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VARIANZA GENETICA ADITIVA EN CRUZAS MASIVAS, INDIVIDUOS
Y FAMILIAS MASIVAS F; EN AUTOGAMAS

ADDITIVE GENETICS VARIANCE OF BULK CROSSES, INDIVIDUALS AND
F; BULK FAMILIES OF AUTOGAMOUS

Fidel Mérquez Sénchez' y José D. Molina Gal4n®

RESUMEN

En el método tradicional de mejoramiento genético
de pedigri en plantas autégamas, se tienen algunos
problemas al seleccionar visualmente plantas indivi-
duales de la generacién F, hasta las generaciones F
o F,. En generaciones més avanzadas se derivan li-
neas homocigéticas, las cuales se evalian en experi-
mentos de campo. Para hacer la seleccién individual,
la siembra se hace espaciadamente a densidades mu-
cho mis bajas que las recomendadas comercialmente.
Por otra parte, la eleccién de los progenitores se hace
con base en la claridad que el genotecnista tenga so-
bre los objetivos buscados y en su experiencia y habi-
lidad en evaluar los caracteres involucrados; general-
mente no se basa en evaluaciones cuantitativas de las
cruzas entre los progenitores probables. Al respecto
se han propuesto a la aptitud combinatoria general de
los progenitores y al comportamiento per se de sus
cruzas masivas. En este iltimo enfoque se hace nece-
sario conocer la cantidad de varianza genética aditiva
que se va generando a lo largo de las generaciones
autofecundadas entre las cruzas masivas a objeto de
apreciar las posibilidades de éxito de la seleccién de
las superiores. El propésito de este estudio es calcular
dicha varianza y compararla con la varianza aditiva
entre plantas para la seleccién individual dentro de
cruzas masivas, y con la varianza aditiva entre fami-
lias en la seleccién de familias masivas F,. Los
resultados tedricos indican que a excepcién del caso
en que la proporcién de lineas progenitoras con loci
dominantes es muy baja, la seleccién previa de cruzas
masivas es superior a la seleccién individual dentro
de cruzas masivas, mientras que aquélla es siempre
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superior a la selecci6n de familias masivas F,. Se
propone, por lo tanto, iniciar el proceso con la
seleccién de cruzas masivas y, dentro de las superio-
res, hacer seleccién de familias masivas F,.
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SUMMARY

In the traditional pedigree method of selection in
autogamous plants, problems arise in visually select-
ing individual plants from the F, generation to the F¢
or F, generations. In more advanced generations
homozygous lines are derived and evaluated in yield
trials. In order to make the individual selection,
space-planting is made at population densities much
lower than the commercial ones. On the other hand,
choice of parental lines is usually based on the
experience and ability of the breeder to identify the
objectives of the genetic improvement and to evaluate
the involved traits; quantitative evaluations of the
crosses among the parental lines are not usually
made. In this respect, general combining ability of
the parental lines and the peformance of their bulk
crosses have been suggested as a means of evaluating
the progenitors. In the latest it is necessary to know
the amount of additive genetic variance that is
generated through the selfed generations of the bulk
crosses, in order to appreciate the possibilities of
success in selecting the best bulk crosses. It is the
purpose of this theoretical research to calculate the
additive genetic variance among bulk crosses and to
compare it with the additive genetic variance among
individual plants within bulk crosses as well as
among F,-derived lines (F, bulk families). Results
indicate that with the exception of the case when the
parental lines with dominant loci are present in very
low proportions, previous selection among bulk
crosses is better than selection among individual
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plants within bulk crosses, and it is always higher
than selection among F, derived lines within bulk
crosses. Therefore, it is recommended to initiate the
process with selection among bulk crosses and then
to make selection among F,-derived lines within the
best bulk crosses. s

ADDITIONAL INDEX WORDS

Bulk cross; additive genetic variance; individual
selection; F,-derived lines selection.

INTRODUCCION

La mayor proporcién del mejoramiento
genético en plantas autégamas se hace con el
método de pedigri. En éste, se practica se-
leccion individual en la poblacién F, y den-
tro de familias de la generacién F, en ade-
lante hasta las generaciones homocigéticas
Fg las cuales se siembra y cosecha masiva-
mente. Esto ltimo permite que las lineas
sean evaluadas en parcelas experimentales
en ensayos de rendimiento. Para hacer la
seleccién individual en las generaciones
mencionadas, la siembra tiene que hacerse
espaciadamente, en densidades mucho meno-
res que las usuales en siembras comerciales.
A fin de que haya mayor concordancia entre
las densidades de siembra usadas en el mejo-
ramiento genético (generaciones F, a F, o
F;) se han buscado alternativas como las
siembras de cruzas masivas en generaciones
posteriores a la F,.

