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Resumen

Summary

Resumo

El objetivo mas importante de los progra-
mas de mejoramiento de arveja consiste en
el desarrollo de nuevos genotipos que sean
genéticamente mas productivos. La selec-
cion generalmente se basa en métodos
fenotipicos, pero debe basarse en los
valores genéticos o de mejora porque los
caracteres cuantitativos a menudo estan
influenciados por los efectos ambientales
y la interaccion genotipo-ambiente. Los
objetivos consistieron en seleccionar
variedades que puedan ser utilizadas como
progenitoras identificando aquellas con el
mayor mérito genético para ser incluidas
en programas de hibridacion y estimar
parametros genéticos utilizando BLUP
(Best Linear Unbiased Predictor).Se
evaluaron caracteres cuantitativos durante
dos afios consecutivos en sesenta y una
variedades de arveja. El analisis de varian-
za mostrd diferencias significativas entre
genotipos, ambientes y la interaccion
genotipo-ambiente para todos los rasgos.
Se obtuvieron las heredabilidades por y a
través de los ambientes y los coeficientes
de correlacion genética usando BLUP. En
funcion del ranking promedio de los valo-
res de mejora asignado para cada variedad
teniendo en cuenta las variables Dias a
floracion y a cosecha, Altura de planta,
Calibre del grano y Numero de vainas por
20 plantas, se seleccionaron nueve varie-
dades. Los valores de mejora darian una
mejor clasificacion del valor genético de
los padres que su valor fenotipico y, por lo
tanto, se mejoraria la eficiencia de la selec-
cion y la ganancia genética seria mas
predecible. Los genotipos seleccionados
podrian usarse como parentales en futuros
programas de hibridacion.

Palabras claves: arveja—seleccion de
parentales-valor de mejora

The most important objective of pea
breeding programs is to develop new,
genetically more productive genotypes.
Selection is generally performed using
phenotype-based methods; however, it
should be based on genetic or breeding
values because quantitative traits are
often influenced by environmental effects
and genotype—environment interaction.
The objectives of this study were to: (i)
select parental varieties by identifying
those with the highest genetic merit
through breeding values; (ii) estimate
genetic parameters using Best Linear
Unbiased Predictor (BLUP). Quantitative
characters of sixty-one pea varieties were
assessed for two consecutive years. The
analysis of variance showed significant
differences between genotypes, environ-
ments and genotype-environment interac-
tion for all the traits. Heritability across
and by environment and genetic correla-
tion coefficients were obtainedusing
BLUP. Nine varieties were selected based
on their average ranking for breeding
values. The breeding values would give a
better ranking of the genetic value of the
parents than would their phenotypic value
thusincreasing selection efficiency and
genetic gain predictability. The selected
genotypes could be used as parental in
future hybridization programs.

Keywords: pea — parental selection -
breeding value

O objetivo mais importante dos progra-
mas de melhoramento de ervilhas é o
desenvolvimento de novos genotipos
geneticamente mais produtivos. A sele¢do,
baseada geralmente em métodos fenotipi-
cos, deveria basear-se em valores genéti-
cos ou de melhoria, porque as caracteris-
ticas quantitativas sdo freqiientemente
influenciadas por efeitos ambientais e
pela interacdao gendtipo-ambiente. Os
objetivos consistiram em selecionar varie-
dades que pudessem ser utilizadas como
progenitoras, identificando aquelas com
maior mérito genético para ser incluidas
em programas de hibridagdo e estimar
pardametros genéticos utilizando o BLUP
(Melhor predi¢ao linear ndo viciada).
Durante dois anos consecutivos, foram
avaliadas caracteristicas quantitativas
em sessenta e uma variedades de ervilhas.
A andlise de varidncia mostrou diferencas
significativas entre gendtipos, ambientes e
interagdo gendtipo-ambiente para todas
as caracteristicas. As herdabilidades
foram obtidas através dos ambientes e os
coeficientes de correlagdo genética usan-
do o BLUP. Com base na classificagdo
média dos valores de melhoria atribuidos
a cada variedade e levando em considera-
¢do as variaveis: dias para floragdo e
colheita, altura da planta, tamanho do
grdo e numero de vagens por 20 plantas,
foram selecionadas nove variedades. Os
valores de melhoria dariam uma melhor
classificagdo do valor genético dos geni-
tores do que seu valor fenotipico e, portan-
to, a eficiéncia da sele¢do seria melhora-
da e o ganho genético seria mais previsi-
vel. Os gendtipos selecionados poderiam
ser usados como parentais em futuros
programas de hibridagdo.

