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SELECCIÓN PARA MEJORAR EL PERFIL 
DE ÁCIDOS GRASOS EN SOJA NO TRANSGÉNICA 

VÍA ANÁLISIS DE BIPLOTS
Susana Bologna, Diego Soldini, Elizabeth Rojas, 

Diego Martínez Álvarez y Mónica Balzarini

l aceite de soja es el 
de mayor producción 
mundial, superando a 

los aceites de colza, palma y girasol, y 
es recomendado para la nutrición hu-
mana por su excelente aporte de ácidos 
grasos (AG) esenciales. Contiene (Fehr 
and Curtiss, 2004) alrededor del 16% 
de ácidos grasos saturados (4% esteári-
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co y 12% palmítico), 27% de monoin-
saturados (oleico) y 57% de poliinsatu-
rados (50% de linoleico y 7% de lino-
lénico).

La modificación de la 
composición del aceite constituye un 
objetivo estratégico de los programas 
de mejoramiento genético, ya que cam-
biando las proporciones de los cinco 

ácidos grasos principales se puede me-
jorar la calidad de los alimentos, del 
combustible y de otras aplicaciones del 
aceite (Wilson, 2004, ápud Oliva et 
al., 2006).

El mejoramiento gené-
tico para modificar la composición de 
los AG se ha desarrollado por más de 
50 años persiguiendo fundamentalmen-

RESUMEN

Dado que la mayoría de la soja [Glycine max (L.) Merr.] 
cultivada en Argentina es transgénica y procesada en la 
agroindustria, existe un interés creciente en la composición 
química de granos de genotipos de soja no transgénica. Una 
herramienta eficiente para mejorar las proporciones de los 
principales ácidos grasos es el estudio de las correlaciones 
genéticas entre las variables que definen el perfil lipídico y 
aquellas indicadoras del desempeño agronómico, como base 
para la selección. El objetivo del estudio fue determinar las 
interrelaciones entre los contenidos de los principales ácidos 
grasos (oleico, linoleico, linolénico, palmítico y esteárico) y 
el rendimiento en granos para selección. Se evaluaron 22 
líneas (F6) de soja no modificada genéticamente en Marcos 
Juárez (Córdoba) y Villa Mercedes (San Luis), Argentina, 

usando un DBCA con dos repeticiones en cada sitio. Se de-
terminó rendimiento, peso de semillas, contenidos de acei-
te y de ácidos grasos. Para estudiar las correlaciones ge-
néticamente determinadas entre las variables, se realizó un 
análisis de componentes principales con los residuos de un 
modelo factorial genotipo×variable para las medias, a tra-
vés de sitios, de genotipo para cada variable, centrado por 
los efectos medios de las variables. Los resultados se visua-
lizaron en gráficos biplot para identificar las correlaciones 
genéticas entre las variables, comparar genotipos sobre la 
base de todas las variables y establecer asociaciones entre 
genotipos y variables. El uso de este método permitió selec-
cionar genotipos con el perfil de ácidos grasos modificado y 
con mejor comportamiento agronómico.
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te dos grandes objetivos: 1) aumentar 
el contenido de oleico y disminuir los 
contenidos de linoleico y linolénico, 
para así mejorar la estabilidad del 
aceite y reducir la necesidad de la hi-
drogenación química responsable de la 
producción de AG trans, perjudiciales 
para la salud; y 2) reducir los ácidos 
grasos palmítico y esteárico para dis-
minuir el contenido total de AG satu-
rados en la dieta humana, ya que in-
f luyen en el desarrollo de enfermeda-
des cardiovasculares (Fehr, 2007).

A partir de la década 
de los 80 fueron intensificados los es-
tudios sobre la herencia de los AG, ya 
que los avances en la genética de su 
composición han sido limitados, por la 
escasa exploración y caracterización de 
la variabilidad (Soldini, 1998), y por la 
inf luencia de factores ambientales 
como radiación, temperatura y precipi-
taciones efectivas sobre dicho germo-
plasma (Dardanelli et al, 2006).

