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DETERMINACION DE COMPONENTES DE LA VARIANZA'Y
PARAMETROS GENETICOS EN UNA POBLACION
SEGREGANTE DE MAIZ TROPICAL

Rubén Silva-Diaz*, Pedro Garcia-Mendoza®, Diego Faleiro-Silva® y Claudio Lopes de Souza®*

RESUMEN

La estimacion de componentes de la varianza y parametros genéticos es Util para direccionar el proceso de seleccién en programas de
mejoramiento. La presente investigacion fue realizada para estimar los componentes de la varianza genética, el grado medio de
dominancia y la heredabilidad para produccion de granos y caracteres de la planta, en una poblacién de maiz (Zea mays L.) tropical
formada a partir de dos lineas genéticamente divergentes. Cien progenies de retrocruzamientos fueron evaluadas en diversos
ambientes en el municipio Piracicaba, SP, Brasil, en las temporadas agricolas 2008-2009 y 2009-2010, bajo un disefio a-latice 15 x
20 en esquema factorial con dos repeticiones por ambiente. Los estimados de la varianza aditiva, de dominancia y de la interaccion
aditiva por ambiente fueron significativamente diferentes de cero (P<0,05) para todos los caracteres estudiados. Los estimados de la
varianza aditiva fueron superiores a los de la varianza de dominancia, y explicaron de 70 a 94 % de la varianza genética total. El
grado medio de dominancia oscilé de 0,35 (acame de raiz y tallo) a 0,93 (floracion masculina y femenina), indicando dominancia
parcial de los genes que gobiernan las caracteristicas estudiadas. La heredabilidad a nivel de medias, para todos los caracteres, mostro
valores altos, oscilando de 0,58 a 0,96 obteniendo la produccién de granos un valor de 0,94. Los altos valores de los coeficientes de
heredabilidad implican la posibilidad de una efectiva seleccion para el mejoramiento genético del rendimiento en grano y caracteres
de la planta en la poblacion estudiada.

Palabras clave adicionales: Grado medio de dominancia,heredabilidad,produccion de grano, varianza genética, Zea mays

ABSTRACT

Estimation of variance components and genetics parameters in a segregating population of tropical maize

The estimation of variance components and genetic parameters is useful for directing the selection process in breeding programs.
The present investigation was carried out to estimate the components of the genetic variance, average degree of dominance and
the heritability for the yield grain and plant traits, in a tropical maize (Zea mays L.) population formed from two lines genetically
divergent. One hundred progenies from backcrossing were evaluated in different environments in the municipality Piracicaba, SP,
Brazil, in the 2008-2009 and 2009-2010 growing seasons, through an o-lattice design on a factorial scheme with two replications
per environment. Estimates of the additive variance, dominance and the additive by environments interaction were significantly
different from zero (P<0.05) for all traits. Estimates of additive variance were significantly (P<0.05) higher than those of
dominance variance for all traits, explaining from 70 to 94% of the total genetic variance. The average degree of dominance
ranged from 0.35 (root and stalk lodging) to 0.93 (days to anthesis and days to silk emergence), indicating partial dominance of
genes that govern the traits studied. The heritability, at a mean level for all traits, showed high values, ranging from0.58 to 0.96,
with a value of 0.94 for the grain yield. The high value of the heritability coefficients implies the possibility of an effective
selection for the genetic improvement of grain yield and plant characteristics in the population studied.

Additional key words: Degree of dominance, genetic variance, heritability, yield grain, Zea mays

INTRODUCCION éxito en programas de mejoramiento genético de

plantas, ya que el progreso de la seleccion

La variabilidad genética es indispensable en depende de la cantidad de la variabilidad genética
poblaciones segregantes cuando se quiere tener presente en la poblacion y de las magnitudes
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relativas de sus componentes, los cuales junto a la
interaccién genotipo por ambientes, indican al
fitomejorador si el germoplasma a utilizar posee
suficiente variabilidad genética, qué método de
seleccion es el mas adecuado para un mejor
aprovechamiento de esa variabilidad, si el método
de seleccién escogido también es apropiado
para mejorar otras caracteristicas de distinta
importancia y, en qué medida debe ser probado el
germoplasma (en funcién de afios, localidades y
repeticiones) para identificar los genotipos
superiores (Bernardo, 2002).

Ahora bien, la genética de cualquier caracter
métrico se basa en el estudio de la variacion de
éste y en su particién en componentes atribuibles a
diferentes causas. La variacion de un caracter se
mide y expresa a través de la varianza (Abbott y
Pistorale, 2010). Los componentes que integran la
varianza fenotipica son la varianza genética, la
varianza ambiental y la varianza de la interaccién
genotipo-ambiente. Falconer (1989) sefiala que la
varianza genética se compone de varianza aditiva
(varianza de los valores reproductivos), varianza
dominante (6 de dominancia, producto de la
interaccion entre alelos del mismo gen) y varianza
de interaccion (o epistatica, producto de las
interacciones entre alelos de genes diferentes).

