TAMARO DE FAMILIAS DE MEDIOS HERMANOS EN LA ESTIMACION DE VARIANZAS GENETICAS Y
EN LA SELECCION EN MAIZ

Fidel M&rquez Sanchez?*

El objetivo primordial de la Genotecnia es llevar a cabo la se
leccibén para caracteres de importancia econémica en su mayoria de-
terminados por muchos genes (poligénicos) y Altamente influenciados
por el medio ambiente. Al hacer la particidn de la varianza gené&ti
ca, la porcidn aditiva es la que importa al mejorador y se llama he
redabilidad (o indice de herencia) a la proporcidén de la varianza
aditiva de la varianza fenotipica, o dicho en otra forma, a la frac
cibén de la variacidn fenotipica que es heredable.

De acuerdo con la fdérmula de la respuesta a la seleccidn indi-

vidual,

en donde

intensidad de seleccidn

h2 = heredabilidad, ¥y
o, = desviacibén estédndar fenotipica,
dicha respuesta es funcidn de la heredabilidad. Este parédmetro, en

contraste a 1 que se puede determinar conociendo simplemente la pro

porcidén de individuos seleccionados y a 0_, que se puede estimar di-

f
rectamente, si no existe alguna referencia al carécter en cuestién

dentro de la literatura, deberid estimarse mediante disefios genéti-
cos. EIl mé&s usual dentro de &stos es el llamado Disefio I de Caroli
na del Norte (1).
Todos sabemos que el fenotipo expresado como:
F,., =U + .+ . 1 .
gl eJ (ge)lJ

1]
en donde

F = valor fenotipico del genotipo i en el ambiente Js
U = media general de la poblacidn,

g, = efecto genotipico i,

ej = efecto ambiental j,
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(ge)i, = efecto de interaccidn genotipo-ambiental,

no es un dato de mucha confianza para ser usado en un esquema de
seleccibén. Si bien al usar directamente los datos fenotipicos, o
lo que es lo mismo al hacer pruebas de comportamiento o pruebas fe
notipicas, se tienen varias ventajas como una mayor rapidez en los
ciclos de seleccidn e intensidades de seleccidn més grandes, lo
cierto es que el verdadero valor genotipico de los individuos pue-
de medirse solamente a través de los genes que transmite, es decir,
a través de su valor reproductivo o aditivo. Por otra parte, en
casos en donde no es posible medir en los machos el carécter dei
caso (como produccién de leche en el ganado vacuno, por ejemplo)
es indispensable estimar su potencial genético en los individuos
hembra de su progenie.

El Disefio I consiste en cruzar cada uno de una serie de
machos con diferentes hembras, los datos para los anidlisis se ob-
tienen del comportamiento de las progenies de dichas hembras (1).
Cuando este esquema se usa con finalidades de seleccidn, los machos
cuyas progenies (familias de medios hermanos) obtengan la media més
alta para el cardcter de interés, serdn los que se usaréin para el
mejoramiento de una poblacidn haciendo un sintético con su semilla
remanente.

Cuando, por otra parte, el disefio se utiliza para la es-
timacién de pardmetros genéticos, necesidad que surgiria en las
Primeras etapas de un programa de mejoramiento, entonces el proble
ma es de tamafilo de muestra, es decir, cuidntos machos, cudntas hem-~
bras por macho, y cudntos individuos por progenie, deberén usarse
para tener confianza en las estimaciones. Desde luego que una ma-
nera facil, pero escapista, de contestar a €sto es decir que tan-
tos como sea posible; pero en la realidad dadas las condiciones de
tiempo, facilidades, etc, es necesario definir nilimeros, que de acuer
do a lo anteriormente citado, nos produzcan estimas de precisidn
satisfactoria. Antes de pasar a la revisidén del tamafio de fami-
lias de medios hermanos es conveniente echar un vistazo a la forma
general del an&lisis de varianza para m machos, que se cruzan cada

uno con h hembras, obteniéndose n individuos por progenie.
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ADV para una prueba de progenie

Fuente G.L. C.M. C.M.E.
Machos m-1 M1 Oi + n02 + nhc
H M
Hembras / machos m(h-1) M 02 + n 2
2 e a
Error mh(n-1) M 02
3 e
Total mhn-1

Bajo estas condiciones el modelo genético es:

Gljk =U+ Mi * Hij * Ple
en donde:
i =1,2, smy J = 1,2,...,h; ¥ k = 1,2,. .
Y
G..., = el valor genotipico del individuo k perteneciente a
1)k la progenie obtenida de aparear la hembra Jd con el
macho i,
U = la media general,
Mi = efecto del macho 1i,
Hij = efecto de la hembra j apareada al macho i, ¥y
Pijk = efecto de desviacidén del individuo k proveniente

del apareamiento 1ij.