En Argentina, trabajos 
de caracterización bioquímica del ban-
co activo de germoplasma de soja del 
INTA Marcos Juárez (Soldini y Martí-
nez, 2006), que contiene germoplasma 
no modificado genéticamente, reportan 
que existe variabilidad en el contenido 
de oleico (16,7-30,5%), linoleico (46,0-
55,9%) y linolénico (6,5-13,0%).

Por mejoramiento con-
vencional se han logrado contenidos de 
acido oleico >70% (Alt et al., 2005) y 
se han desarrollado cultivares con me-
dio oleico y bajo linolénico (50 y 1%, 
respectivamente) (Fehr, 2007). Por in-
geniería genética se obtuvieron sojas 
con más del 85% de oleico (Kinney 
and Knowlton, 1998, ápud Fehr, 2007) 
que además de tener mayor estabilidad, 
tienen un potencial significativo en 
aplicaciones industriales y en biodie-
sel. Para reducir el contenido total de 
AG saturados a niveles <7,5% se selec-
ciona de manera conjunta para dismi-
nuir los contenidos de palmítico y es-
teárico (Shen et al., 1997). Se ha obte-
nido aceite bajo linolénico (2,5-3%) y 
aceite ultra bajo linolénico con 1%.

Una de las herramien-
tas que se utiliza en el mejoramiento 
genético para modificar el perfil de 
AG en los granos es el estudio de las 
correlaciones genéticas entre tales áci-
dos y las variables de interés agronó-
mico. Rani et al. (2004) encontraron 
correlaciones positivas entre peso seco 
del grano (PS) y ácido oleico, y nega-
tivas con los ácidos linoleico y linolé-
nico. Kumar y Rani (2004) determina-
ron correlaciones negativas de oleico 
con linoleico y linolénico, y asociacio-
nes positivas entre éstos dos últimos; 

también observaron correlaciones posi-
tivas entre PS y oleico, y negativas 
con linoleico, linolénico y esteárico. 
Cardinal y Burton (2007) observaron 
correlaciones genéticas positivas entre 
palmítico y rendimiento en grano, y 
negativas entre linolénico y el conteni-
do de aceite.

Debido a que la mayo-
ría de la soja cultivada en Argentina 
es soja RR, cuya base genética es es-
trecha y de origen privado, existe cre-
ciente interés en desarrollar germoplas-
ma nativo no transgénico con buenas 
propiedades tanto a nivel de rendi-
miento en granos como en la calidad 
de su composición química. El objetivo 
del presente trabajo fue describir la 
variabilidad en caracteres agronómicos 
y de calidad del aceite en líneas avan-
zadas de soja no transgénica, investi-
gando las interrelaciones de origen ge-
nético entre los AG y las variables 
agronómicas, e identificando para se-
lección a genotipos con el perfil de 
AG demandado asociado a mayor ren-
dimiento en grano.

Materiales y Métodos

Datos

En el año 2005 fueron 
evaluadas 22 líneas avanzadas (F6) de 
soja no transgénicas, derivadas de cru-
zamientos dialélicos entre cultivares 
comerciales y genotipos exóticos de 
alto contenido de aceite (Bologna et 
al., 2006). Estas líneas avanzadas fue-
ron seleccionadas en ensayos prelimi-
nares por su contenido diferencial de 
ácidos grasos y contenido medio de 
aceite superior al promedio de los tes-
tigos y de los progenitores.

La soja fue sembrada 
en noviembre en los campos experi-
mentales de la EEA INTA Marcos Juá-
rez, Córdoba (32°41´S y 62°6´O, a 
105msnm) y en el Departamento de 
Ciencias Agropecuarias de la Universi-
dad Nacional de San Luis (UNSL) en 
Villa Mercedes, San Luis (33°43´S y 
65°29’O, a 555msnm). Se utilizó un di-
seño experimental de bloques comple-
tos al azar, con dos repeticiones. La 
unidad experimental fue una parcela 
de 2 surcos de 3m de largo y una dis-
tancia entre hileras de 0,52m.

