendres et al.,
(2018), encontraron estimaciones de varianza aditiva bajas para calificaciones de
mazorca y concluyen que, con la ganancia genética obtenida, para el siguiente ciclo

de la poblacién existan estimaciones de varianza aditiva mas altas.

4.3. Heredabilidad de Caracteres

La heredabilidad (h?) que mostré la poblacién bajo el disefio genético en lo general
se detectaron valores altos para las variables Floracion Macho (FM), Floracién
Hembra (FH), Altura de Planta (APTA), Altura de Mazorca (AMZCA), Mala
Cobertura (MC), Calificacién de Mazorca (CMZCA) y Rendimiento (REND), y las
cuatro restantes tienen valores bajos (Cuadro 4.2), lo anterior nos indica, que los
progenitores de este estudio podran heredar estos caracteres a su descendencia
con valores que oscilan de 0.53 (MC) a 0.78 (REND). Al respecto, Ogunniyan y
Olakojo (2014), encontraron que, cuando se hacen estimaciones de heredabilidad
alta es indicativo de presencia de genes aditivos en las caracteristicas y sugieren
que habra una mejora confiable en el ciclo a través de la seleccion, para lo que

asociaron la ganancia genética con la alta heredabilidad.
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Por otro lado, se encontraron valores de heredabilidad bajos, menores a 0.2 en las
variables Acame de Raiz (AR), Acame de Tallo (AT), Plantas con Fusarium (FUS),
Calificacion del Planta (CPTA). Las estimaciones de heredabilidad baja indican que
el incremento de alelos favorables en la poblacién sera lento o nulo, esto coincide
con lo encontrado por Jilo et al., (2018), sefalan que, en caracteres de baja
heredabilidad habra dificultad para seleccionar estas caracteristicas debido a que
hay un enmascaramiento causado por el ambiente sobre los rasgos fenotipicos. Lo

anterior beneficia a la poblacion de estudio ya que son caracteres indeseables.

Para caracteres de baja heredabilidad (menores a 0.2) es recomendable utilizar el
método de mejoramiento de progenies endogamicas con la finalidad de que haya
un estricto desecho de alelos desfavorables por lo menos en dos ciclos y después
de ello someter la poblacion a esquemas de mejoramiento de estructuras familiares

de hermanos completos o medios hermanos.
4.4. Seleccién de familias

Para hacer seleccion de familias hay distintos métodos, cada uno con
confiabilidades y requerimientos segun sea el caso, en la actualidad el uso de los
indices de seleccidn es una alternativa que permite hacer el trabajo de una manera
eficiente y acertada. Para la poblacion en estudio se utilizé el indice de seleccion
(IS) propuesto por Barreto et al., (1991), para realizar una estricta seleccion de las
mejores estructuras familiares. En su construccion, se utilizaron 3 variables de las
11 evaluadas, para esto se tomaron en cuenta variables que impactaran en los

aspectos de precocidad, sanidad y rendimiento.

La seleccidon de las variables que representaron a cada conjunto segun la
caracteristica a mejorar en la poblacién con la finalidad de construir el indice de
seleccién se realizd bajo disefio del grafico Biplot generado por el andlisis
estadistico AMMI el cual agrup6 naturalmente las variables de tal manera que se
formaron tres grupos y se eligié una variable por grupo que presentara mayor
diversidad con base la longitud de su vector, tomando en cuenta la heredabilidad,

correlacion de la variable con el resto del grupo y el valor econédmico asignado.
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FM=Floracién 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= Calificacion de
planta; CMZCA= Calificacion de mazorca; REND= Rendimiento.

Figura 4.1. Grafico Biplot y agrupamiento natural de 11 variables agrondomicas
evaluadas en la poblacién de maiz enano.

La Figura 4.1, corresponde al grafico Biplot de agrupamiento natural de variables de
la poblacion en estudio, este tipo de graficos permite reducir el total de variables en
un numero menor, se agrupa segun a la clasificacion que pertenezcan y son

empleadas para el indice de seleccion.