La informacién  proveniente de  los
componentes de la varianza genética y de los
parametros genéticos (heredabilidad, grado medio
de dominancia y correlacién genética aditiva) son
esenciales para hacer inferencias a cerca de los
beneficios que pueden obtenerse con la seleccion
(Sobierajski et al., 2006). La varianza aditiva es la
mas importante, ya que es la que se hereda de los
padres a su descendencia, determinante de las
propiedades genéticas de la poblacién y de la
respuesta positiva a la seleccion; asi la existencia
de varianza aditiva se constituye en un indicativo
de la facilidad de identificacion de genotipos
genéticamente superiores, los cuales proporcionaran
ganancias mas ventajosas en razon de su
seleccion.

La existencia de varianza aditiva es deseable en
programas de seleccion recurrente que tienen por
objetivo la acumulacion de genes favorables para
mejorar la poblacion per se. La varianza atribuida
a las desviaciones de dominancia, cuando
constituye una fraccion importante de la varianza
genética, es un indicador de las dificultades en el
proceso de seleccion tanto en términos de

identificacion de  genotipos con  mayor
concentracion de alelos favorables como en la
cantidad del avance obtenido por la seleccion y
recombinacion de individuos electos. La
existencia de varianza atribuida a la dominancia es
deseable en programas que tienen por objetivo la
exploracion  del  vigor  manifestado en
combinaciones hibridas (Cruz et al., 2004).

La heredabilidad es un pardmetro genético
importante pues expresa la proporcion de la
varianza fenotipica que es debida al efecto
promedio de los genes, lo cual establece el grado
de parecido entre parientes (Falconer, 1989), o
sea, el grado en que los fenotipos de los individuos
son determinados por los genes heredados de los
progenitores a sus descendientes.

La heredabilidad tiene funcién predictiva, ya
que suministra informacién sobre la cantidad a la
cual un determinado caracter morfo-genético
puede ser transmitido a sucesivas generaciones. La
funcion mas importante de la heredabilidad en
estudios genéticos de caracteres cuantitativos es su
rol predictivo para indicar la confiabilidad del
valor fenotipico como guia del valor reproductivo.
Caracteres con heredabilidad alta pueden
facilmente ser fijados por seleccion simple
resultando en elevada ganancia genética. Sin
embargo se ha sefialado que esa heredabilidad sola
no tiene uso practico sin avance genético.

En tal sentido, el presente trabajo tuvo por
objetivo estimar los componentes de la varianza
genética, el grado medio de dominancia y la
heredabilidad para la produccién de granos y
caracteres de la planta en una poblacién de maiz
(Zea mays L.) tropical formada a partir de dos
lineas genéticamente divergentes con el fin de
disefiar estrategias de mejoramiento a aplicar en la
misma.

MATERIALES Y METODOS

La poblacion utilizada en este estudio fue
obtenida del cruzamiento entre las lineas
endogamicas L-08-05F y L-38-05D, las cuales son
divergentes para caracteres de importancia
agronémica, pertenecen a grupos heterdticos
distintos y tienen alta capacidad especifica de
combinacion para produccion de granos y
prolificidad. La linea L-08-05F fue desarrollada de
la poblacion 1G-1 de granos duros y coloracion
anaranjada (Santos et al., 2005) mientras que la L-
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38-05D fue derivada de un hibrido simple
utilizado como progenitor femenino del hibrido
doble BR-201 de granos dentados y coloracion
amarilla (Aguiar et al., 2003).

Plantas F,; provenientes del cruzamiento entre
ambas lineas fueron autofecundadas originando
plantas F, que nuevamente fueron autofecundadas
dando origen a progenies F,.;. Cien progenies F,
(usadas como hembras) fueron retrocruzadas con
cada linea parental y con la F; en tres campos de
despanojamiento, aislados, y produjeron 300
progenies de retrocruzamientos (Gger = Fa3 X L-
08'05F, GRC2 = F2;3 X L'38'05D, GRC3 = F2;3 X Fl),
segun el disefio genético triple test cross descrito
por Kearsey y Jink (1968). Se utilizaron progenies
F,s3, en vez de plantas F,, debido a la mayor
facilidad para obtener las progenies de
retrocruzamiento via despanojado en campos
aislados y, de esa manera, obtener semillas
suficientes de las mismas para su evaluacion en
experimentos, en diversas localidades y afios. La
constitucion gamética de cada progenie F,.3 €s, en
promedio, la misma de la planta F, que le dio
origen. De esa forma, el retrocruzamiento de una
F,.s con un progenitor es genéticamente igual al
retrocruzamiento de la planta F, que la origind
retrocruzada al mismo progenitor.