Palavras chaves:ervilha- selegcdo paren-
tal-valor de melhoria
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Seleccion de progenitores para planes de cruzamiento en arveja (Pisum sativum L.) y estimacion de parametros

genéticos mediante el uso de blup.

Introduccion

Laarveja (Pisum sativum L.) al igual que el poroto, el garbanzo y
la lenteja conforman las denominadas leguminosas de grano
pertenecientes a la familia Fabaceae y a la sub familia Papilio-
naceae. Es una legumbre anual e invernal originaria del medio
oriente (Zohary y Hopf, 1973). El género Pisum comprende solo
un pequefio nimero de taxones diploides (2n = 14) (Ben-Ze'evy
Zohary, 1973) que se cultivan principalmente por sus semillas,
tanto para la alimentacion humana como animal, debido a su alto
contenido en proteina (Choudhuryer al., 2007; Rodifioet al.,
2009). Simultaneamente, su cultivo incrementa la fertilidad de
los suelos debido a la fijacion bioldgica del nitrogeno atmosféri-
co mediante la simbiosis con Rhizobium leguminosarum Bald-
win y Fred, por lo que su participacion en la diversificacion de
los sistemas de cultivo y en el mantenimiento de la fertilidad del
suelo en el marco de una agricultura sostenible, tiene cada vez un
peso mayor en la politica agricola en los paises desarrollados
(Nemeceket al., 2008). Ocupa el segundo puesto como la legum-
bre de grano mas cultivada en el mundo, con una produccion de
11.332 millones de toneladas en 2014 (FAO, 2014). Su demanda
es alta y sostenida dado el gran consumo en paises asidticos
como India, China y Bangladesh. El mayor exportador a nivel
global es Canada seguido por Rusia, EE.UU y en un rango infe-
rior Francia y Australia. En Sudamérica, Argentina se constituye
como el principal productor y exportador de este producto (Jan-
zen et al., 2014). Presenta un panorama alentador por sus bajos
costos de produccion y por el hecho de ampliar la oferta de culti-
vos invernales en rotacion con soja o0 maiz.Sin embargo su culti-
vo ha quedado relegado a un segundo plano debido a la escasa
oferta varietal ya que en nuestro sistema productivo actual solo
se utilizan pocas variedades antiguas y algunos materiales
importados por empresas extranjeras.

El objetivo mas importante de los programas de mejoramiento
consiste en desarrollar nuevos genotipos que sean genéticamen-
te superiores. Como en todos los cultivos autdgamos, la etapa
crucial radica en la seleccion de los progenitores utilizados en
planes de hibridacién para generar poblaciones segregantes.
Para ello es necesario tener en cuenta diferentes caracteres tales
como el tiempo a floracidon y cosecha, altura de la planta; tamafio
de estipulas y vaina; el calibre de la semilla y otros rasgos econo-
micos como el rendimiento y sus componentes (nimero de
vainas por planta y peso de 100 semillas). Para poder ingresar en
la secuencia de rotacion en sustitucion del cultivo de trigo, es
necesario que las variedades obtenidas tengan ciclos de floracion
cortos para permitir la posterior siembra de cultivos de verano.
Por esta razon, el momento de la floracion es uno de los rasgos
mas importantes ademas del rendimiento.Estos caracteres son de
tipo cuantitativo y complejos a menudo influenciados por los
efectos ambientales y por la interaccion genotipo-ambiente.Las
estimaciones de parametros genéticos para estos caracteres son

Metodologia

utiles ya que proporcionan informacion sobre la herencia y
ayudan a identificar los métodos de mejora apropiados. Parame-
tros como la heredabilidad, la ganancia genética esperada en
respuesta a la seleccion y el grado de asociacion entre los carac-
teres son importantes para disefiar programas efectivos de selec-
cion. En arveja, una especie autdgama, se espera que la varianza
genética sea principalmente aditiva; sin embargo, la varianza
genéticano aditiva también podria ser importante.

