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RESUMEN
El primer paso en un programa de desarrollo de cultivares es formar una población con variabilidad genética para los 

caracteres de interés. La selección de progenies provenientes de poblaciones constituye una valiosa herramienta para 
el mejoramiento genético. El germoplasma estudiado proviene del cruzamiento del compuesto Bulk Vert, formado por la 
recombinación de líneas endocriadas de buen comportamiento frente a Verticillium dahliae, por el compuesto Bulk AO 
originado por la recombinación de líneas endocriadas de alto contenido de ácido oleico. Constituyendo la población Bulk 
Vert x Bulk AO de la EEA INTA Pergamino de citoplasma mantenedor de la fertilidad compuesta por diversas fuentes de 
germoplasma de origen local y exótico. El objetivo principal de la mejora de esta población es derivar líneas endocriadas 
para la obtención de híbridos y los objetivos específicos fueron evaluar la heredabilidad y las asociaciones entre carac-
teres de interés agronómico en familias S0:1 de la población Bulk Vert x Bulk AO de la EEA Pergamino, el avance genético 
esperado por selección, determinar la influencia de los caracteres estudiados sobre el rendimiento y evaluar el uso de 
índices de selección para el mejoramiento de la población. Los caracteres evaluados fueron contenido de aceite, altura 
de planta, días para floración, diámetro del tallo, diámetro del capítulo, número de aquenios/capítulo, peso de 100 aque-
nios y rendimiento de aquenios por planta. Los resultados obtenidos muestran la variabilidad existente en la población, 
observándose diferencias entre familias para todos los caracteres. El carácter número de aquenios por capítulo debe ser 
considerado como criterio de selección para la obtención de genotipos con mayor rendimiento. La utilización de índices 
de selección en dicha población lograría obtener respuestas mayores a las esperadas por selección de caracteres indivi-
duales. La aplicación de estrategias de selección sobre esta población permitiría lograr avances en el mejoramiento de 
caracteres relacionados con rendimiento de aquenio y contenido de aceite.

Palabras clave: mejoramiento genético, poblaciones, variabilidad genética, girasol, Helianthus annuus, heredabilidad.

ABSTRACT
The first step in a breeding program is to develop a population with genetic variability for the traits of interest. The se-

lection of progenies from populations is a valuable tool for breeding. The germplasm studied comes from the cross of the 
Bulk Vert Composite, formed by the recombination among maintainers inbred lines resistant to Verticillium dahliae, and the 
Bulk AO Composite, originated by the recombination among maintainers inbred lines of high oleic acid content. This cross 
developed the Bulk Vert x Bulk AO population of the National Institute for Agriculture Research (INTA) Pergamino formed by 
local and exotic germplasm. The main goal of the breeding of the population is to derive inbred lines to obtain hybrids and 
the specific aims were to evaluate the heritability and associations between agronomic traits in families S0:1 of Bulk Vert x 
Bulk AO population, the genetic progress expected by selection, determine the influence of the traits studied on yield and 
evaluate the use of selection indices for the improvement of the population. The traits evaluated were oil content, plant 
height, days to flowering, stem diameter, capitulum diameter, number of achenes per capitulum, weight of 100 achenes 
and yield of achenes per plant. The results show the variability existing in the population, observing differences between 
families for all the traits. The number of achenes per capitulum should be considered as selection criteria for obtaining 

1Instituto Nacional de Tecnología Agropecuaria (INTA), Estación Experimental Agropecuaria (EEA) Pergamino, Mejoramiento Genético 
de Girasol, Ruta 32 km 4,5 (2700), Pergamino. Correo electrónico: gonzalez.julio@inta.gob.ar 
2Consejo Nacional de Investigaciones Científicas y Técnicas (CONICET).
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INTRODUCCIÓN

El primer paso en un programa de desarrollo de cultivares 
es formar una población con variabilidad genética para los ca-
racteres de interés. La selección de progenies provenientes de 
poblaciones constituye una valiosa herramienta para el mejo-
ramiento genético. 

Las poblaciones para utilizarse para la obtención de cultiva-
res pueden formarse desde un cruzamiento biparental o ser 
más complejas por involucrar un número mayor de parentales. 
Una estrategia muy utilizada en mejoramiento genético de cul-
tivos es la selección recurrente que por medio de sucesivos 
ciclos de selección permite aumentar la frecuencia de alelos 
favorables y obtener genotipos superiores. Implica la evalua-
ción de progenies, la selección y recombinación de las supe-
riores para generar el siguiente ciclo de la población.