Durante los afios 2008 y 2009 en el municipio
Piracicaba, SP, Brasil, se evaluaron las 300
progenies de retrocruzamientos en tres localidades
diferentes (dos localidades en la estacion
experimental Anhembi, 22°50°S; 48°01°W, y otra
en la estacion experimental Caterpillar, 22°43’S;
47°36°W, del Departamento de Genética de la
Escuela Superior de Agricultura “Luiz de
Queiroz” de la Universidad de Sao Paulo (USP), y
en dos épocas de siembra (temporada habitual de
siembra comercial del cultivo en la localidad y 30
dias después). La combinacién de afos,
localidades y épocas de siembra se considero
como un ambiente distinto, totalizando 11
ambientes en razén que en el afio 2009 se sembrd
un solo experimento en la localidad de Anhembill.
El manejo agronémico de los experimentos fue el
recomendado para el cultivo en cada localidad.

El disefio experimental utilizado fue el alfa
latice 15 x 20 en esquema factorial con dos
repeticiones por ambiente. Cada parcela estuvo
constituida por una hilera de 4 m, con
espaciamiento de 0,8 m entre parcelas y 0,2 m

entre plantas para una densidad aproximada de
62.500 plantas-ha™.

Los caracteres evaluados y utilizados para el
analisis fueron la produccién de granos (PG)
ajustado al 15 % de humedad y expresado en
Mgha; porcentaje de acame de raiz y de tallo
(ART) determinado como el ndmero total de
plantas de la parcela que presentaron angulo de
inclinacion superior a 30° més el total de plantas
con el tallo quebrado por debajo de la primera
mazorca, floracion masculina (FM) y femenina
(FF) como los dias transcurridos desde la siembra
hasta que el 50 % de las plantas presenté anteras y
estilos-estigmas visibles, respectivamente; intervalo
entre florecimientos (IF) obtenido de la diferencia
entre FF y FM; altura de planta (AP) y de
insercion de la mazorca (AM) determinadas de
cinco plantas en competencia completa y medidas
desde la superficie del suelo hasta la altura de la
hoja bandera y de la insercién de la primera
mazorca, respectivamente, y la posicion relativa
de la mazorca (PRM) como el cociente AM/AP.
Para obtener un mejor ajuste a la distribucion
normal el caracter ART fue transformado
utilizando Vx+0,5, en que x es el porcentaje de
plantas de la parcela acamadas de raiz y/o de tallo.
Los caracteres PG y ART fueron ajustados por el
namero total de plantas de la parcela para el
andlisis de covarianza (Vencovsky y Barriga,
1992). Los caracteres PG y ART fueron evaluados
en los 11 ambientes, y los demés caracteres en 10
ambientes.

Todos los analisis fueron realizados por medio
del programa computacional SAS versién 8.2
(Cary, NC, USA)). Antes de efectuarlos se probo
la distribucion normal y la homogeneidad de las
varianzas de los residuos a través de las pruebas
de Shapiro-Wilk y de Bartlett, respectivamente.

Para cada localidad se realiz6 un anélisis de
varianza individual. Los andlisis de varianza
conjunta fueron realizados utilizando las medias
ajustadas de las progenies de retrocruzamientos y
los cuadrados medios de los errores efectivos de
cada experimento, usando el modelo:

Yijam = &+ i e+ Vi +0(m) +(0C)m + 91 +(PG) + (G}, *+(PIENm * Eijeim
donde Yijum: se refiere al valor observado de la i-
ésima progenie, en la j-ésima repeticion, en el k-
ésimo blogue, en la I-ésima generacion de
retrocruzamientos del m-ésimo ambiente; . es el
efecto de la media general; p;: es el efecto
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aleatorio de las progenies (i = 100); ey: es el efecto
aleatorio del ambiente (m = 11); rj: es el efecto
aleatorio de repeticion dentro de ambientes (j = 2);
bygm): €s el efecto aleatorio de bloques dentro de
repeticion dentro de ambiente (k = 20); (pe)im: €S
el efecto aleatorio de la interaccion entre las
progenies con ambientes; g;: es el efecto fijo de la
generaciones de retrocruzamientos (I = 3); (pg)u:
es el efecto aleatorio de la interaccion entre las
progenies con la generacion de retrocruzamientos;
(ge)m: es el efecto aleatorio de la interaccion entre
las generaciones de retrocruzamientos con los
ambientes; (pge)im: es el efecto aleatorio de la
interaccion entre las progenies con las
generaciones de retrocruzamientos con el
ambiente y g, : es el error medio efectivo.

La fuente generaciones de retrocruzamiento

fue considerada de efectos fijos y todas las
demas aleatorias. La prueba de F aproximada
por Satterthwaite (1946) fue utilizada para
probar la fuente de variacion generacion de
retrocruzamientos 'y sus  respectivos  des-
doblamientos.
Estimados de componentes de la varianza y
pardmetros genéticos: En el analisis de la
varianza conjunta del disefio triple test cross se
descomponen las fuentes generaciones de
retrocruzamientos  (Ggc),  generaciones  de
retrocruzamientos por ambientes (Ggrc X E),
progenies por generaciones de retrocruzamientos
(P x Ggrc) Yy progenies por generaciones de
retrocruzamientos por ambientes (Ggc X P x E) en
dos contrastes ortogonales (C; = Grey VS Gre2) Y
C, = Ggrey + Grez — 2Gres), utilizandose el segundo
contraste (C,) para probar la epistasis (Silva et al.,
2017); sin embargo, las fuentes de variacion P x
Ciy P x Cix E permiten probar los efectos de la
desviacion de dominancia y la interaccion de ésta
por ambientes, respectivamente.