El analisis de las correlaciones genéticas revela una mejor com-
prension de la asociacion entre los caracteres relevantes (Kumar
etal.,2015;Meennaetal.,2017)y ayuda en programas efectivos
de seleccion e hibridacion (Singh y Chaudhury, 1985; Singh et
al., 2018) ya que la asociacion desfavorable entre atributos
deseables limita el avance genético (Malleshez al.,2017).

El método mas simple de seleccionar progenitores para un pro-
grama de mejora es elegirlos teniendo en cuenta su propio rendi-
miento. Para caracteres altamente heredables, esto es mas efi-
ciente que cualquier otro procedimiento. Sin embargo, la efi-
ciencia de la seleccion fenotipica en discriminar entre individuos
superiores disminuye a medida que la heredabilidad del caracter
disminuye, y se vuelve muy ineficiente para los rasgos con bajos
valores de heredabilidad (FalconeryMackay, 1996; Khush,
2005). Otros procedimientos de seleccion, como los basados en
pruebas de progenie (Cotterill y James, 1984; Henriques ef al.,
2017), combinando estimaciones de aptitud combinatoria (Car-
valho et al., 2003; Lorencetti ez al., 2005) son mas confiables y
son especialmente adecuados para clasificar a los individuos
superiores para rasgos con baja heredabilidad. Este parece ser el
método ideal y la forma mas facil de evaluar a los padres poten-
ciales porque el valor genético aditivo medio de un individuo es
directamente muestreado en su descendencia. En la practica, sin
embargo, tienen la seria desventaja de aumentar el intervalo
generacional, porque los padres no pueden ser seleccionados
hasta que la descendencia haya sido evaluada. La seleccion de
padres basada en sus valores de mejora predichos se ha aplicado
comunmente en la mejora animal utilizando el mejor predictor
lineal insesgado o BLUP (Best Lineal Unbiased Predictor)
(Henderson, 1977). A diferencia de otros procedimientos, BLUP
hace uso de toda la informacion de individuos para los cuales se
registran los valores fenotipicos y maximiza la correlacion entre
los valores reproductivos predichos y los verdaderos.

El objetivo es, por lo tanto, estimar los parametros genéticos y
los valores genotipicos a través de BLUP y asi identificar varie-
dades con mayor mérito que podrian ser utilizadas como proge-
nitores para ser hibridados y producir generaciones segregantes
sobre las que pueda iniciarse un programa de seleccion.

Este estudio se llevo a cabo durante los afios 2016 y 2017 en el
Campo Experimental J.F. Villarino de la Facultad de Ciencias
Agrarias de la Universidad del Rosario, Argentina (33° 1S y 60°
53'0). Como material experimental se utilizaron 61 variedades
de arveja que conforman la coleccion activa del programa de
Mejoramiento de Leguminosas de grano de la Facultad (Tabla 1).

En ambos afios se utilizé un disefio de bloques completos al azar
con 2 repeticiones de 20 plantas por variedad. La fecha de siem-
bra durante el 2016 fue 15 de Junioy el 21 de Junio parael 2017.

El espacio entre las plantas y entre surcos fue de 0,10 my 0,70 m,

respectivamente, ya que son distancias para ensayos experimen-
tales. Se utilizé un sistema de riego por goteo que si bien no es de
uso comun es necesario para suplementar la falta de precipitacio-
nes en los momentos de desarrollo que lo requieren y se aplico 3-
(3,4-diclorofenil)-1-metoxi-1-metilurea (Linurén) como herbi-
cida pre-emergente para evitar la competencia con malezas. Se
evaluaron los siguientes caracteres: dias hasta la floracion (DF)
medido como numero de dias desde la siembra hasta 50% de
plantas florecidas, dias a cosecha (DC), altura de planta (AP)
(cm), calibre de semilla (C) (mm) y numero de vainas por 20
plantas (NV20).

-08- Ciencias Agrondmicas - Revista XXXIII - Afio 19 -2019/ 007 - 012



CAZZOLA, F.; MAGLIA, F.; GUINDON, F.; BERMEJO, C.J.

a CIENCIAS AGRONOMICAS

\es

REVISTA DE INVESTIGACIONES DE LA FACULTAD DE CIENCIAS AGRARIAS - UNR

Tabla 1: Lista de accesiones del género Pisum de la coleccion activa.