La variabilidad observada en una población está determinada 
por el genotipo de los individuos y por el ambiente que influye 
en la expresión del carácter. La heredabilidad en sentido amplio 
indica qué proporción de la variabilidad total es de origen gené-
tico (Allard, 2010). El conocimiento de la heredabilidad permi-
te elegir la estrategia más adecuada para mejorar un carácter 
determinado y predecir la ganancia genética por selección (La-
mkey y Hallauer, 1987) que está directamente relacionada con 
la proporción de variancia genética de tipo aditivo (estimada por 
la heredabilidad en sentido estricto, componente de la hereda-
bilidad en sentido amplio). El estudio de las asociaciones entre 
caracteres constituye una valiosa herramienta a la hora de deci-
dir la estrategia de selección para aplicar y conocer los efectos 
indirectos de la selección sobre otros caracteres, para lo cual la 
estimación de las correlaciones genotípicas entre ellos puede 
proveer la información que aporte a ese objetivo. El análisis de 
coeficiente de sendero permite descomponer los coeficientes 
de correlación entre caracteres considerados en un diagrama 
de relaciones en efectos directos e indirectos e identificar las 
variables que tienen mayor influencia sobre el carácter que se 
pretende mejorar (Wright, 1923; Li, 1975). Los índices de selec-
ción permiten mejorar para varios caracteres simultáneamente. 
Existen diferentes tipos de índices y todos tienen como objetivo 
predecir el mérito genético de los genotipos para seleccionar, 
maximizar la ganancia genética por selección y proveer al mejo-
rador de un criterio para evaluar y seleccionar varios caracteres 
simultáneamente (Cerón Rojas y Crossa, 2018).

Ortegón y Escobedo (1995) en un estudio sobre cinco líneas 
de girasol encontraron baja variabilidad genética y heredabili-
dad para los caracteres de rendimiento de grano y aceite. Gok-
sksoy et al. (2002) informaron altos valores de heredabilidad 
para el diámetro de capítulo, el peso de 1000 aquenios y el 
rendimiento de aquenios por planta. Mishra et al. (2003) en-
contraron los mayores valores de heredabilidad para la altura 
de planta, peso de 100 aquenios y número de hojas por plan-
ta. Baez et al. (1988) encontraron qué peso de 1000 aquenios 
tuvo alta y positiva correlación genética con rendimiento en 

kg de aceite por hectárea. Por su parte, Sarno et al. (1992) en-
contraron alta asociación entre peso de 1000 aquenios y ren-
dimiento. Chikkadevaiah et al. (2002) informaron asociación 
positiva entre rendimiento y peso de aquenio, ciclo a floración 
y rendimiento de aceite. En análisis de coeficiente de sendero 
en girasol Tahir et al. (2019) obtuvieron efectos directos altos y 
positivos de la altura de planta y el diámetro de capítulo sobre 
el rendimiento de aquenios por planta. Dusanic et al. (2004) y 
Hladni et al. (2010) informaron efectos directos positivos y al-
tos del número de aquenio y del peso de 1000 aquenios sobre 
el rendimiento de aquenios por planta. 

La verticilliosis, causada por el hongo Verticillium dahliae, es 
una enfermedad de gran incidencia económica en el cultivo de 
girasol en la Argentina, puede causar pérdidas de rendimiento 
de hasta 73% en cultivos muy afectados (Bertero de Romano 
et al., 1994; Pereyra et al., 1999). Por un lado, la búsqueda de 
líneas que reúnan resistencia a esta enfermedad, buen rendi-
miento de grano y alto contenido de aceite es uno de los máxi-
mos desafíos del mejoramiento del cultivo. Por otro lado, la 
salida del mercado de los aceites sometidos a procesos de 
hidrogenación, por el efecto perjudicial para la salud de los ali-
mentos que contienen grasas trans, ofrece a Argentina (uno 
de los principales países productores de aceite de girasol alto 
oleico) un importante nicho de demanda. Este aceite combina 
su alta estabilidad con su efecto beneficioso en la alimenta-
ción. Por estas razones, la población que se analiza proviene 
del cruzamiento entre dos compuestos genéticos que tienen 
por un lado buen comportamiento frente a Verticillium dahliae 
y por otro lado altos porcentajes de ácido oleico en su aceite. 
Ambos compuestos genéticos son de citoplasma mantenedor 
de la fertilidad y la evaluación de caracteres per se en lugar 
de aptitudes combinatorias que se realizó en este trabajo, se 
debe a que en poblaciones mantenedoras se desea mejorar la 
performance de las líneas para tener un mayor rendimiento en 
lotes de producción de semilla híbrida y por lo tanto disminuir 
el costo de producción del híbrido.