De acuerdo con este modelo las covarianzas entre medios herma
nos, COV(MH), y entre hermanos, COV(HC), que son iguales respectiva
mente con 1/4 ¢2 y con 1/2 o2 + 1/4 02, se pueden estimar a partir

A A
de las siguientes relaciones:

COV(Gijk’Gij'k')

E [(Mi + Hij + Pijk).(Mi + Hij' + Pij,k,)]

cov(MH)

I

2
E (Mi)

= o; ()
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COV(HC)

G.
cov(cijk, i3k

=E (M. + H.. + P,. ) (M. + H.,, +
i J 1 1

jk
=E (M2) + E (H?.,)
1 1]

(2)

g + O

2 2
M H
bajo el supuesto de gue los diferentes efectos no estédn correlacio-
nados.

Relacionando las Ecuaciones 1 y 2, con las componentes genéti

cas de varianza dadas arriba se obtienen estimas de 0; y de © co-

2
D’
mo sigue:

2 _ 2

Oy = 1/4 Opo de donde
2 _ ~2

GA L T

por otra parte, de la Ecuacidbn 2,

02 = covV(HC) - 02 = 1/2 o2 + 1ﬂ4oé - 1/h 03

H M A
=1 2 + 1/h o2
/h oy / oy
2 2
= +
Oy 1/h 05> de donde
A2 A2 A2
oy = h(oH - OM)
Las estimas de 0; y de 0&, se obtienen del anélisis de varian
za, como sigue:
so My M, ne My - Mg
M nh y H ™ n

Robertson (2), bajo condiciones de facilidades limitadas para
la medicidn de un nimero fijo de individuos, considerd el problema
como uno de clasificacidn jerirquica para determinar los tamafios
mids eficientes de los grupos para la estimacidn de correlaciones
intra-grupo.

Cuando considera que hay solo m familias de medios hermanos
conteniendo cada uno h de éstos, es decir, hay un solo individuo

por progenie (n = 1), entonces el nlmero total de individuos por me
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dir serd una cantidad constante, N = mh. Si t es el valor del coe
ficiente de correlacidn intraclase1, la varianza de t, V(t), es un
minimo cuando ht=1; por lo tanto el nGmero de hembras necesario es
igual al reciproco del coeficiente de correlacidén intra-clase,
h=1/t; por ejemplo, para un cardcter con heredabilidad igual a 20%,
t es igual a 0.05, por lo tanto el nlimero de hembras por macho se-
r4d igual con 20.

Al considerar Robertson (2) varios individuos por progenie,
entonces existen coceficientes de correlacidn intra-clase tanto para

machos t .
> -1, como para hembras, 32. Sin embargo, en este caso no es

posible disefiar una estructura éptima para V(t1) y V(te); por 1lo
tanto se siguid la solucidn para el caso en gque ambos coeficientes
tengan la misma varianza. BRajo estas circunstancias dicho autor
encontré que si se sugiere un dptimo de h entre 4 y 10, entonces

1

n = .. L (3)
tv h + 1

1o que resulta en un tamafio Sptimo familial de entre 2/t y 3/t.

Ejemplo. Midrquez (3). Se cruzaron 6L plantas macho cada una
con 10 plantas hembra y se registré el promedio de 10 individuos
por progenie; es decir, para este caso n=10, fué fijo. Los andli-
sis de varianza se hicieron combinando L4 tamafios de muestra para
machos, 8, 16, 32 y L8, con 5 tamafios de muestra para hembras por
macho, 2, 4,6, 8 y 10, para el cardcter rendimiento de grano unita
rio. Para cada combinacién se obtuvieron estimas para la varianza
aditiva y dominante y sus errores estandar, asi como la heredabili

dad. El valor estimado de t1 fué de 0.05 y el de t, de 0.10, es

decir, la estima de la heredabilidad fué de 20%. Esias estimas se

lograron para el tamafio mids grande tanto para machos como para hem
bras. Al graficar los errores estdndar de ambas varianzas genéti-
cas sobre el nlmero de hembras por macho hubo un descenso muy mar-
cado en sus tamafios al cambiar de 2 a 4 hembras para los L tamafios