Codigo (cod) Accesion Origen Codigo (cod) Accesion Origen
Pisum sativum ssp. sativum var. sativum Pisum sativum ssp. sativum var. sativum
1 ROMACK Estados Unidos 31 ZAV 18 Programa de mejoramiento local
2 ALASKA W.R. Estados Unidos 32 ZAV 19 Programa de mejoramiento local
3 GRANADA Estados Unidos 33 ZAV 21 Programa de mejoramiento local
4 GYPSY Estados Unidos 34 ZAV 22 Programa de mejoramiento local
5 DANTE Estados Unidos 35 DMR?7 India
6 LEO Estados Unidos 36 DDRI1 India
7 CUARENTINAS Argentina 37 DDR14 India
8 No. 4476 Argentina 38 KEOMA Holanda
ERVILHA TORTA FLOR 39 APARECIDA Programa de mejoramiento local
2 ROXA Brasil 40 AMARILLA Programa de mejoramiento local
10 ARVEJAS AMARILLAS Venezuela 41 CAN A Holanda
11 ARVEJAS VERDES Venezuela 0 EXPLORER Canads
12 MIRANDA The Netherlands 3 TURF Rumania
HONHENHEIMER PINK-
13 FLOWERED Alemania 44 El Holanda
14 No. 338 [22] China 45 ZAVS Programa de mejoramiento local
15 THIRTY-DAYS Japon 46 ZAV10 Programa de mejoramiento local
16 MOSHONG Afganistan 47 ZAV15 Programa de mejoramiento local
17 CHINESE PURPLE Canadi 48 ZAV17 Programa de mejoramiento local
18 PAI WAN TOU China 49 ZAV20 Programa de mejoramiento local
19 ILCA 5115 Espaiia 50 ZAV23 Programa de mejoramiento local
20 ILCA 5041 Etiopia 51 ZAV25 Programa de mejoramiento local
21 PICCOLLO PROVENZALE  ltalia 52 ZAV26 Programa de mejoramiento local
2 INCA América del Sur 53 MARINA Rumania
23 FACON Estados Unidos 54 VIPER Holanda
24 ZAV 1 Programa de mejoramiento local 55 ERIK II Canada
25 ZAV 2 Programa de mejoramiento local 56 NN16 Estados Unidos
26 ZAV 4 Programa de mejoramiento local 57 CANB Holanda
27 ZAV 9 Programa de mejoramiento local 58 B2001 Programa de mejoramiento local
28 ZAV 11 Programa de mejoramiento local 59 SPRUT Rusia
29 ZAV 14 Programa de mejoramiento local 60 ve Programa de mejoramiento local
30 ZAV 16 Programa de mejoramiento local 61 SPRING PEA Australia
Los valores de los diferentes caracteres se compararon mediante ~ donde

un analisis de varianza combinado (ANVA), incluyendo los dos
ambientes, ya que permite determinar el grado de significacion
de los efectos del afio y la interaccion genotipo x afio para cada
variable. Previamente se determiné la normalidad de las varia-
bles mediante la prueba de Shapiro-Wilk (1965) mediante el
software InfoGen (Balzarini y Di Rienzo, 2003). El software
MetaR (Alvarado ez al., 2016) se us6 para estimar tanto los valo-
res genotipicos para cada variedad, a través del método BLUP,
como la heredabilidad en sentido amplio para las variables y las
correlaciones genéticas entre ellas.

Para el célculo de los BLUPs y de la heredabilidad todos los
efectos fueron considerados al azar.El modelo utilizado fue:

Y ijk =p+ Loc i + Repj(Loc i)+ Genk + Loc i x Gen k +eijk

Donde Yes el caracter de interés, p es el efecto promedio, Loc ies
el efecto afio, Repj(Loc i) es el efecto de la j*™ repeticion dentro
del "™ afio, Genk es el efecto del £*" genotipo, Loci x Genk es el
efecto de la interaccidn genotipo por afio y €ijk es el error asocia-
do con laj*™ repeticion, i*"afio, y k*" genotipo. La heredabili-
dad en sentido amplio de un determinado caracter en un ambien-
te particular fue calculada como (Vargas et al. 2013):

ol

1

alg + olefnreps

ng and o’ son las variancias del genotipo y del error
respectivamente y nreps es el nimero de repeticiones.