Los componentes de la varianza para cada
caracter fueron estimados segin los cuadrados
medios esperados de la varianza conjunta,
siguiendo la metodologia propuesta por Searle et
al. (1992). Los componentes de varianzas fueron
estimados por medio de las ecuaciones siguientes:

62=(QM,-QMye)/jim 3 &% =(QMpe —QM,)/ ]l
6%c1=(QMpc; -QMocye)/ i
SBxcixe = QMpycixe - QMg)/ |
donde 62, 6%, 62,0 Y SBicie SON los estimados

de la varianza genética entre progenies, de la
interaccion de la varianza entre progenies por
ambientes, de la interaccion de la varianza entre
progenies por el contraste 1 y de la interaccion de
la varianza entre progenies por el contraste 1 por
ambientes, respectivamente; QMp, QMpye, QMpyci,
QMpcie Y QM. son los cuadrados medios de
progenies, de la interaccion progenies por
ambientes, de la interaccion progenies por el
contraste 1, de la interaccion de progenies por el
contraste 1 por ambientes y del cuadrado medio
del error medio efectivo, respectivamente; j, | y m
son el numero de repeticiones j = 2, generaciones
de retrocruzamientos (I = 3) y los ambientes (m =
10 u 11), respectivamente. Los estimados de la
varianza aditiva (62), de dominancia (s2) y sus

interacciones con ambientes (6% y &2.) fueron
estimadas segin Comstock y Robinson (1952), a
través de las siguientes ecuaciones:
65=(14)65 =62 =462y
Gre =L )G = G =467
&4 =C}%x01 Y 6BE = 6bxcixe

Se estimaron los coeficientes de heredabilidad
tanto al nivel de medias de medios hermanos

(ﬁ;MI) como al nivel de plantas F, en sentido

amplio (rz) y restringido (nz), a traves de las
ecuaciones siguientes:
A2
A O, V2 _ r2/22 f2_ r2/a
h, = hi=6¢/6a N =63/6%

Fua

donde: G es el estimado de la varianza
M

fenotipica en base a la media de progenies,

estimada mediante la siguiente ecuacion:
;2 QM . Sk, 62, siendo GZ el estimado
i jim m jim

de la varianza genética obtenido por la suma de las
varianzas aditiva y de dominancia, y &,EP es el

estimado de la varianza fenotipica al nivel de
planta, obtenida de la siguiente forma:
A2 ~2 ~2 ~2 ~2 A2
Of, =0p,+0p+ 0y +0p +0; -

El grado medio de dominancia (d) fue

estimado como: ;_ |265
~2
O

Los intervalos de confianza para los estimados
de los componentes de la varianza y del grado
medio de dominancia al 0,95 de probabilidad
fueron calculados siguiendo los procedimientos
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sugeridos por Burdick y Graybill (1992). La
precision de los estimados para los coeficientes de
heredabilidad al nivel de medias de progenies y, al
nivel de plantas, tanto en sentido restringido como
en el amplio, fue obtenida siguiendo los
procedimientos presentados por Knapp et al.
(1985) y Falconer (1989), respectivamente. Los
intervalos de confianza fueron utilizados en la
comparacion entre las medias generales y los
estimados de los componentes de varianza de los
caracteres evaluados. Dos medias o estimados de
componentes de varianza fueron considerados
diferentes entre si (P<0,05), solamente cuando una
media ¢ estimado no estuviese dentro del intervalo
de confianza del otro y viceversa.

RESULTADOS Y DISCUSION

Las pruebas estadisticas para verificar si los

datos cumplen con los supuestos del analisis de la
varianzas fueron no significativas para todos los
caracteres evaluados, por lo tanto, se infiere que
hubo homocedasticidad de la varianza y
distribucion normal de los residuos.
Analisis de varianza conjunta: El andlisis de
varianza  combinado  detecté  diferencias
significativas (P<0,01) para ambientes, progenies
y para las interacciones entre progenies por
ambientes y progenies por generaciones de
retrocruzamientos, para todos los caracteres. Tales
resultados indicaron, respectivamente, la presencia
de variabilidad entre los ambientes de evaluacion,
variabilidad genética entre las progenies, y que las
progenies presentaron comportamiento diferencial
tanto entre los ambientes de evaluacion como
entre las generaciones de retrocruzamientos
(Cuadro 1).