El objetivo principal de la mejora de esta población es derivar 
líneas endocriadas para la obtención de híbridos. La caracteri-
zación de estas fuentes de recursos genéticos de INTA confor-
ma un aporte de importancia disponible para el mejoramiento 
del cultivo de girasol.

Los objetivos específicos del trabajo fueron evaluar la here-
dabilidad y las correlaciones genotípicas entre caracteres de 
interés agronómico en familias S0:1 de la población Bulk Vert 
x Bulk AO de la EEA Pergamino, el avance genético esperado 
por selección, determinar la influencia de los caracteres es-
tudiados sobre el rendimiento y evaluar el uso de índices de 
selección para el mejoramiento de la población.

MATERIALES Y MÉTODOS

El germoplasma estudiado proviene del cruzamiento del 
compuesto Bulk Vert, formado por la recombinación de líneas 

genotypes with higher yield. The use of selection indices in this population would obtain greater responses than expected 
by selection of single traits. The application of selection strategies on this population would allow progress in the breeding 
of traits related to yield and oil content.

Keywords: breeding, population, genetic variability, sunflower, Helianthus annuus, heritability.
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de buen comportamiento frente a Verticillium dahliae, cruza-
do por el compuesto Bulk AO originado por la recombinación 
de líneas de alto contenido de ácido oleico. La población Bulk 
Vert x Bulk AO de la EEA INTA Pergamino resultante compren-
de diversas fuentes de germoplasma de origen local y exótico 
con citoplasma mantenedor de la fertilidad. La población se 
condujo en dos ciclos de libre recombinación en lote aislado 
iniciándose en 2015/16 un ciclo de selección recurrente.

En la campaña 2015/16 se autofecundaron plantas en el 
compuesto Bulk Vert x Bulk AO. En 2016/17 se sembraron 67 
familias S0:1 en la EEA Pergamino (Buenos Aires, Argentina, 33° 
56’ S, 60° 33’ O) en un diseño de bloques completos al azar con 
tres repeticiones. La parcela experimental fue de un surco de 
6 metros de largo por 0,52 metros entre parcelas. La fecha de 
siembra fue el 17 de noviembre de 2016 y el suelo donde se 
realizó el experimento fue un Argiudol típico de la serie Per-
gamino. Se midió contenido porcentual de aceite (AC) por la 
técnica de resonancia magnética nuclear de 1H resuelta en el 
tiempo (RMN) con un equipo Oxford MQ5 calibrado por extrac-
ción con solvente, altura de planta (cm) (ALT), días a floración 
(DAF), diámetro del tallo a 20 cm por debajo del capítulo (cm) 
(DT), diámetro del capítulo (cm) (DC), número de aquenios/ca-
pítulo (NAC), peso de 100 aquenios (g) (P100) y el rendimiento 
de aquenios por planta (g) (RAP). La altura de planta fue toma-
da en R5.5, el diámetro del tallo y de capítulo fue registrado en 
R9 (Scheneiter y Miller, 1981). Las mediciones se realizaron 
sobre cinco plantas de cada parcela a una distribución espa-
cial y densidad adecuada con excepción de días a floración en 
la que se tomó un dato general de la parcela.

La estimación de los componentes de variancia fue realizado 
por REML (Restricted Maximum Likelihood) utilizando mode-
los lineales mixtos a través del paquete lme4 de R (Bates et 
al., 2015; R Core Team, 2019). La significancia de los compo-
nentes de variancia fue evaluada a partir de los valores de la 
probabilidad asociada obtenidos por la aproximación de Sat-
terthwaite utilizando el paquete lmerTest de R (Kuznetsova et 
al., 2017; Luke, 2017).