Se registraron los esta-
dos fenológicos VE, R1 y R8 según la 
Escala de Fehr et al. (1971) y se deter-
minó el grupo de madurez (GM) para 
cada línea. Los variables evaluadas 
fueron: rendimiento en grano (PG), 
peso de 100 semillas (PS), contenido 
de aceite (MG), contenido de ácido 

oleico (Olei), ácido linoleico (Linol), 
ácido linolénico (Linolen), ácido pal-
mítico (Palm) y ácido esteárico (Est). 
El MG fue determinado por el método 
químico Butt, y el análisis de ácidos 
grasos se realizó por cromatografía lí-
quido-gaseosa (GLC) con un detector 
FID, siguiendo las normas AOCS 
(1998), en el Laboratorio de Calidad de 
Granos de la EEA Manfredi del INTA.

Análisis estadístico

Las líneas de soja fue-
ron caracterizadas mediante estadística 
descriptiva, i.e. valores máximos y mí-
nimos, media y desviación estándar 
para cada variable. Para comparar las 
respuestas promedio de las líneas y de-
tectar posibles interacciones 
genotipo×ambiente, se realizó un análi-
sis de la varianza con estructura facto-
rial para cada carácter o variable me-
dida. Luego se calcularon los compo-
nentes de la varianza como porcentaje 
de la variación total de todas las deter-
minaciones, para visualizar la impor-
tancia relativa de las distintas fuentes 
de variación (genotipo, ambiente e in-
teracción genotipo×ambiente).

Dada la naturaleza 
multivariada del perfil de ácidos gra-
sos, la determinación de las correla-
ciones genéticas se realizó a partir del 
método de análisis de componentes 
principales (ACP), cuyos resultados se 
visualizan a través de gráficos biplot 
(Yan y Rajan, 2002). El ACP combina 
linealmente las variables, en este caso 
los contenidos de AG, con la finalidad 
de construir índices con máxima va-
rianza denominados componentes 
principales (CP). Las CP son variables 
artificialmente creadas que aportan 
nueva información para el entendi-
miento de los patrones de variabilidad 
entre observaciones, en este caso, ge-
notipos (Balzarini et al., 2005). A tra-
vés de estos métodos se facilita la 
identificación de genotipos superiores 
y de los patrones de interacción geno-
tipo-perfil AG observados en la eva-
luación genotípica vía ensayos mul-
tiambientales. El ACP es aplicado so-
bre la matriz de correlación de medias 
(a través de ambientes) de genotipo 
(filas), para cada variable (columnas) 
y luego de haber centrado por la me-
dia de cada carácter. Los autovectores 
de la descomposición contienen los 
pesos con los que se ponderan las fi-
las y columnas de la matriz para for-
mar CP que permiten representar tan-
to a las filas como a las columnas. El 
gráfico biplot (Gabriel, 1971), formado 
por las primeras dos componentes 
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principales de los autovectores filas y 
columnas, representa un espacio ópti-
mo para analizar la variabilidad y co-
variabilidad (correlación) subyacente 
entre genotipos y variables. Las corre-
laciones entre las variables determina-
das por una base genética y no am-
biental, ya que se trabaja con un pro-
medio genotípico a través de ambien-
tes, son exploradas a través de los 
ángulos formados por los vectores de 
variables en ese espacio. El coeficien-
te de correlación entre dos variables 
es determinado por el coseno del los 
ángulos entre los vectores que repre-
sentan las variables; así, ángulos agu-
dos indican correlaciones positivas (r= 
cos 0°= 1), ángulos obtusos corres-
ponden a correlaciones negativas (r= 
cos 180°= -1), y ángulos rectos indi-
can que no hay correlación entre las 
variables (r= cos 90°= 0). Utilizando 
las dos CP de 
máxima varianza 
(CP1 y CP2), cons-
truidas tanto con 
los autovectores fi-
las como con los 
autovectores co-
lumnas de la des-
composición objeto 
de estudio, el ele-
mento ij de la ma-
triz de entrada 

puede ser expresado con el si-
guiente modelo (Yan and Raj-
can, 2002):