Se  detectaron diferencias  significativas
(P<0,01/0,05) entre generaciones de retrocruza-
mientos para todos los caracteres, excepto para
AM (Cuadro 1). El contraste Ggei VS Ggrer mostro
diferencias entre las medias de las generaciones de
retrocruzamientos uno y dos para los caracteres
ART, FM, IF, AP y PRM (Cuadro 1). El contraste
Gre1 + Grez - 2Ggresz mostrd diferencias entre la
media de los dos progenitores y la media de la F;
para los caracteres FM, FF, AM y PRM.

Las generaciones de retrocruzamientos a través
de los ambientes presentaron  diferencias
significativas para todos los caracteres, por lo que el

comportamiento de las mismas no fue constante en
los diferentes ambientes de evaluacion. El contraste
Gre1 VS Grez mostro diferencias entre las medias de
las generaciones de retrocruzamientos uno y dos a
través de los ambientes para todos los caracteres. Los
contrastes GRCl VS GRC2 Yy GRCl + GRCZ' ZGch
mostraron diferencias significativas entre las
medias de las generaciones de retrocruzamientos
uno y dos y entre la suma de éstas medias con la
de la F1 a través de las progenies para todos los
caracteres, excepto para ART en la interaccion
Grcr + Grez - 2Gges X progenies. Solamente la
interaccién triple (P x C2 x E) mostr6 diferencias
significativas  (P<0,01), indicando que la
interaccion (P x C2) no se mantuvo constante en
los diversos ambientes (Cuadro 1).

Estimados de componentes de la varianza y
pardmetros genéticos: ElI Cuadro 2 muestra
estimados de componentes de varianza, de la
interacciébn de componentes de varianza con
ambientes, del grado medio de dominancia y de la
heredabilidad. Los estimados de la varianza
aditiva, de dominancia y de la interaccién aditiva
por ambientes fueron significativamente diferentes
de cero para todos los caracteres estudiados. Los
estimados de la varianza de dominancia por
ambientes no son presentados en el Cuadro 2 ya
gue los mismos arrojaron valores negativos. Este
resultado era esperado ya que la interaccion P x
Cix E, en el andlisis de la varianza conjunta, fue
no significativa para todos los caracteres. Silva y
Hallauer (1975) relatan que, por definicion, la
varianza es cero 0 mayor que cero Y, por lo tanto,
estimados negativos deben representar el valor
cero, o ellas reflejan alguna deficiencia del
modelo.

Los estimados de la varianza aditiva y de la
varianza  aditiva por  ambientes  fueron
significativamente mayores que los de dominancia
(Cuadro 2), para todos los caracteres, excepto para
produccién de granos donde la varianza de
dominancia fue mayor que la varianza aditiva por
ambientes, no obstante, esa diferencia es no
significativa ya que los intervalos de confianza de
la varianza de dominancia y de la varianza aditiva
por ambientes se sobreponen indicando similar
importancia de estas varianzas (Cuadro 2). La
varianza aditiva explicoO gran proporcion de la
varianza genética total, oscilando de 69,59 % (PG)
hasta 94, 12 % (PRM) de la misma.
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Los estimados de la varianza aditiva fueron de
magnitudes superiores a los de la varianza aditiva
por ambientes para los caracteres PG, FM, FF, AP
y AM, ocurriendo lo contrario para ART, IF vy
PRM (Cuadro 2), confirmando la importancia del
ambiente en la expresidon de esos tres caracteres.
De igual forma, Lamkey et al. (1995) y Wolf et al.

(2000) reportaron interaccion de los efectos
aditivos con los ambientes, en maiz.

Produccion de granos. El estimado de la varianza
aditiva para produccién de granos fue de 3,41
(Cuadro 2), méas del doble del estimado de la
varianza de dominancia y al de la interaccién de la

varianza aditiva por ambientes (Cuadro2).

Cuadro 1. Analisis de varianza conjunta para produccion de granos y caracteres de la planta en la
poblacion F, de maiz (L 08-05F x L 38-05D)