Para el analisis combinado la heredabilidad en sentido amplio
se calculd como:

b =

e

L]

2 T 3 ]
o'g + e + o°ef(nlocs x nreps )

donde:
o’ " es la variancia de la interaccién genotipoporafio y nlocs

es el nimero de localidades en el analisis.
Las correlaciones genéticas entre caracteres fueron calculadas

mediante la siguiente ecuacion:
__ogQr)
og(Pogly’)
donde:

(og(jj’)) es la media aritmética de todas las covarianzas
genotipicas por pares entre los caracteresjyj’.

(og(j)og(j")) es el promedio aritmético de todos los promedios
geométricos entre los componentes de varianza genotipica de los
caracteres.

Tomando en cuenta los valores de los BLUP para cada variable
se efectud el ranking de los diferentes genotipos. Luego se
obtuvo el valor promedio de los rankings para cada genotipo.
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genéticos mediante el uso de blup.

Resultados y discusion

La seleccion de las variedades que van a ser utilizadas como
progenitores en planes de hibridacion en los programas de mejo-
ramiento, o al final del mismo para ser liberadas como nuevas
variedades comerciales, debe basarse en la prediccion directa de
los valores reproductivos (Henderson, 1984; Guindoén et al.,
2018) que son mas confiables que la seleccion basada solo en el
fenotipo, que esta influido por las condiciones ambientales y por
la presencia de interaccion genotipo-ambiente.

Las variables mostraron una distribucion normal. El andlisis de
varianza de las 61 variedades evaluadas en dos afios mostro
diferencias significativas entre genotipos, aflos y la interaccion
genotipo-afio para todos los caracteres (Tabla 2).

La presencia de diferencias significativas entre los genotipos
indica diferencias en el potencial genético de las variedades que
hace posible la seleccion, mientras que las diferencias significa-
tivas entre afios demuestran la existencia de diferentes condicio-
nes ambientales. La presencia de interaccion genotipo-afio por
su parte implica un comportamiento diferencial de las varieda-
des ante las diferentes situaciones ambientales.

A fin de poder efectuar la seleccion y evitar el inconveniente para
la misma que implica la presencia de interaccion genotipos-
afiofue necesario proceder a la obtencion de los valores genotipi-
cos para cada variedad mediante la técnica de BLUP(Henderson,
1984; Crossa et al., 2006; Oakey et al., 2006; Burguefo et al.,
2007). Este método permite predecir un valor genotipico mas
preciso, que es importante para la seleccion de nuevos cultivares,
o incluso los valores genéticos (efectos aditivos) para la selec-
cién de progenitores (Piepho et al., 2008). En las Tablas 3 y 4 se
presentan los valores de heredabilidad en sentido amplio y las
correlaciones genéticas entre los caracteres.

Las estimaciones de parametros genéticos, como la heredabili-
dad y las correlaciones genéticas, son esenciales en al menos tres
aplicaciones: (1) conocimiento del control genético de los rasgos
con el objetivo de disefiar estrategias de mejoramiento eficien-
tes, (2) prediccion de los valores genéticos de los candidatos para
la seleccion, y (3) la determinacion del tamafio de la muestra (p.
¢j., nimero de réplicas) y la forma de muestreo adecuada para la
estimacion precisa de los pardmetros y la maximizacion de la
precision selectiva (Resende et al., 2017).

Laheredabilidad refleja la fiabilidad que se tiene en los fenotipos
observados para indicar individuos genotipicamente superiores.
Valores bajos de heredabilidad indican que el fenotipo se con-
vierte en un indicador deficiente del valor genotipico debido al
efecto pronunciado de los factores ambientales, 1o que reduce la
ganancia de la seleccion. Los datos obtenidos por afio presentan
elevados valores de heredabilidad. Estos valores concuerdan con
los encontrados por Sardana et al. (2007), Sharma 'y Bora (2013),
Tiwariy Lavanya (2012), Kumar et al. (2015), y Georgieva et al.
(2016). Sin embargo al obtenerse la heredabilidad a través de los
afios los valores para las variables DC, y NV20 disminuyeron
drasticamente (Tabla 3) debido a la elevada presencia de varian-
ciapara lainteraccion.