(1)

donde Tij: valor promedio del ge-
notipo i para la variable j, ` Tj: va-
lor promedio de la variable j a 
través de todos los genotipos, Sj: 
desviación estándar de la varia-
ble j entre los promedios de los 
genotipos, zi1 y zi2: pesos que re-
ciben el genotipo i (elementos i-
ésimo de los dos primeros auto-
vectores filas) en la cP1 y cP2, 
respectivamente, tj1 y tj2: pesos 
que recibe la variable j (elemen-
tos i-ésimo de los dos primeros 

autovectores columnas) en la cP1 y 
cP2, respectivamente, y eij : residuo 
del modelo asociado con el valor es-
tandarizado para el genotipo i y para 
la variable j. Los análisis estadísticos 
se realizaron con el Software Estadísti-
co para Análisis de Datos Genéticos 
Info-Gen (Balzarini y Di Rienzo, 
2004).

Resultados y Discusión

Con los datos de feno-
logía VE y R8 se determinó el número 
de días a madurez para cada línea. Se 
observó una variación de 26 días entre 
las líneas más precoces y las más tar-
días. A partir de la información apor-
tada por la estadística descriptiva se 
identificaron los genotipos que poseen 
valores extremos para cada uno de los 
caracteres estudiados (Tabla I). Los re-

sultados sugieren alta variabilidad en-
tre las líneas avanzadas, comparado 
con datos reportados por el Banco Ac-
tivo de Germoplasma de soja del INTA 
Marcos Juárez (Soldini y Martínez, 
2006). Para el contenido de ácido olei-
co, entre 18,25-25,38%, linoleico 
50,78-56,91%, linolénico 7,22-9,07%, 
esteárico 3,85-5,81% y palmítico 9,61-
11,51%.

Los efectos de genoti-
po y ambiente fueron estadísticamente 
significativos para un nivel de signifi-
cación α= 0,05 para todas las varia-
bles, y los efectos de interacción geno
tipo×ambiente también fueron signifi-
cativos para todas las variables, excep-
to para PG, como lo indica el 
estadístico F en la Tabla II.

En la Tabla III se presentan los 
componentes de la varianza 
como porcentajes de la va-
riación total. Se puede ob-
servar que la fuente de va-
riación de mayor peso para 
todas las variables, como es 
esperado, es el ambiente, 
excepto para la variable li-
nolénico, cuyo mayor por-
centaje corresponde al com-
ponente genotipo.

Los valores genotípi-
cos expresados como la media a través 
de los ambientes se presentan en la Ta-
bla IV para todas las variables. Los re-
sultados del ACP que se realizó para 
estudiar las correlaciones genéticas 
bajo el modelo de la Ec. 1 se pueden 
visualizar en la Figura 1. Las dos pri-
meras CP explican el 54,6% de la va-
riabilidad total de los datos estandari-
zados. Esta proporción representa las 
principales relaciones entre las varia-
bles.

Para la determinación 
de las correlaciones genéticas entre las 
variables, se trazaron vectores desde el 
origen del biplot hasta los marcadores 
de cada una de las variables (vectores 
de variables; Figura 1). PG presenta 
ángulos agudos con MG y los AG es-
teárico y palmítico, lo que determina 
correlación positiva; ángulo obtuso y 
por ende correlación negativa con lino-

leico; mientras que con 
linolénico no se observa 
correlación. Cardinal y 
Burton (2007) destacan 
correlaciones genéticas 
positivas entre palmítico 
y rendimiento en grano y 
negativas entre linolénico 
y el contenido de aceite. 
PS muestra correlación 
genética positiva con 
oleico y negativa con los 