Cuadrados Medios

Fuentes de Variacion ﬁ:ﬁ‘i?tz ge PG ART FM FF IF AP AM PRM !
Mg-ha % dias dias dfas cm cm
Ambientes (E) 9@ 100 114752" 457,38™ 3.313,40" 3.54892" 160,38 213.838,72" 167.082,87" 806,85
Rep/Amb 10 11 13327 14,98 51,52 53,557 3,237  7.616,94"  4.497,13" 23527
Bloques/Rep/Amb 380 418 338" 2,307 448" 532" 121" 755,20 447117 2,407
Progenies (P) 99 99 59557 8,03 118,14™ 12748" 904" 530623 248756 1046
P x Amb 891 990 3,307 3,36™ 4,65™ 5357 2,097 395,99™ 234,08" 183"
Generac. de RC (Ggc) 2 2 7478 642,067 570,97 54,68" 383,617  10.118,69™ 1.097,83 138,31
Grey VS Gge, (C) 1 1 14521 1273197 1.03565° 19,98 766,79  20.200,53" 472,00 233,85
Grey + Gpey — 2Gpe; (C2) 11 4,34 10,94  106,28”  89,38™ 043 36,85 172366~ 42,77
Gre XE 18 20 6,01" 16,56 554" 7,747 6,64 658,99™ 374477 2617
CixE 9 10 10,71  3093" 9,62 13,117 12,44™  1.258,07" 659,13  4,38"
CoxE 9 10 1,30 2,18 1,46 2,37 0,83 59,90 89,81 0,84
P X Gge 198 198  19,22" 2,09” 10,76" 11,787 1,357 550,69 239,70 1,12
PxC; 99 99  34,06” 288" 1566”7 1668”7 1527 906,60™ 364,357 133"
PxCp 99 99 438" 1,31 587" 6,877 1,197 194,78™ 115,05™ 0,917
P X Gre XE 1.782 1.980 1,14 1,31 1,44 1,62 0,87 74,26 49,24 0,59
PxCyxE 891 990 1,20 1,39 1,51 0,68 0,32 73,90 47,40 0,62
PxCyxE 891 990 1,08 1,24 1,36 2567 1,437 74,63 51,07 0,55
Error Medio Efectivo 2.610 2.871 1,33 1,45 1,65 1,98 0,93 131,96 80,30 0,73
Media General 6,45 2,21 67,04 67,75 0,73 202,90 107,35 0,52
CV (%) 17,87 54,39 1,92 2,08 132,74 5,66 8,35 5,15

"y significativo al 0,05 y 0,01 de probabilidad por la prueba de F, respectivamente. @y® se refiere a los grados de
libertad para 10 y 11 ambientes, respectivamente, * CM multiplicados por 10°. PG: Produccién de granos, ART:
Porcentajes de plantas acamadas y quebradas, FM: Floracion masculina, FF: Floracion femenina, IF: Intervalo de
floracion, AP: Altura de la planta, AM: Altura de la mazorca, PRM: Posicidn relativa de la mazorca.

Magnitudes de estimados de varianza aditiva
superiores a los de dominancia para produccion de
granos en maiz fueron reportadas por Hallauer et
al. (2010), quienes encontraron para diversas
poblaciones que la varianza aditiva es responsable
por 61,2% de la varianza genética, en cuanto la de
dominancia por 32,8%. Otros trabajos también han
informado esa misma tendencia para produccion
de granos (Malvar et al., 1996; Singh y Gupta

2008; Bello y Olaoye, 2009) y, para peso de la
mazorca Raposo y Ramalho (2004).

El estimado del grado medio de dominancia
fue de 0,93; valor que sugiere la presencia de
dominancia parcial de los genes que gobiernan ese
caracter (Cuadro 2), o sea, los efectos aditivos
tuvieron mayor importancia que los de dominancia
en la expresion del caracter. El intervalo de
confianza del grado medio de dominancia no
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englobd el valor 1,00 indicando que tanto los
efectos aditivos como los de dominancia son
importantes en el control genético de la
produccién de granos, pero con la predominancia
de los efectos aditivos.

En trabajos previos se ha reportado
dominancia parcial en el grado medio de
dominancia para ese caracter (Lima et al., 2006;
Hallauer et al., 2010), aunque otros autores han
reportado estimados del grado medio de
dominancia superiores a 1,00, lo que indica

sobredominancia (Han y Hallauer, 1989; Silva et
al., 2004). Sin embargo, segin Comstock y
Robinson (1952), las poblaciones F, presentan
elevado desequilibrio de ligamiento, lo cual puede
causar sesgos en los estimados de la varianza
aditiva y de dominancia, haciendo que, en esas
poblaciones, los estimados de la varianza de
dominancia sean sobreestimadas y los de la
varianza aditiva subestimadas ¢ sobreestimadas,
en presencia de la fase de repulsion 6 de
asociacion, respectivamente.

Cuadro 2. Estimados de parametros genéticos y sus respectivos intervalos de confianza para la poblacion
F, de maiz (L08-05F x L38-05D). PG: produccion de granos, ART: porcentaje de acame de
raiz y tallo, FM: floracién masculina, FF: floracion femenina, IF: intervalo de floracién, AP:
altura de la planta, AM: altura de la mazorca, PRM: posicion relativa de la mazorca

Parametros genéticos

Caracteres

64 & Gl &: d v AR AP

PG (Mg-ha™) 341 1,49 1,32 7,55 0,93 0,94 0,65 0,45
(2,60 - 4,71)? (1,14 - 2,09) (1,14 - 1,54) (582-10,19) (0,62 - 0,94) (0,92 - 0,96) (0,61-0,69) (0,42 -0,48)

ART (%) 0,28 0,07 1,28 3,07 0,70 0,58 0,11 0,09
(0,19 - 0,51) (0,04 -0,13) (1,10 - 1,51) (237-415)  (0,44-0,91) (0,43 -0,68) (0,10-0,13) (0,08 - 0,11)