La figura se interpreta de la siguiente manera; para el cuadrante uno y cuatro se
correlacionaron las variables que contribuyen al potencial de rendimiento, lo que
indica que la toma de los datos se relacion6 positivamente con el rendimiento
(REND), calificacion de planta (CPTA), calificacion de mazorca (CMZCA), altura de
planta (APTA) y altura de mazorca (AMZCA).
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De este agrupamiento de los cuadrantes 1 y 4 se tomé calificacion de mazorca
(CMZCA), esta variable es con el fin de mejorar la calidad de mazorcas lo cual

repercute en el rendimiento considerablemente.

En el Cuadrante 2, se agruparon las variables que se asocian con la precocidad,
para mejorar la poblacion, en ese aspecto, se tomd la variable floracion hembra
(FH).

Cuadro 4.3. Variables y sus respectiva heredabilidad elegidas para construir el
indice de seleccion para la poblacién en estudio.

Variable h?2 Objetivos
FH 0.62 Mejorar la poblacién en aspecto de
MC 0.66 precocidad, calidad de grano, porte,
CMZCA 0.53 rendimiento y sanidad.

H2= Heredabilidad de los caracteres de la poblacion; FH=Floracion hembra; MC=Mala Cobertura; CMZCA=
Calificacion de mazorca.

Para el cuadrante 3, se agruparon las variables, mala cobertura (MC), acame de
raiz (AR), acame de tallo (AT) y plantas con fusarium (FUS). El agrupamiento de
estas variables se asocia con la sanidad, de este grupo se eligié la variable mala
cobertura (MC).

Las estructuras familiares que se encuentran mas cercanas al vector de las
variables indican que tienen un valor superior, como puede observarse la familia 53
esta asociada al vector de calificacion de mazorca (CMZCA) y donde hay menos
contribucion por parte de una variable es en la altura de mazorca (AMZCA) ya que

los valores no son significativos al estar cercanos a cero.

Los indices de seleccion fueron hechos por repeticion para la poblacion en estudio
y los valores que se obtuvieron fueron sometidos a un analisis de varianza y

agrupados con la prueba de medias de Tukey (p = 0.01).

La seleccion de estructuras familiares de la poblacion se llevd a cabo con la
herramienta estadistica IS, en el programa SAS (Statistical Analysis System 9.0),
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con este procedimiento se detectaron 15 estructuras familiares superiores de
acuerdo a la metodologia de Barreto et al., (1991) en ese sentido., en el cuadro 4.4
se describen las 15 estructuras superiores, es decir las que obtuvieron los valores
del indice de seleccion mas pequefios, ya que reunieron la mayoria de los

caracteres requeridos en la seleccion.

El Cuadro 4.4, se muestran los valores medios de 11 variables agronémicas y la
seleccion de 15 estructuras familiares, estas mostraron superioridad con base al
indice de seleccion, como se puede observar existe gran variabilidad en los datos
principalmente en las variables agronémicas de altura de planta (APTA) rendimiento

(REND), acame de tallo (AT), y plantas con fusarium (FUS).

Cuadro 4.4. Seleccion de 15 estructuras familiares de hermanos completos superiores de
la poblacion de maiz enano.

FAM IS FM FH APTA AMZCA AR AT MC FUS CPTA CMZCA REND
(d (d (em) (cm) (%) (%) (%) (%) (1-9) (19 (tha’)

90 5266 86 86 160 80 9 13 20 8 4 7 16.60
112 6.251 85 87 156 79 9 1 16 8 5 7 16.49
118 6.466 87 89 169 80 8 15 9 6 4 7 17.49

53 7276 85 87 174 92 9 1 17 8 5 7 22.33

86 8299 86 87 149 70 9 12 16 14 5 5 15.74

57 8.361 88 89 162 75 9 9 16 12 5 7 17.18
123 8.365 87 88 146 74 8 8 11 7 6 6 17.75

38 8372 85 87 183 92 12 13 13 15 3 6 16.54
206 8.440 85 87 137 78 9 9 13 20 4 5 13.82

41 8476 88 87 159 85 10 11 9 9 4 6 13.92
111 8677 84 86 137 68 9 1 18 11 5 4 13.06

69 8811 86 86 171 84 9 8 28 11 6 7 19.85
128 8865 89 89 156 87 9 11 16 8 6 5 16.14
154 8870 84 85 170 97 9 10 27 14 5 6 15.70

85 8926 83 85 139 69 9 9 22 15 3 6 15.84

FAM=Familia; 1S=indice de Seleccion; 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= Callificacion de planta; CMZCA= Calificacion de mazorca; REND= Rendimiento.
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Una de las variables mas importantes es el rendimiento y se lograron identificar
progenies con valores altos, el mas bajo fue de 13.06 t ha-! y el valor mas alto fue
de 22.33 t ha™, las familias fueron 111 y 53 respectivamente, lo que nos indica un
rendimiento superior si es comparado con la media para esta variable en esta
poblacién. La eleccién de las 15 familias se hizo con base al agrupamiento de
variables para mejorar caracteres de rendimiento, sanidad y precocidad, al aplicar
una estricta seleccion menor al 10 % en el numero de familias elegidas.