Tabla I
Valores medios, mínimos y máximos 

para variables de rendimiento 
y composición lipídica en granos 

de soja
Variables  Promedio Mínimo Máximo

PG 4046,00 973,5 (05) 5771,6 (01)
PS 176,81 139,2 (22)  253,6 (03)
MG 22,02 20,1 (05)  23,8 (17)
Olei 21,73 18,25 (18)  25,38 (03)
Linol 53,56 50,78 (21)  56,91 (05)
Linolen 7,97 7,22 (19)  9,07 (22)
Est 4,76 3,85 (03)  5,81 (07)
Palm 10,72 9,61 (14)  11,51 (22)

PG: rendimiento (kg·ha-1), PS: peso de 100 semillas 
(g), MG: contenido de aceite (%), Olei: de ácido olei-
co (%), Linol: ácido linoleico (%), Linolen: ácido lino-
lénico (%), Palm: ácido palmítico (%), Est: ácido es-
teárico (%). Entre paréntesis, identificación de las lí-
neas con valores extremos.

Tabla II
Valores de F del análisis de la varianza para las distintas variables

FV GL PG PS MG Olei Linol Linolen Palm Est
Ambiente  1 25,27* 88,6* 539,17* 843,89* 1864,73*  212,62* 1008,53* 12585,43*
Genotipo 21  6,52*  7,28*  82,88* 184,18*  204,6* 2196,39*  772,69*  1180,14*
G×A 21 1,69  2,33*  25,90*  22,37*  29,08*  282,51*  26,93*  174,12*

*: significación al 5%.
FV: fuentes de variación, PG: rendimiento, PS: peso de 100 semillas, MG: contenido de aceite, Olei: ácido 
oleico, Linol: ácido linoleico, Linolen: ácido linolénico, Palm: ácido palmítico, Est: ácido esteárico.

Tabla III
Componentes de la varianza como porcentaje 

de la varianza total para cada variable
 FV PG PS MG Olei Linol Linolen Palm Est

Genotipo 19,48  7,45 12,76 17,55  9,75 80,95 42,86  8,42
Ambiente 75,47 90,17 83,25 80,33 88,86  8,33 55,71 90,33
G×A  5,05  2,38  3,99  2,12  1,39 10,72  1,43  1,25

FV: fuentes de variación, PG: rendimiento, PS: peso de 100 semillas, MG: contenido 
de aceite, Olei: ácido oleico, Linol: ácido linoleico, Linolen: ácido linolénico, Palm: 
ácido palmítico, Est: ácido esteárico.



JAN 2011, VOL. 36 Nº 1 19

demás AG. Similares resultados han 
sido reportados por varios autores, en-
tre ellos Rani et al. (2004), quienes in-
formaron correlaciones positivas entre 
PS y oleico y negativas con linoleico y 
linolénico. El oleico presenta correla-
ción negativa con linoleico y linoléni-
co. Entre los AG linoleico y linolénico 
se observa correlación positiva, al 
igual que entre los AG saturados es-
teárico y palmítico. Kumar y Rani 
(2004) coinciden con la determinación 
de correlaciones negativas de oleico 
con linoleico y linolénico y asociacio-
nes positivas entre éstos dos últimos.

El biplot (Figura 1) 
puede ser usado para comparar las lí-
neas sobre la base de múltiples varia-
bles, es decir sobre la base de su per-
fil lipídico y rendimiento en grano. 
Esta información permite seleccionar 
los posibles candidatos a progenitores 
para los programas de mejoramiento 
genético. Para ayudar a la interpreta-
ción, en la Figura 2 se presenta el bi-
plot con un polígono envolvente que 
pasa por los identificadores de genoti-
pos. Los genotipos que definen los ex-
tremos del polígono son 3, 21, 22, 18, 
5 y 14, que representan los genotipos 
de comportamiento extremo. Luego, a 
partir del origen del biplot se trazan 
líneas perpendiculares a los lados del 
polígono y se determinan sectores que 
lo dividen. Éstos permiten establecer 
asociaciones entre los genotipos y las 