FM (dfas) 7,57 0,71 2,00 11,93 0,43 0,96 0,69 0,63
(5,79 - 10,39) (0,54 - 1,00) (1,74-2,33) (9,19 - 16,09) (0,29 - 0,44) (0,95 -0,97) (0,65-0,74) (0,59 - 0,68)

FF (dias) 8,14 0,80 2,24 13,17 0,44 0,96 0,68 0,62
(6,26 - 11,27) (0,61 - 1,10) (1,94 - 2,63) (10,15-17,77) (0,29 - 0,45) (0,94 -0,97) (0,64-0,72) (0,58 - 0,66)

IF! (dias) 0,46 0,06 0,77 2,33 0,51 0,77 0,24 0,21
(0,33-0,70) (0,04 - 0,09) (0,65-0,92) (1,72-3,00)  (0,32-0,54) (0,68 - 0,83) (0,21-0,26) (0,18-0,23)

AP (cm) 327,35 41,63 176,02 676,18 0,50 0,93 0,55 0,48
(249,31 - 458,11) (31,56 —58,21) (153,73 -204,30) (521,87 -913,55) (0,23 - 0,51) (0,90 - 0,94) (0,51-0,58) (0,45-0,52)

AM (cm) 150,23 15,85 102,52 348,90 0,46 0,91 0,48 0,43
(113,13 -210,24) (11,89-22,74) (89,37 -119,32) (268,97 - 470,84) (0,30 - 0,47) (0,87-0,93) (0,44-0,51) (0,40 - 0,46)

PRM? 5,76 0,36 7,31 20,72 0,35 0,83 0,30 0,28
(4,23 - 8,37) (0,23 - 0,69) (6,28 - 8,64) (15,98-27,97)  (0,21-0,41) (0,76 - 0,87) (0,26-0,33) (0,24-0,31)

Intervalo de confianza a 0,95 de probabilidad; * varianzas multiplicadas por 10
&2 estimado de la varianza aditiva, 2 estimado de la varianza de dominancia

62, estimado de la varianza de la interaccion aditiva con ambientes
s2estimado de la varianza fenotipica al nivel de planta, g estimado del grado medio de dominancia

r2 estimado de la heredabilidad a nivel de medias

><MH

h2 Y r2 estimado de la heredabilidad a nivel de planta en sentido amplio y restringido, respectivamente.

Los estimados de los componentes de la
varianza, de la heredabilidad y del grado medio de
dominancia presentados en este trabajo fueron
obtenidos a partir de una poblacion F,, por lo que
los mismos pudieran estar sesgados, debido a la
covarianza entre el efecto de los locus, en

desequilibrio de ligamiento, que controlan la
produccién de granos. Otros trabajos en maiz han
reportado una disminucion en el estimado del
grado medio de dominancia en el transcurrir de
las generaciones de recombinacion (Han vy
Hallauer, 1989; Dudley, 1994), corroborando la
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hipotesis de Comstock y Robinson (1952).

Los estimados del coeficiente de heredabilidad
para produccién de granos, en base a la media de
progenies y de plantas individuales tanto en
sentido restringido como amplio, difirieron
significativamente de cero (P<0,05). El estimado
del coeficiente de heredabilidad, en sentido
restringido, presentd un valor de 0,45 (Cuadro 2),
sugiriendo que el 45 % de la variabilidad
fenotipica mostrada en las progenies de
retrocruzamientos es debida a la varianza aditiva.
Marker (2006) relato estimados del coeficiente de
heredabilidad en sentido restringido de 0,52 y 0,53
en dos poblaciones de maiz, en cuanto Badu-
Apraku et al. (2004) reportaron valor de 0,72 en el
estimado de este parametro.

Los estimados del coeficiente de heredabilidad
al nivel de plantas en sentido amplio y al nivel de
medias de progenies fueron de 0,94 y 0,65
(Cuadro 2), respectivamente, los cuales, segln
Stansfield (1974), son considerados altos. Valores
altos del coeficiente de heredabilidad para PG
también fueron reportados por Lima et al. (2006),
Cémara et al. (2007) y Belicuas (2009). Por el
contrario, Beyene et al. (2016) reportaron
estimados de heredabilidad de bajo a medio en 9
de 10 poblaciones biparentales de maiz tropical
evaluadas en ambientes de buena condicion de
humedad, mientras que bajo condiciones de
estrés de sequia los estimados fueron ligeramente
inferiores.

El caracter produccion de granos, a pesar de
tener herencia de tipo poligénica o compleja, en
este estudio mostré coeficientes de heredabilidad
altos y medios, indicando la factibilidad de
identificar y seleccionar genotipos de superior
comportamiento y heredar a sus descendientes
genes favorables para la produccion de grano. No
obstante, el alto valor del estimado del coeficiente
de heredabilidad en base a medias de progenies de
medios hermanos puede deberse a que las
progenies fueron evaluadas en gran cantidad de
ambientes (once), con dos repeticiones por
ambiente, lo que reduce las varianzas de la
interaccion progenies con ambientes y la del error
experimental.