Por otra parte, la eleccién de progenitores,
basada generalmente en la experiencia del
genotecnista, depende asi del criterio que
éste aplique para los diferentes caracteres
para los cuales se esté llevando a cabo la
seleccién. Reviste, por lo tanto, cierto grado
de subjetividad. Se tiene que considerar,
ademis, la capacidad de combinacién entre
los progenitores en cuya progenie se espera
encontrar segregantes deseables, y que cuan-
titativamente se relaciona con su aptitud
combinatoria general (ACG) y su aptitud
combinatoria especifica (ACE).
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Por lo tanto, como se menciona anterior-
mente, el uso de cruzas masivas entre pre-
suntos progenitores, las cuales permiten, por
un lado sembrar a densidades de poblacién
normales y, por otro, cuantificar su aptitud
combinatoria, puede ayudar en algiin grado
a resolver los problemas que puedan susci-
tarse siguiendo las técnicas acostumbradas
en el método de pedigri.

De acuerdo con Mérquez (1988) una cru-
za masiva es la mezcla de genotipos deriva-
dos de una cruza a partir de la generacién F,
sembrada y cosechada masivamente de ahi
en adelante. Su uso es en dos formas. Pri-
mero, para hacer seleccion entre una serie
de ellas, derivadas de los cruzamientos entre
probables progenitores, y asf conservar una
0 pocas cruzas masivas para hacer el mejo-
ramiento dentro de cada una de éstas; y se-
gunda, avanzar masivamente las cruzas se-
leccionadas hasta la generacién homocigética
en la cual se derivardn lineas. Esto ltimo,
si las cruzas masivas se han evaluado en la
F,, puede cambiarse si se prefiere usar el
pedigri a partir de la F,. Una tercera opci6n,
una vez que se ha hecho la seleccién de las
cruzas masivas, es derivar familias F, y
avanzar masivamente a cada una de ellas
haciendo seleccién en cada generacién poste-
rior o bien defiriéndola hasta una generacién
previa a la homocigética. Puede verse que la
seleccion de familias masivas F,(SFMF,) es
una forma intermedia entre el pedigri tradi-
cional y el avance masivo en las cruzas ma-
sivas (CM).

Ante estos métodos de seleccién con sus
ventajas y desventajas, es conveniente inves-
tigar su eficiencia en términos relativos en
cuanto a la proporcién de varianza genética
aditiva que se aprovecha en ellos. Es el pro-
pésito de esta investigaciéon calcular la va-
rianza genética aditiva entre cruzas masivas
y compararla con la varianza genética aditi-
va en la seleccién individual (SI) y en la
seleccién de familias masivas F; (SFMF;).
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REVISION DE LITERATURA

Hern4ndez (1977), con una simulacién ge-
notécnica, muestra que de lineas seleccio-
nadas por su ACG se obtienen frecuencias
més altas de lineas homocigéticas sobresa-
lientes, en ausencia de epistasis.

Smith y Lambert (1968) hicieron las cru-
zas posibles entre seis variedades de cebada,
y compararon el comportamiento promedio
de las cruzas masivas hasta la Fg con sus
valores de ACG. Encontraron que las cruzas
de rendimiento més alto fueron, con muy
pocas excepciones, las que contribuyeron a
generar lineas superiores.

Mirquez (1988) dice que en la seleccién
de cruzas masivas (CM), un aspecto critico
es la presencia de competencia intra pobla-
cional (dentro de cada CM), lo cual puede
eliminar genotipos que potencialmente serian
superiores en cuanto a-su rendimiento, pero
de poca capacidad competitiva. Similarmen-
te, otro factor que tendria el mismo efecto
seria la seleccion natural a través de las
generaciones de avance en forma masiva.
Para evitar lo primero se sugiere sembrar
las CM en condiciones que no se propicie la
competencia, como lo es la baja densidad de
siembra.

Frey (1954) propuso el método de selec-
cién de familias masivas F; (llamado por él
F,-derived lines). En éste cada familia F, se
avanza masivamente hasta la generacién en
que se ha alcanzado homocigosis. Durante el
transcurso puede practicarse seleccion gra-
dual, o bien posponer la seleccién hasta la
generacién homocigética.

Como se puede apreciar, CM y FMF; son
métodos esencialmente iguales, difiriendo en
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su unidad de seleccién: la CM en el primero
y la familia masiva en el segundo.