variables que los ca-
racterizan. El genoti-
po 3, ubicado en uno 
de los vértices, tiene 
valores relativamente 
altos de oleico y PS, 
y le siguen en impor-
tancia con altos valo-
res para las dos variables los genotipos 
11 y 12 que se encuentran en el inte-
rior del cuadrante. El genotipo 22, ubi-
cado en otro vértice, expresa los mayo-
res valores de PG, MG, palmítico y 
esteárico. En otro vértice, el genotipo 
18 presenta el mayor contenido de li-
nolénico, seguido por el 17 que queda 
dentro del cuadrante correspondiente. 
El genotipo 5 tiene mayor contenido de 
linoleico y le siguen en este sentido, 
ubicados dentro del cuadrante, los ge-
notipos 16, 20 y 15.

Con esta información se pueden 
realizar algunas comparaciones entre 
genotipos con miras a la selección de 
líneas con atributos específicos. Así, 
comparando el genotipo 3 con el 21, se 
observa que el primero se destaca por 
los valores más altos de oleico y PS, 
mientras que el segundo si bien tiene 
valores altos de oleico no tiene un PS 
entre los más altos; sin embargo, la lí-
nea 21 tiene un nivel promedio de ren-
dimiento con bajos valores de linoleico 
y linolénico, sin tener los mayores va-
lores de palmítico y esteárico. También 
puede observarse que el genotipo 3 po-

see mayor contenido de oleico que el 
18 y 5, que son los genotipos que pre-
sentan los mayores valores de los AG 
linolénico y linoleico.

El método biplot también 
constituye una herramienta para seleccio-
nar en base a múltiples variables a partir 
de la eliminación (descarte) de los genoti-
pos cuyos valores están por debajo de la 
media de la o las variables en considera-
ción (Yan and Rajcan, 2002). Con este fin 
se trazó una línea que une el origen del 
biplot y el punto que representa a la varia-
ble de interés (subrayada), y luego otra lí-
nea que también pasa por el origen y es 
perpendicular a la anterior (Figura 3). 
Cuando el biplot aproxima suficientemente 
bien las principales tendencias en los da-
tos, se puede considerar que aquellos ge-
notipos que caen del mismo lado, que se-
parado por la línea perpendicular contiene 
a la variable, tendrían valores mayores al 
promedio para la variable considerada. Por 
el contrario, aquellos genotipos que que-
dan en el lado opuesto, tendrían valores 
menores al promedio de los genotipos para 
esa variable. La Figura 3a muestra los re-
sultados de la selección basada en PG des-

Figura 1. Gráfico biplot genotipo×variable. Las variables son PG: 
rendimiento, PS: peso de 100 semillas, MG: contenido de aceite, 
Olei: contenido de ácido oleico, Linol: ácido linoleico, Linolen: áci-
do linolénico, Palm: ácido palmítico, y Est: ácido esteárico. Los 
genotipos están representados con números.

Figura 2. Gráfico biplot genotipo×variable con polígono envolvente 
de identificadores de genotipos. Las variables son PG: rendimiento, 
PS: peso de 100 semillas, MG: contenido de aceite, Olei: contenido 
de ácido oleico, Linol: ácido linoleico, Linolen: ácido linolénico, 
Palm: ácido palmítico, y Est: ácido esteárico. Los genotipos están 
representados con números.