El modelo lineal mixto utilizado para cada variable analizada fue:
Yijk = µ + Pi + Fj + Rk + εijk

Donde Yijk representa el valor observado para la i-ésima plan-
ta de la j-ésima familia en la k-ésima repetición. µ representa 
la media general del modelo. Pi representa el efecto aleatorio 
de las i-ésima plantas individuales de las familias. Fj represen-
ta el efecto aleatorio de las j-ésima familias S0:1. Rk representa 
el efecto aleatorio de la k-ésima repetición. εijk representa el 
error experimental aleatorio.

El cálculo de los componentes de varianza genética fue rea-
lizado según Hallauer et al. (2010) para el tipo de familia S0:1. 
Debido al tipo de familias, solo es posible obtener una estima-
ción sesgada de la heredabilidad en sentido estricto, debido a 
la presencia eventual de un cuarto de la dominancia mediante 
la resolución de:

h2 = VA’/ [VA’ + Vee/r]
Donde VA’ es la variancia aditiva sobreestimada por la pre-

sencia de un cuarto de la variancia de la dominancia, r es el 
número de repeticiones y Vee es la variancia del error experi-
mental. El componente del denominador [VA’ + Vee/r] corres-
ponde a la variancia fenotípica.

La predicción de la respuesta a la selección para cada varia-
ble se calculó según Falconer y Mackay (1996) a través de la 
fórmula:

Respuesta a la selección= k * σp * h2

k= intensidad de selección estandarizada (5% k=2,06)
σp= desviación estándar fenotípica 
h2= heredabilidad en sentido estricto
También se obtuvieron las respuestas por ciclo de selección 

expresadas en términos porcentuales respecto a la media po-
blacional para compararlas con las obtenibles en otras pobla-
ciones o entre variables (Mariotti y Collavino, 2015).

Las correlaciones genotípicas entre variables fueron calcu-
ladas a partir de las medias de las parcelas, y se agregó la 
variable días a floración debido a que se tenían solamente 
datos a nivel parcela. Estas fueron obtenidas por medio del 
paquete Lavaan de R (Rosseel, 2012) realizando un análisis de 
la covarianza. 

Se realizó un análisis de sendero para descomponer en efec-
tos directos e indirectos las correlaciones de las variables 
aceite, altura de planta, diámetro del tallo, diámetro del ca-
pítulo, número de aquenios/capítulo y peso de 100 aquenios 
con el rendimiento de aquenios por planta. Los coeficientes 
de sendero fueron obtenidos a través del paquete Lavaan de 
R (Rosseel, 2012) con base en las correlaciones genéticas y 
el método de estimación de los parámetros utilizado fue el de 
máxima verosimilitud.

A partir del análisis de coeficiente de sendero se seleccio-
naron las variables para conformar los índices de selección 
para el mejoramiento del rendimiento de aquenios por planta. 
Las variables consideradas fueron: diámetro del tallo, diáme-
tro del capítulo, número de aquenios/capítulo y peso de 100 
aquenios. Se confeccionaron dos índices de selección sin 
restricciones: Base Linear Phenotypic Selection Index (BLPSI), 
Eigen Selection Index Method (ESIM) y un índice de selección 
con restricciones: Restricted Linear Phenotypic Selection Index 
(RLPSI). Los índices fueron construidos con el software Rind-
sel (Pacheco et al., 2018). En el índice RLPSI se restringieron 
las variables diámetro de capítulo y diámetro de tallo. Los índi-
ces fueron obtenidos a partir de los datos de planta individual. 
Se determinó la respuesta absoluta por selección de cada ca-
rácter con una intensidad de selección del 5%, la precisión de 
selección y la heredabilidad de cada índice.

RESULTADOS

En la tabla 1 se presenta el análisis de varianza realizado 
por REML para la población Bulk Vert x Bulk AO observándo-
se diferencias significativas entre familias S0:1 para todos los 
caracteres. Se aprecia mayor variabilidad en rendimiento de 
aquenios por planta y número de aquenios por capítulo. Los 
valores más bajos de coeficiente de variación se dieron en 
contenido de aceite y altura de planta. Los más altos valores 
de heredabilidad se obtuvieron en contenido de aceite, peso de 
100 aquenios y altura de planta y el menor en rendimiento de 
aquenios por planta.