Otro aspecto del mejoramiento genético
en autégamas es el relacionado con la esti-
macién de varianzas genéticas y de efectos
de ACG y ACE. En este caso, si las lineas
en estudio no provienen de una sola cruza,
la estimacién de las varianzas genéticas no
puede referirse a ninguna poblaci6n; sin
embargo, en los estudios sobre el particular
hechos con el disefio dialélico, lo que se
busca realmente es la estimacién de la ACG
y de la ACE, las cuales pueden orientar en
la eleccién de progenitores como se ha men-
cionado ya (Herndndez, 1977). De cualquier

‘manera, en este caso se tiene el problema de

la poca disponibilidad de semilla en la ge-
neracién F,, dado que los cruzamientos en-
tre las lineas se hacen manualmente, lo que
no permite establecer experimentos en las
densidades de siembra y nimero de ambien-
tes recomendados. A fin de obviar este
problema, Molina (1992) ha calculado las
varianzas genéticas en las generaciones de
las cruzas masivas, para después, con base
en aquéllas, calcular la, que corresponderian
a las varianzas de la generacién F,. Sin
embargo, esto sélo es posible cuando el nd-
mero de lineas homocigéticas dominantes es
igual al de las lineas homocigéticas recesi-
vas, con la inapropiada inferencia a una
poblacién bésica inexistente (salvo el caso
en que las lineas provengan de un cruza-
miento, en donde los mimeros esperados de
lineas homocigéticas dominantes y recesivas,
si son iguales).

Molina (1992) parte del apareamiento
aleatorio entre N lineas homocigéticas, P de
las cuales son dominantes con frecuencia de
p= P/N) y Q son recesivas con frecuencia
de q= Q/N). El apareamiento es como
sigue:
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AA aa

P q
AA AA Aa
P p’ Pq
aa Aa aa
q Pq q

En la F, se tiene: como familias de
hermanos completos (HC) a cada una de las
cuatro celdas del cuadro de apareamiento, y
como familias de medios hermanos (MH) al
conjunto formado por las dos hileras o las
dos columnas. El autor obtiene las familias
autofecundas de HC y de MH al cabo de las
generaciones, con lo cual (con el supuesto
de que p = q = 1/2) es posible calcular las
varianzas de las familias F, con las de
cualquier otra generacion.

A partir del cuadro de apareamiento alea-
torio, para las generaciones F, y posteriores,
Molina (1992) encuentra los siguientes valo-
res de la varianza genotipica entre familias
autofecundadas de HC:

n Varianza genotipica

1 2pqu® + 4pq(g-p)uh + 2pq(p* + g*)h?
2 2pqu? + 2pq(g-p)uh + 1/2pq(p* + q,)h?
3 2pqu? + pq(q-p)uh + 1/8pq(p* + Ph?
etc. etc.

en donde u es el valor genotipico codificado
del homocigote dominante y h del heteroci-
gote (h = au, siendo "a" el grado de domi-
nancia).

Para familias autofecundadas de MH, los
valores de la varianza genotipica a través de
las generaciones de autofecundacién segiin
Molina (1992) son: ‘
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n Varianzas genotipicas

1 pqu’ + 2pq(g-p)uh + pq(g-p)’h’

2 pqu’ + pq(g-p)uh + 1/4 pg(g-p)*h?
3  pqu? + 1/2(g-p)uh + 1/16 pq(q-p)*h?
etc. etc.

MATERIALES Y METODOS

De las varianzas genotipicas encontradas
por Molina (1992) se buscarin las expresio-
nes generalizadas (para cualquier generacién
n), que comprendan a la variacién genética
aditiva y a la variacién genética dominante
entre CM. Por otra parte, como lo que inte-
resa en la seleccion es la varianza genética
aditiva, la que se encuentre (dentro de CM),
se comparard con la que exista dentro de
CM, en dos formas: entre individuos, la que
se aprovecharia en la seleccién individual
(SI), y entre familias masivas F;, la que se
aprovecharia en la seleccion de familias ma-
sivas F, (SFMF,). Finalmente se verd c6mo
cambia la varianza genética aditiva entre
CM de acuerdo con las proporciones de li-
neas progenitoras homocigéticas dominantes
y recesivas.

RESULTADOS

Por induccién de las expresiones al-
gebraicas de las varianzas genotipicas en las
familias autofecundadas de HC y de MH
presentadas anteriormente, se puede esta-
blecer lo siguiente para la generaci6n n.