Tabla IV
Valores genotípicos de las variables 

a través de los ambientes
Líneas PG PS MG Olei Linol Linolen Palm Est

1 5436 175,80 21,10 22,18 52,63 8,13 10,96 4,76
2 4157 177,33 21,83 22,27 53,68 7,66 10,63 4,61
3 3627 203,52 21,51 22,94 51,46 7,47 10,55 4,32
4 3361 200,04 21,80 21,87 53,23 8,42 11,04 4,11
5 2265 166,41 20,57 19,66 56,05 8,34 10,16 4,57
6 3213 175,44 21,49 21,87 52,67 8,10 11,16 4,97
7 3113 173,47 23,09 22,19 53,01 7,66 10,31 5,43
8 4738 175,39 22,28 21,14 53,30 7,81 11,25 5,10
9 4239 180,08 22,18 22,37 54,02 7,58 10,29 4,66

10 4296 185,21 22,37 22,76 53,08 7,89 10,55 4,74
11 4033 176,22 21,88 23,36 52,25 7,54 10,61 5,06
12 4157 172,52 21,45 22,99 52,20 7,63 10,56 5,36
13 4295 159,62 22,47 21,37 53,11 8,08 11,13 5,20
14 4266 189,32 22,30 22,64 54,59 7,59  9,81 4,22
15 4248 179,03 21,21 20,86 54,71 7,94 10,96 5,07
16 3606 190,49 22,89 20,00 55,11 8,36 10,52 4,90
17 4257 173,97 23,34 19,60 55,13 8,37 10,78 5,01
18 4415 160,48 22,12 19,54 55,45 8,45 10,82 4,61
19 4788 187,29 22,48 22,15 53,97 7,40 10,59 4,74
20 3933 179,10 21,21 21,17 53,99 8,42 10,83 4,38
21 4013 164,27 22,50 23,99 51,71 7,54 11,07 4,54
22 4564 144,72 22,42 21,15 53,07 8,88 11,31 4,27

PG: rendimiento; PS: peso de 100 semillas; MG: contenido de aceite; 
Olei: contenido de ácido oleico; Linol: ácido linoleico; Linolen: ácido 
linolénico; Palm: ácido palmítico; Est: ácido esteárico.
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cartando aquellos ge-
notipos cuyo rendi-
miento es menor al 
promedio. Con el mis-
mo criterio se muestra 
en las Figuras 3b a 3f 
la selección para MG, 
MG y PG, MG y olei-
co, PG y oleico, así 
como la combinación 
de alto oleico y bajo 
linolénico, respectiva-
mente. En las Figuras 
3a y 3b se selecciona-
ron los genotipos que 
superan los valores 
medios de PG y MG 
respectivamente, y en 
la Figura 3c se obser-
van los 6 genotipos 
que reúnen ambas 
condiciones. En la Fi-
gura 3d el resultado 
de la selección por 
alto contenido de MG 
y oleico sugiere que el 
genotipo 21 reúne di-
chas condiciones, y 
comparando esta figu-
ra con la Figura 3a se 
deduce que este geno-
tipo también es de 
alto PG.

La Figura 3e 
muestra 9 genotipos 
seleccionados que 
superan la media de 
PG y oleico. En la 
Figura 3f se han se-
leccionado genoti-
pos que superan la 
media de oleico y 
se encuentran por 
debajo de la media 
de linolénico, y relacionando ambas 
figuras se observa que hay una coin-
cidencia de la mayoría de los genoti-
pos seleccionados, por lo que se de-
muestra que se pueden obtener genoti-
pos que tengan buen rendimiento, su-
peren la media de oleico y presenten 
valores reducidos de linolénico. Por 
ultimo, si se selecciona por bajo con-
tenido de AG saturados, con valores 
por debajo de la media de esteárico y 
palmítico, se destacan los genotipos 3, 
14 y 9 que presentan un perfil de áci-
dos grasos caracterizado por alto olei-
co, bajo linolénico y bajo contenido 
de palmítico y esteárico. De éstos el 9 
y el 14 son también de alto PG.

Conclusiones

La evaluación de las 
líneas en varias localidades es necesa-

ria, debido a que la fuente de varia-
ción más importante para la mayoría 
de las variables, tanto de rendimiento 
como de calidad, es el ambiente y se 
detectan componentes de interacción 
genotipo×ambiente significativas prin-
cipalmente para las variables de cali-
dad de aceite.