En la tabla 2 se muestran las correlaciones genéticas para 
rendimiento de aquenios por planta, contenido de aceite, altu-
ra de planta, diámetro de capítulo, diámetro de tallo, número 
de aquenios por capítulo, peso de 100 aquenios y días a flora-
ción en la población Bulk Vert x Bulk AO. 

Altura de planta tuvo asociación genética negativa con diá-
metro de capítulo y positiva con rendimiento de aquenios por 
planta y días a floración. En cambio, diámetro de capítulo 
mostró coeficientes de correlación positiva con diámetro de 
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Tabla 1. Estimación de los componentes de varianza dentro y entre familias, medias, valores máximos, mínimos, desvío estándar, co-
eficiente de variación, varianzas y heredabilidad media de familias de aceite, diámetro del capítulo, diámetro de tallo, altura de planta, 
número de aquenios/capítulo, peso de 100 aquenios y rendimiento de aquenios por planta en 67 familias de la población Bulk Vert x Bulk 
AO de girasol evaluada en Pergamino, campaña 2016/17.
Referencias: AC = aceite, DC = diámetro de capítulo, DT = diámetro de tallo, ALT = altura de planta, NAC = número de aquenios/capítulo, 
P100= peso de 100 aquenios, RAP= rendimiento de aquenios por planta, * = Valor de probabilidad asociada menor a 0,05.
Elaboración propia.

Tabla 2. Correlaciones genéticas entre rendimiento de aquenios por planta, aceite, altura de planta, diámetro de capítulo, diámetro de ta-
llo, número de aquenios por capítulo, peso de 100 aquenios y días a floración a partir de la evaluación de 67 familias S0:1 de la población 
Bulk Vert x Bulk AO de girasol evaluada en Pergamino, campaña 2016/17.
Referencias: RAP = rendimiento de aquenios por planta, AC = aceite, ALT = altura de planta, DC = diámetro de capítulo, DT = diámetro 
de tallo, NAC = número de aquenios/capítulo, P100= peso de 100 aquenios, DAF = Días a floración, * = Valor de probabilidad asociada 
menor a 0,05.
Elaboración propia.

tallo, número de aquenios por capítulo, peso de 100 aquenios 
y rendimiento de aquenios por planta. El diámetro de tallo se 
asoció positivamente con número de aquenios por capítulo, 
peso de 100 aquenios y rendimiento de aquenios por planta. 
El número de aquenios por capítulo tuvo correlación positiva 
con altura, peso de 100 aquenios y rendimiento de aquenios 
por planta y correlación negativa con días a floración. Este úl-
timo carácter correlacionó negativamente con rendimiento de 
aquenios por planta, aceite y peso de 100 aquenios.

En la tabla 3 se presenta la respuesta a la selección en la 
población Bulk Vert x Bulk AO en términos absolutos y porcen-

tuales para aceite, diámetro de tallo, diámetro de capítulo, al-
tura de planta, número de aquenios por capítulo, peso de 100 
aquenios y rendimiento de aquenios por planta.

La tabla 4 muestra los efectos directos e indirectos obte-
nidos a partir del análisis de sendero de las variables aceite, 
altura de planta, diámetro del tallo, diámetro de capítulo, nú-
mero de aquenios/capítulo y peso de 100 aquenios (g) sobre 
el rendimiento de aquenios por planta. Los efectos que supe-
ran en valor absoluto al efecto residual son los que influyen 
significativamente sobre el rendimiento (se indican en negrita 
en la tabla 4). El efecto directo del número de aquenios por 

  AC (%) DC (cm) DT (cm) ALT (cm) NAC P100 (g) RAP (g)

Variación dentro de familias 0,35 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00