de muestra para machos, particularmente para el caso de 8 machos

(Figuras 1 y 2); en estas graficas puede verse, que para este ca-

El valor de t es la componente de la varianza entre machos dividida por la va
rianza fenotipica, es decir 0&/02.
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FIG. |.- Errores estandar para la componente de varianza
aditiva para numeros variables de machos y de
hembras por macho.
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FIG. 2.- Errores estdndar para la componente de varianza
dominante para nimeros voriables de machos y de
hembras por macho.
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rdcter no hay diferencia entre usar 16 a U8 machos,y particularmen-
te no existe précticamente, al usar entre 32 y u8. Cuando se grafi
¢é la varianza de t1 y de t2 contra nlimeros variables de hembra por
macho, se encontrd gque ambas tenian el mismo valor cuando el nlmero
de hembras era igual con 8 (Figura 3). Si comparamos estos resulta
dos con las deducciones hechas por Robertson (2), éste concluyd gue
el nimero 6ptimo de hembras por macho para valores iguales de los

errores esténdar de t, y t. se encontraria entre 4 y 10, y en el

1 2
presente trabajo se encontrd en 8. Por otra parte usando este nime
ro en la Ecuacidén 3, puede verse que n tendréd entonces un valor
que para caracteres con heredabilidades de alrededor del 20% 1la prue
ba de progenie puede usarse con 16 a 32 machos, b a 8 hembras por
macho y 7 a 10 individuos en cada progenie, si la prueba es para es
timar pardmetros genéticos. Esto sin embargo no es préidctico sobre
todo en especies mayores como en bovinos, caso en el cual no es po-
sible dentro de los 1limites de tiempo précticos tener progenies de
tal magnitud, y, por lo tanto, lo mis comiin es que solo se cuente
con datos de uno o dos individuos por progenie. En este caso, de
acuerdo con lo visto cuando n = 1 y para la misma heredabilidad se
necesitarfian 20 hembras por macho, es decir se compensa el menor nil
mero de crias por apareamiento con un nfilmero mayor de hembras por
cada macho.

La discusidn anterior ha sido alrededor de tamafios de muestra
para la estimacién de par&metros genéticos. La situacidn es algo
diferente cuando la prueba de progenie se utiliza con fines de se-
leccidén. Robertson (U4), para esta situacidn, ataca el problema pa-
ra el casc de un individuo por progenie, es decir, cuando el total
de individuos por medir es N = mh, considerando una presidn de se-
lececidn p = s/m, en donde s es el nimero de machos seleccionados,

Yy un cociente de prueba K = N/s, o sea el nimero de individuos que
se miden por cada macho seleccionado. Este autor determind empiri-
camente tanto el valor 6ptimo de la presidn de seleccidn como la ga
nancia genética mdxima. Para encontrar la primera se grafica &sta

en contra de la expresidn
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FI1G. 3.- Varianzas de los coeficientes de correlacion intra-ctase
para machos t,, y para hembras por macho t2.
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(ver Figura L), y una vez encontrada p, se determina h, recordando

que N = mh, como sigue:

N N _
no= N/mo= —Tse = e PK

Ilustremos esta condicidn usando un tamafio total de los iIndivi

duos medidos, N, igual a 450, gque es aproximadamente el mismo que
se usarfa si se contara con 16 machos, L hembras por macho y 7 indi
. . P . . .

viduos por progenie, o sean los limites inferiores sugeridos para
un carédcter con heredabilidad del 20% en la estimacidn de parame-
tros genéticos.

Si usamos un cociente de prueba, K, de 50, y la misma heredabi
lidad, el valor dptimo de p es de alrededor de 0.20; obtendremos

asi, para el caso de hembras pcr macho

h

i

0.20 x 50 = 10,

¥ para machos

t

m

450/10 = ks,

recordando que estamos considerando un sdlo individuo por progenie.
En este caso, s, el nGmero de individuos seleccionados es igual con
9, por lo tanto el significado de K es que se miden 50 individuos
por cada uno de los 9 machos seleccionados.

Este valor de h = 10, es la mitad del obtenido para el caso de
la prueba de progenie cuando se usa é&sta para estimar parimetros,
Robertson (3), que como recordaremos, para la misma heredabilidad
fué de 20 hembras por macho. El autor, a este respecto, sefiala que
cuando gueremos maximizar la ganancia genética el tamafio familial
depende en su mayor parte del tamafio total de la poblaciédn y en me-
nor grado de la heredabilidad. Por otra parte, cuando se desea ob-
tener méxima informacidn (estimacidn de los parédmetros) el tamafio
dptimo familial es independiente del tamafio total de la poblaciédn
{al menos que ésta sea pequeﬁa) pero inversamente proporcional a la

heredabilidad.
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