El método de biplot 
utilizado constituye una poderosa he-
rramienta para analizar las relaciones 
entre los genotipos y las variables. 
Revela ef icientemente las asociacio-
nes entre las variables agronómicas y 
las de calidad del aceite; permite 
comparar genotipos sobre la base de 
su perf il lipídico y rendimiento pro-
ductivo simultáneamente; y se puede 
usar para realizar descarte indepen-
diente de genotipos para aplicar se-
lección comparativa. El uso de esta 
método permitió identif icar genotipos 

con el perf il de ácidos 
grasos más demandado 
que a la vez muestran 
valores relativamente 
altos de rendimiento en 
granos.
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Selection for IMPROVING fatTY acid profiles in non-transgenic soybean BY BIPLOT ANALYSIS
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SUMMARY

SELEÇÃO PARA MELHORAR O PERFIL DE ÁCIDOS GRAXOS NA SOJA NÃO TRANSGÊNICA VÍA ANÁLISE DE 
BIPLOTS
Susana Bologna, Diego Soldini, Elizabeth Rojas, Diego Martínez Álvarez e Mónica Balzarini

RESUMO

replicates per site. Grain yield, seed weight, oil content and FA 
contents were determinated. To study the genetically determined 
correlations between variables, principal components analysis 
was carried out for the residues of a genotype×variable facto-
rial model for the across-site means, centered on mean trait 
effects. Results were shown in biplots that permit to identify 
genetic correlations between variables, to compare genotypes 
on a multivariate bases, and to visualize associations between 
genotypes and variables. The use of this method allowed the 
selection of genotypes with an improved fatty acid profile and 
higher grain yield.

Argentina, usando um DBCA com duas repetições em cada lo-
cal. Determinou-se rendimento, peso de sementes, conteúdos de 
óleo e de ácidos graxos. Para estudar as correlações genetica-
mente determinadas entre as variáveis, se realizou uma análi-
se de componentes principais com os resíduos de um modelo 
factorial genótipo×variável para as médias, através de locais, 
de genótipo para cada variável, centrado pelos efeitos médios 
das variáveis. Os resultados se visualizaram em gráficos biplot 
para identificar as correlações genéticas entre as variáveis, 
comparar genótipos sobre a base de todas as variáveis e es-
tabelecer associações entre genótipos e variáveis. O uso deste 
método permitiu seleccionar genótipos com o perfil de ácidos 
graxos modificado e com melhor comportamento agronômico.

Since most of the soybean [Glycine max (L.) Merr.] culti-
vated in Argentine is transgenic and processed in the agroin-
dustry, there is a growing concern about seed composition of 
non transgenic genetic resources. An efficient tool to improve 
the proportions of the main fatty acids (FA) is the study of the 
genetics correlations between the lipidic seed composition and 
agronomical variables, as a basis for selection. The aim of the 
study was to determine the relationships between the main FA 
(oleic, linoleic, linolenic, palmitic and stearic) and grain yield. 
A total of 22 advanced (F6) and not genetically modified soy-
bean lines were evaluated in Marcos Juárez (Córdoba) and 
Villa Mercedes (San Luis), Argentina, using a RCBD with two 

Devido que a maior parte da soja [Glycine max (L.) Merr.] 
cultivada na Argentina é transgênica e processada na agroin-
dústria, existe um interesse crescente na composição química 
de grãos de genótipos de soja não transgênica. Uma ferramen-
ta eficiente para melhorar as proporções dos principais ácidos 
graxos é o estudo das correlações genéticas entre as variáveis 
que definem o perfil lipídico e aquelas indicadoras do desem-
penho agronômico, como base para a seleção. O objetivo do 
estudo foi determinar as interrelações entre os conteúdos dos 
principais ácidos graxos (oléico, linoléico, linolênico, palmí-
tico e esteárico) e o rendimento em grãos para seleção. Ava-
liaram-se 22 linhas (F6) de soja não modificada geneticamen-
te em Marcos Juárez (Córdoba) e Villa Mercedes (San Luis), 