Variación entre familias 6,26* 1,10* 4,32* 110,80* 19287,70* 0,53* 113,30*

Variación de las repeticiones 0,32* 0,03 4,83* 44,21* 658,90 0,09* 6,15

Error experimental 11,49 3,02 11,36 246,61 63614,90 1,17 1295,00

Valor mínimo 24,81 5,94 8,00 70,00 61,60 1,80 2,80

Valor media 38,00 10,87 17,32 159,50 500,00 4,43 26,96

Valor máximo 54,80 19,28 33,00 205,00 1717,00 9,60 763,00

Desvío estándar 4,26 2,03 4,33 19,63 288,06 1,32 37,59

Coeficiente de variación (%) 11,22 18,69 25,02 12,31 57,61 29,86 139,42

Varianza aditiva 6,26 1,10 4,32 110,80 19287,70 0,53 113,30

Varianza del error experimental 3,83 1,01 3,79 82,20 21204,97 0,39 431,67

Varianza fenotípica 10,09 2,11 8,10 193,00 40492,67 0,91 544,97

Heredabilidad en sentido estricto 0,62 0,52 0,53 0,57 0,48 0,57 0,21

Carácter RAP (g) AC (%) ALT (cm) DC (cm) DT (cm) NAC P100 (g) DAF

RAP (g) 1

AC (%) 0,11 1

ALT (cm) 0,19* 0,14 1

DC (cm) 0,39* -0,07 -0,29* 1

DT (cm) 0,43* 0,01 0,09 0,66* 1

NAC 0,81* 0,17 0,19* 0,41* 0,54* 1

P100 (g) 0,46* 0,14 -0,18 0,49* 0,38* 0,37* 1

DAF -0,29* -0,21* 0,22* -0,15 -0,13 -0,23* -0,24* 1
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Tabla 3. Respuesta a la selección en aceite, diámetro de capítulo, diámetro de tallo, altura de planta, número de aquenios/capítulo, peso 
de 100 aquenios y rendimiento de aquenios por planta en 67 familias de la población Bulk Vert x Bulk AO de girasol evaluada en Perga-
mino, campaña 2016/17.
Referencias: AC = aceite, DC = diámetro de capítulo, DT = diámetro de tallo, ALT = altura de planta, NAC = número de aquenios/capítulo, 
P100= peso de 100 aquenios, RAP= rendimiento de aquenios por planta.
Elaboración propia.

Tabla 4. Análisis de sendero de los efectos directos e indirectos de las variables aceite, altura de planta, diámetro del tallo, diámetro de 
capítulo, número de aquenios/capítulo, peso de 100 aquenios y días a floración sobre el rendimiento de aquenios por planta a partir de 
la evaluación de 67 familias S0:1 de la población Bulk Vert x Bulk AO de girasol evaluada en Pergamino, campaña 2016/17.
Coeficiente de determinación del modelo (R2) = 0,73. Efecto residual= 0,27. Referencias: AC = aceite, ALT = altura de planta, DC = diá-
metro de capítulo, DT = diámetro de tallo, NAC = número de aquenios/capítulo, P100= peso de 100 aquenios, DAF = Días a floración, r = 
correlación genética entre cada variable independiente con la variable dependiente (rendimiento de aquenios por planta).
Elaboración propia.

Tabla 5. Respuestas absolutas a la selección de los caracteres diámetro del tallo, diámetro de capítulo, número de aquenios/capítulo, y 
peso de 100 aquenios en función de los diferentes índices de selección construidos.
Referencias: BLPSI= Base Linear Phenotypic Selection Index, ESIM= Eigen Selection Index Method, RLPSI= Restricted Linear Phenotypic 
Selection Index, DT = diámetro de tallo, NAC = número de aquenios/capítulo, P100= peso de 100 aquenios, DC = diámetro de capítulo.
Elaboración propia.

  AC (%) DC (cm) DT (cm) ALT (cm) NAC P100 (g) RAP (g)

Heredabilidad en sentido estricto 0,62 0,52 0,53 0,57 0,48 0,57 0,21

Desvío fenotípico 4,26 2,03 4,33 19,63 288,06 1,32 37,59

Coeficiente de variación (%) 11,22 18,69 25,02 12,31 57,61 29,86 139,42

Intensidad de selección 2,06 2,06 2,06 2,06 2,06 2,06 2,06

Respuesta absoluta 5,45 23,22 4,76 282,66 1,56 16,1 2,19

Respuesta porcentual 14,34 14,56 27,45 56,53 35,35 59,71 20,11

    Efectos indirectos vía:

Carácter Efecto directo AC (%) ALT (cm) DC (cm) DT (cm) NAC P100 (g) DAF r

AC (%) -0,08 0,03 -0,01 0,00 0,12 0,03 0,03 0,11

ALT (cm) 0,19 -0,01 -0,04 -0,01 0,14 -0,04 -0,03 0,19

DC (cm) 0,13 0,01 -0,05 -0,10 0,29 0,10 0,02 0,39

DT (cm) -0,15 0,00 0,02 0,08 0,39 0,08 0,02 0,43

NAC 0,72 -0,01 0,04 0,05 -0,08 0,08 0,03 0,81

P100 (g) 0,20 -0,01 -0,03 0,06 -0,06 0,26 0,03 0,46

DAF -0,14 0,02 0,04 -0,02 0,02 -0,16 0,05   -0,29

Índice DT (cm) NAC P100 (g) DC (cm) Precisión Heredabilidad 

BLPSI 5,23 145,08 -0,86 1,94 0,59 0,35

ESIM 0,52 -384,77 0,58 0,72 0,90 0,13

RLPSI 0,00 523,85 0,03 0,00 0,90 0,39

capítulo, el efecto indirecto del diámetro de capítulo vía núme-
ro de aquenios y el efecto indirecto del diámetro de tallo vía 
el número de aquenios son los de mayor importancia para el 
rendimiento por planta.

La tabla 5 muestra las respuestas absolutas por selección 
(intensidad de selección de % 5) para cada uno de los carac-

teres que componen los índices. Además, se presenta la pre-
cisión de selección del índice, obtenida como la correlación 
entre el valor de mejora y el índice, y la heredabilidad de cada 
índice. El índice RLPSI es el que presenta la mayor respuesta 
para el carácter número de aquenios por capítulo, una elevada 
correlación con el valor de mejora y la mayor heredabilidad de 
los tres índices obtenidos.
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Por una parte, las condiciones climáticas (temperatura, pre-
cipitaciones y heliofanía) durante el ciclo del experimento fue-
ron similares a las medias de los últimos veinte años, a excep-
ción del mes de diciembre que tuvo precipitaciones mayores a 
la media. Por otra parte, la heliofanía acumulada mensual para 
los meses de febrero y marzo fueron menores a las medias 
pudiendo influir negativamente en la fase de llenado de las fa-
milias de ciclo más largo.

DISCUSIÓN Y CONCLUSIONES

Por una parte, la estimación de heredabilidad del contenido 
de aceite resultó similar a las reportadas por Waseem et al. 
(2004) y González et al. (2008) y la de rendimiento de aquenios 
por planta fue diferente a las de Ortegón y Escobedo (1995). 
Por otra parte, estos últimos autores informaron baja hereda-
bilidad para diámetro de capítulo. Estas diferencias pueden 
deberse al número reducido de genotipos y a que la población 
evaluada por los autores fue de líneas endocriadas. Las he-
redabilidades para peso de 100 aquenios, altura de planta y 
diámetro de capítulo fueron similares a las informadas por 
Goksksoy et al. (2002) y Mishra et al. (2003).

Las asociaciones genotípicas positivas entre peso de 100 
aquenios con número de aquenios por capítulo y entre peso de 
100 aquenios y rendimiento de aquenios por planta se aseme-
jan a lo publicado por otros autores como Baez et al. (1988), 
Chikkadevaiah et al. (2002) y Lakshminarayana et al. (2004).

El contenido de aceite tuvo asociación negativa con días de 
siembra a floración. Baez et al. (1988) también encontraron 
asociaciones negativas entre estas variables. En cambio Fick 
et al. (1974) encontraron correlaciones positivas y ausencia 
de correlación entre esas variables tanto al analizar cultivares 
de polinización abierta como cultivares híbridos. Otros autores 
como Putt (1943) y Ross (1939) no encontraron asociaciones 
entre ambos caracteres.

A diferencia de Cecconi et al. (1987) y Hladni et al. (2004) que 
obtuvieron asociaciones genéticas positivas entre la altura de 
planta y el diámetro de capítulo, la correlación entre estos ca-
racteres para la población estudiada fue negativa. Podría de-
berse a una competencia por fotosintatos entre la elongación 
de entrenudos y el crecimiento del capítulo (Aguirrezabal et al., 
1996). Desde el punto de vista de la selección, esta relación ne-
gativa resultaría favorable para lograr un ideotipo de planta de 
menor altura para evitar el vuelco y quebrado de tallo y un mayor 
diámetro de capítulo por su relación positiva con el rendimiento.