Caracteres de la planta. Para los caracteres de la
planta (ART, FM, FF, IF, AP, AM y PRM) los
estimados de la varianza aditiva fueron superiores
a los de dominancia (Cuadro 2). Resultados

similares han sido reportados para esos caracteres
(Cockerham y Zeng, 1996; Singh y Gupta, 2008).
Las magnitudes de los estimados de la varianza
aditiva presentaron valores desde cuatro (ART)
hasta 16 (PRM) veces superiores a los de
dominancia, representando el estimado de la
varianza aditiva para ART y PRM 80,00 y 94,1 %,
respectivamente, de la varianza genética total.

Los estimados de la varianza aditiva para los
caracteres altura y floracion de la planta fueron
desde 46,5 hasta 2785 %  superiores,
respectivamente, a los estimados de la interaccion
entre la varianza aditiva y los ambientes; sin
embargo, se obtuvo lo contrario para PRM, IF y
ART; el estimado de la interaccion entre la
varianza aditiva y los ambientes, para esos
caracteres, fue superior en 26,9; 67,4 y 357,1%,
respectivamente, a los estimados de la varianza
aditiva. Asi, los efectos de la interaccion entre la
varianza aditiva y los ambientes son expresivos en
el control genético del ART, IF y PRM, hecho
corroborado por el bajo valor del estimado del
coeficiente de heredabilidad de esos caracteres a
nivel de plantas.

El grado medio de dominancia para los
caracteres de la planta varié de 0,35 para PRM a
0,70 para ART (Cuadro 2); para ningun caracter el
intervalo de confianza incluy6é el valor 1,00,
indicando la presencia de dominancia parcial de
los genes involucrados en el control genético del
acame, floracion y altura de la planta. Se verifico,
por consiguiente, que tanto los efectos aditivos
como los de dominancia fueron importantes en la
herencia de los caracteres de la planta, pero con
predominancia de los efectos aditivos. Los
resultados del grado medio de dominancia
obtenidos en este estudio para los diversos
caracteres de la planta son semejantes a los
reportados en otros trabajos (Sughroue y Hallauer,
1997; Silva et al., 2004).

Los estimados del coeficiente de heredabilidad
a nivel de plantas en sentido amplio y restringido
presentaron valores medios para FM, FF, AP y
AM vy valores bajos para ART, IF y PRM (Cuadro
2). Para cada caracter, esos estimados tuvieron
magnitudes semejantes, lo que también evidencia
la mayor importancia de los efectos aditivos sobre
los de dominancia.

Los estimados del coeficiente de heredabilidad
a nivel de medias fueron altos para todos los
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caracteres de la planta, variando de 0,77 para IF a
0,96 para FM y FF, con excepcion de ART, que
presentd un valor moderado (0,58) (Cuadro 2).
Los mayores valores de heredabilidad fueron
obtenidos por caracteres de floracion en
comparacion a los demas caracteres; resultados
similares, en maiz, fueron obtenidos por Méro
(2011) y Silva et al. (2004).

Para FF y AP, en condiciones de buena
humedad del suelo, Beyene et al. (2016)
encontraron estimados similares a los reportados
en este trabajo, pero en condiciones de estrés de
sequia, reportaron estimados de heredabilidad de
bajos a medios en 10 poblaciones biparentales de
maiz tropical, situacion que era de esperarse pues
la tolerancia a la sequia en maiz es una
caracteristica poligénica, tipicamente tiene baja
heredabilidad y estd caracterizada por alta
interaccion genotipo x ambiente (Almeida et al.,
2013).

Las altas magnitudes del coeficiente de
heredabilidad, a nivel de medias, obtenidas en este
trabajo pueden ser debidas a la variabilidad
genética entre las progenies y al elevado nimero
de ambientes de evaluacién, lo que reduce la
participacion de la varianza de la interaccion
progenies por ambientes y del error experimental
en el estimado de la varianza fenotipica.

CONCLUSIONES

Las magnitudes de los estimados de los
componentes de la varianza genética en las
variables de produccion de granos y caracteres de
la planta, asi como del grado medio de dominancia
indican que los efectos aditivos tuvieron mayor
importancia que los de dominancia en la expresion
de esos caracteres.

Los estimados de los coeficientes de
heredabilidad en sentido amplio y restringido, en
la mayoria de los caracteres, estuvieron proximos,
indicando que, probablemente, la mayor parte de
la varianza genética es de naturaleza aditiva, por
lo que métodos de seleccion simple como la
seleccion familiar pueden conducir a ganancias
genéticas satisfactorias.

Los altos valores de los coeficientes de
heredabilidad implican la posibilidad de una
efectiva seleccion para el mejoramiento genético
del rendimiento en grano y caracteres de la planta.
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