Los coeficientes de correlacion genotipicos calculados entre los
rasgos examinados se presentan en la Tabla 4. Se observé una
correlacion significativay negativa de la variable NV20 con los
dias a floracion y a cosecha.Valores similares fueron obtenidos
por Meena et al. (2017) y Rakesh ez al. (2015). Por su parte el
calibre tuvo un comportamiento similar. Estos valores de corre-
lacion proporcionan informacion sobre si dos rasgos hereditarios
comparten genes o0 no, la informacion sobre la magnitud y direc-
cion de las correlaciones genéticas (negativas o positivas) puede
ayudar en las decisiones de seleccion. Si la correlacion es alta y

Tabla 2: Analisis de variancia para las variables Dias hasta la Floracion (DF), Dias a Cosecha (DC), Altura de Planta (AP), Calibre de

semilla (C) y Numero de Vainas por 20 plantas (NV20)

DF DC AP C NV20
EV. gl CM F M F cM F CM F CM F

Modelo. 122 632,9 20,17 248,3 22,177 3422,7 18,107 0,03 20,9 163177,1 22,8
Afio (A) 1 4859 154" 651,7 58,1 34504 182,42 0,03 278" 147676336 2061,7 """
Genotipo (G) 60 1153,9 36,57 291 259" 52503 27,76 0,05 39,17 44179,6 62"
Repeticion 1 0,01 0,0028 43 0,3 6,4 0,03 0,00003 0,02 785,9 0,1
A*V 60 124,9 3,96 202,9 18,17 11341 6,00 0,004 3,17 41473,5 58"
Error 120 31,5 11,2 189,2 0.001 7162,7

Tabla 3: Heredabilidades en sentido amplio por ambiente y a
través de ambientes para las variables Dias hasta la Floracion
(DF), Dias a Cosecha (DC), Altura de Planta (AP), Calibre de
semilla (C) y Numero de Vainas por 20 plantas (NV20).

Tabla 4: Correlaciones genéticas entre las variables Dias hasta la
Floracion (DF), Dias a Cosecha (DC), Altura de Planta (AP),
Calibre de semilla (C) y Numero de Vainas por 20 plantas
(NV20). (En gris se indican los valores elevados de correlacion).

Variable h? por afio h’a tra\iés de los
2016 2017 anos
DF 0,98 0,94 0,89
DC 0,92 0,96 0,32
AP 0,93 0,95 0,78
C 0,95 0,96 0,92
NV20 0,88 0,77 0,13

DF DC AP C
DC 0,98

AP 049 0,67

C 0,61 097 02

NV20 0,67 -098 -0,14 032
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positiva la modificacion de un caracter provocara la modifica-
cion del otro y si es alta y negativa servira para efectuar seleccion
indirecta, si ambos tienen altas heredabilidades. En el caso de la
correlacién entre NV20 (h’=0.13) y DF (h’=0.89) que es alta'y
negativa la seleccion por DF no modificara de forma importante
aNV20yaque estaultima presenta escasa variancia genética.

La seleccion de los genotipos parentales superiores para iniciar un
plan de hibridacion se efectué tomando en cuenta los valores
genotipicos (BLUP) asignando un ranking de genotipos a cada

variable y obteniendo el valor promedio de dichos rankings (Ta-
bla 5). En el caso de DF, DC y AP se asignaron los menores valo-
res de ranking a las variedades mas precoces y de menor altura
siendo inverso para las variables C y NV20 ya que en los planes de
mejora se buscan plantas de menor altura y precoces para poder
ser utilizables en rotacion con los cultivos de verano y de mayor
rendimiento. En base a los menores valores de ranking promedio
se selecciond el 15% superior. Esto implica que las 10 variedades
seleccionadas de la coleccion activa podrian utilizarse en planes
de hibridacion con el objeto de liberar variedades superiores.

Tabla 5: Tabla de valores genotipicos (BLUP) y de rankings de las variedades de arveja para las variables dias hasta la floracion (DF),
Dias acosecha (DC), altura de planta (AP), calibre de semilla (C) y ntimero de vainas por 20 plantas (NV20).