Cuadro 4.5. Seleccién de 10 machos superiores con base al comportamiento de la
progenie de medios hermanos paternos para 11 variables agronémicas.

M IS FM FH APTA AMZCA AR AT MC FUS CPTA CMZCA REND
(d (d) (em) (ecm) (%) (%) (%) (%) (19 (1-9)  (tha”)

18 7.038 87 88 154 73 9 10 19 10 4 6 15.8
16 7.299 84 85 146 72 10 10 20 12 5 5 14.0
8 7.885 87 88 167 86 10 12 18 12 4 5 15.7
11 8.214 87 89 166 83 9 10 21 10 5 6 18.1
23 9234 87 89 166 83 9 10 21 10 5 6 18.1
24 9462 87 89 174 84 9 10 19 10 5 6 171
25 9921 86 88 146 69 9 10 21 11 5 5 14.3
31 9971 87 88 156 82 9 9 27 M1 5 5 15.6
9 10.07 86 88 158 86 10 13 219 M1 4 4 13.5
14 10.66 87 89 147 70 9 12 26 11 4 5 15.2

M=Macho; 1S= indice de Seleccion; 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.

Para la eleccion de los 10 mejores machos participantes en las estructuras
familiares a través de la media se encontré lo siguiente; en el cuadro 4.5 se
presentan los valores promedio de 11 variables agronémicas de 10 machos
superiores que participaron en los cruzamientos con 5 hembras por lo tanto son
progenitores de la progenie evaluada, al estudiar los valores genéticos en la
progenie se obtiene su promedio en aptitud combinatoria general o 4 veces la

varianza aditiva.
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Los machos mostraron poca variabilidad en las variables agronémicas lo que nos
indica que hay similitud en el comportamiento en campo, ademas los 10 machos
daran origen a la reconstitucion de la nueva poblacion al recombinarse, atendiendo
al tercer paso de la seleccién recurrente y pueden ser usados también para
programas de mejoramiento en la utilizacion como progenitores o derivacion de

lineas.
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V. CONCLUSION

La evaluacion realizada en campo permitid orientar el proceso de seleccion de
genotipos con caracteristicas favorables, mediante el apoyo de herramientas
estadisticas como el modelo AMMI y los indices de seleccion. Estas metodologias
facilitaron la identificacion y agrupamiento de las caracteristicas de interés,
permitiendo seleccionar las estructuras familiares que presentaron un
comportamiento acorde con los objetivos establecidos para el mejoramiento de la

poblacion.

La heredabilidad alta nos indica que los caracteres ligados a las variables que
mostraron ese tipo de heredabilidad tienen la capacidad de transmitirse faciimente,
cuando se obtiene este tipo de heredabilidad la cual tiene un valor > 0.5 el método
sugerido para el siguiente ciclo deberia ser seleccién individual, pero no para todos
los caracteres, por lo tanto es necesario elevar el valor de la varianza aditiva y lograr
que el mejoramiento de la poblacion sea aun mas efectivo, por lo que es

recomendable seguir trabajando con estructuras familiares.

De acuerdo con las estimaciones realizadas es recomendable recombinar el
remanente de los machos que participaron como progenitores paternos en las
estructuras familiares 90, 112, 118, 53, 123, 86, 57, 38, 111, 41, 128, 206, 69, 153

85; con la finalidad de reconstituir genéticamente la poblacion

Se realizd una estricta seleccion de 10 genotipos macho superiores con base al
valor genético de su progenie, de acuerdo con el parrafo anterior se procedio a
identificar los machos participantes en las estructuras familiares superiores y con
ayuda del indice de seleccion se obtuvieron los siguientes: 18, 16, 8, 11, 23, 24, 25,
31,9,14.
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