Las diferencias encontradas en las correlaciones genotípicas 
entre caracteres con otros autores pueden deberse a que la es-
timación de estas está fuertemente influenciada por las frecuen-
cias génicas de cada población, existiendo además errores de 
muestreo que disminuirían su precisión. Asimismo, como una de 
las causas de las correlaciones genotípicas entre caracteres es el 
ligamiento, es probable que entre poblaciones se presenten corre-
laciones diferentes dependiendo del tipo de población, los ciclos 
de recombinación y el desequilibrio de ligamiento. Esto resalta la 
importancia de realizar una caracterización de cada población en 
particular que se pretende utilizar para la derivación de líneas.

El análisis de coeficientes de sendero permitió descompo-
ner las correlaciones genéticas entre las variables estudiadas, 
mostrando que el efecto directo del número de aquenios por 
capítulo y los efectos indirectos del diámetro del capítulo y del 
diámetro de tallo por medio del número de aquenios fueron 
positivos y significativos sobre el rendimiento de aquenios por 

planta. Estos resultados fueron acordes a los obtenidos por 
Hladni et al. (2008), quienes identificaron efectos directos po-
sitivos del número de aquenios por capítulo y efectos indirec-
tos del diámetro de tallo y del diámetro de capítulo vía el nú-
mero de aquenios por capítulo. También obtuvieron un efecto 
directo negativo no significativo del contenido de aceite sobre 
el rendimiento. La altura de planta y el peso de 100 aquenios 
evidenciaron efectos directos positivos, pero no significativos 
sobre el rendimiento, similares conclusiones obtuvieron Yasin 
y Singh (2010) con respecto a la influencia de la altura de plan-
ta y Kaya et al. (2009) con el peso de 100 aquenios sobre el 
rendimiento. El efecto directo negativo de los días a floración 
sobre el rendimiento obtenido fue similar a lo informado por 
Farhatullah et al. (1996). En cambio, Riaz et al. (2019) registra-
ron efectos directos negativos de la altura de planta y efectos 
directos significativamente positivos del diámetro de capítulo 
sobre el rendimiento de aquenios. Estos autores también obtu-
vieron efecto directo negativo no significativo del contenido de 
aceite sobre el rendimiento, permitiendo mejorar simultánea-
mente por ambos caracteres sin que la mejora en uno implique 
una disminución en la performance del otro.

Las diferencias obtenidas en cada caso con otros autores 
deben ser tenidas en cuenta considerando que los resultados 
obtenidos en este trabajo se atañen a la población particular y 
al ambiente específico donde se realizó el experimento.

Los índices de selección evaluados mostraron ganancias ge-
néticas esperadas diferentes para los caracteres que mayor 
efecto tienen sobre el rendimiento. Si bien al momento de tomar 
la decisión sobre cuál índice es conveniente usar se debe tener 
en cuenta en primera instancia la precisión de selección (corre-
lación entre el índice y el valor de mejora), autores como Cerón 
Rojas et al. (2008) y Smith et al. (1981) resaltan la importancia 
de tener en cuenta la ganancia genética esperada por selección 
que se obtiene con cada índice y considerar si se ajustan a los 
objetivos del programa de mejoramiento. En el caso del índice 
ESIM la precisión de selección fue máxima, pero la ganancia 
genética esperada del carácter número de aquenios por capí-
tulo resultó negativa, en cambio el índice BLPSI registró menor 
precisión de selección, pero una mayor ganancia genética para 
el número de aquenios por capítulo. El índice restringido RLP-
SI obtuvo una máxima precisión de selección, fue el de mayor 
ganancia genética esperada para el número de aquenios por 
capítulo y el de mayor heredabilidad. Los resultados obtenidos 
indican que para la población estudiada el índice RLPSI es la 
mejor alternativa entre los índices evaluados.

De acuerdo a los análisis realizados en el presente trabajo, 
el empleo de estrategias de selección sobre la población Bulk 
Vert x Bulk AO de INTA Pergamino permitirá lograr avances en 
el mejoramiento de caracteres relacionados con rendimiento 
de aquenios y el contenido de aceite. A partir del análisis de 
coeficientes de sendero se desprende que el carácter número 
de aquenios por capítulo debe ser considerado como criterio 
de selección para la obtención de genotipos con mayor ren-
dimiento. La utilización de índices de selección es una herra-
mienta de utilidad para el mejoramiento de esta población, 
pudiendo ser implementados en estrategias de selección re-
currente permitiendo obtener respuestas mayores a las espe-
radas por selección de caracteres individuales.
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