Variedkad DF Rank DC Rank AP Rank C Rank NV20 Rank R Variedlad DF Rank DC Rank AP Rank C Rank NV20 Rank R
37 74,5 5 1521 16 76,1 9 0,7 3 3627 14 94 51 93 25 1531 25 89 23 0.8 2 350,7 26 202
46 872 12 1526 21 72 5 08 2 3657 9 98 49 91,3 21 1503 8 999 29 0,7 3 3418 41 204
60 85,1 10 151,3 10 718 4 0,7 3 3541 24 102 50 87,5 13 1509 9 122,6 36 0,8 2 3382 46 212
53 90,8 19 1522 17 828 17 0,7 3 3728 1 11,4 57 83,8 g 152,1 16 1323 46 0,7 3 346,8 33 212
58 77,5 6 1484 4 91,3 24 0,6 4 358,5 19 114 20 129,5 49 157,7 42 729 6 05 5 3663 7 218
22 62,7 1 1484 4 555 1 0,7 3 334 49 11,6 38 96,8 32 1522 17 622 3 07 3 3188 54 21,8
15 90,8 19 1487 5 594 2 0,7 3 347,1 32 122 56 88,8 15 1499 7 1273 41 09 1 3223 51 23
29 90,4 17 1517 12 794 12 08 2 3583 20 12,6 10 95 28 1526 21 838 18 08 2 334 49 236
4 64,9 3 1478 1 791 11 0,7 3 3351 47 13 14 90,9 20 1526 21 100 30 0,7 3 3398 44 236
12 81,2 7 1498 6 81,6 15 0,7 3 3453 35 132 61 93 25 1557 33 1174 34 0,5 5 356,7 21 236
52 91,8 22 1524 19 81,3 14 0,7 3 363,1 13142 13 92,5 24 1529 23 859 19 0,7 3 3214 52 242
9 63,7 2 148,1 3 80,8 13 0,6 4 3339 50 14,4 25 100,6 38 1544 29 131 44 0,6 4 3657 9 248
54 95,1 29 151,9 14 748 s 07 3 3587 18 144 26 97,9 34 1537 28 127,9 42 07 3 3608 17 248
59 96,6 31 1518 13 869 20 0,6 4 366,5 6 148 55 98,8 35 152,8 22 943 27 0,5 5 3443 38 254
7 83,8 8 148 2 939 25 0,6 4 3449 36 15 19 89,3 16 153,6 27 1442 53 0,8 2 343,6 39 274
5 73,9 4 1503 s 729 6 07 3 316,1 55 152 40 120,4 47 156,2 35 1342 47 05 5 3693 3 274
23 90,7 18 152 15 884 21 0,7 3 3512 25 164 41 101,7 39 1532 26 1554 57 0,6 4 3644 11 274
2 90,9 20 153 24 1073 32 0,7 3 368,6 5 16,8 27 101,9 40 156,6 39 1255 39 0,5 5 3625 15 27,6
11 97.1 33 1513 10 1253 38 0,7 3 3709 2 172 16 127,2 48 1584 43 78 10 04 6 3422 40 294
8 94,6 27 1525 20 74,6 7 0,6 4 349,1 30 17,6 42 103,2 41 1564 37 1321 45 08 2 3553 22 294
21 86,7 11 1532 26 129 43 0,6 4 368.8 4 176 44 108,3 42 156,7 40 1449 54 0,7 3 366,2 8 294
36 92,2 23 1523 18 953 28 0,7 3 3614 16 17,6 39 109,5 45 1558 34 117,7 35 05 5 3494 29 29,6
24 84,7 9 1521 16 1381 50 0,7 3 363,6 12 18 35 109,8 46 1565 38 100,8 31 05 5 3477 31 302
48 93,4 26 1513 10 76,1 9 0,6 4 3385 45 188 31 134 51 1592 44 1418 52 05 5 366,5 6 31,6
33 90,4 17 1536 27 1244 37 06 4 3654 10 19 1 109,3 44 1563 36 1257 40 05 5 3464 34 31,8
47 92,5 24 1515 11 1145 33 0,7 3 3512 25 19,2 30 130,6 50 1563 36 1418 52 05 5 3587 18 322
6 88,7 14 1522 17 81,7 16 07 33348 48 196 34 109,5 45 1553 31 1486 55 0,7 33495 28 324
45 83,8 g 1518 13 1385 51 0,6 4 3548 23 19,8 3 109 43 1547 30 137 49 0,6 4 3446 37 326
28 96 30 1523 18 88,7 22 0,7 3 350,6 27 20 17 100,2 37 1554 32 1674 58 0,8 2 3453 35 328
32 90,7 18 151,5 11 942 26 0,6 4 341,6 42202 18 99,1 36 157 41 136,2 48 0,7 3 3399 43 342

Conclusiones

Los valores genotipicos permiten una mejor seleccion de los
progenitores para hibridar ya que eliminan el efecto del ambiente
y de la interaccion genotipo por ambiente y, por lo tanto, la
ganancia genética seria mas predecible.
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