Varianza genotipica entre familias auto-
fecundadas de HC.

ohca = 2pqu? + 4pq(1/2)™! (q - p)uh +
2pq(1/4 ol (p2 + q2 )h?

= 2pq[u® + 2(1/2)* (q - p)uh +
/4™ @* + )b’
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= 2pqlu? + 2(1/2)*' (q - pyuh +
(1/2)2("'1) Q- p)zh2 + (1/4)~!
@ + QO - (1127 (q - pyI¥]

= 2pqu + (1/2)*! (q - phP® +
2pq[(1/4)™! (p* + q®)h? - (1/4)*!
(q-py’h’]

= 2pqlu + (1/2)*' (q - phP +
[2pq(1/2)*! h]?

= 2pqlu + (1-F,,)(q - phP® +

[2pq(1-F,)h] ()

En la Ec. 1 el primer término es la va-
rianza genética aditiva en la generacién n
(0%’,), siendo la cantidad entre corchetes el
efecto medio de substitucién de un gen en la
generacién n (q;); el segundo término es la
varianza genética dominante en la gene-
racién n (o3 ,); es decir,

oi*n =2pqlu + 1-F,)@-ph’ ()
y
o8* n = [2pq(1 - F,)h]2 3

y

O’é*'n= oﬁ*'n + 0%*.“,

siendo ¢3* , 1a varianza genética total en la
generacién n de autofecundacién. En las
Ecs. 2 y 3 puede apreciarse que cuando F =
1, toda la varianza genética es aditiva. Dado
que la varianza entre las familias de HC
autofecundadas es la varianza entre CM se
puede decir que ésta contiene toda la va-
rianza genética.

Para la varianza genotipica con familias
autofecundadas de MH se tiene:

ofan = Pqu® + 2(1/2)*'pq(q - p)uh +
(1/4)** pq(q -p) *n?

= pq[u? + 2(1/2)*'(q - p)uh +
(1/2)%~(q - py*h?]
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= (1/2) 2pq[u + (1/2)*!(q - p)hP
= (1/2) 2pq[u + (1 - F,,)(q - p)hP
= (1/2) a3* .

Ahora, para la variacién genética dentro
de CM se puede partir de la expresién dada
por Mirquez (1988), de acuerdo con la ley
de equilibrio de Wright, en donde se derivan
lineas endogdmicas de una poblacién bajo
apareamiento aleatorio. A nivel individual,
se tiene

o2, = 11 + E){u +[( - s)(1 - )/ +
F)lh}? )]

en donde t es la generacién endogimica (en
nuestro caso, autofecundada). La cantidad
entre llaves es el efecto medio de substitu-
cién de un gen y r y s son la frecuencia de
Ay a, respectivamente.

La Ec. 4, cuando t = 0, corresponde a la
generacién bajo apareamiento aleatorio con
arreglo * AA + 2rs Aa + s? aa. Para adap-
tar la Ec. 4 al problema que nos ocupa en el
cual la generacién F,; es la del cruzamiento
entre las lineas homocigéticas (con n = 1),
y la generacion F, es en la que hay segrega-
cién (conn = 2, yr = s = 1/2) con arre-
glo 1/4 AA + 1/2 Aa + 1/4 aa, entonces en
la Ec. 4 la generacién t est atrasada en dos
generaciones con respecto a la generacién n,
o sea t = n-2; de esta suerte, para la varia-
cién genética aditiva a nivel individual la
Ec. 4 quedaré

0% = 201/2)(1/2)(1 + F){u + [(1/2 -
" 12)1 - F,)/(1 + F )l

= (1/2)(1 + F)u? (&)

EnlaEc. 5, (1/2)(1 + F,,) = F,,; por lo
tanto, la varianza genética aditiva a nivel
individual es.

—_ 2
Gi'n =g,

©
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tal y como aparece en Hanson y Weber
(1961) y en Mérquez (1988). Estos autores
encuentran que la varianza aditiva (o2)esu?;
es decir, encuentran que o3, = F,, 3.
Para la comparacién pertinente con la va-
rianza genética aditiva entre CM se debe to-
mar en cuenta a la varianza genética aditiva
a nivel individual dentro de todas las cruzas
masivas; sin embargo, hay dos situaciones
en que ésta es cero, en las familias (AA) y
(aa) con frecuencias respectivas p? y ¢*. Por
lo tanto la Ec. 6 debe ponerse como

™)

Las familias masivas F, se derivan, cada
una, de una planta F, por lo tanto la estruc-
tura genotipica de la poblacién total es si-
milar a la de CM, s6lo que dentro de las
CM. De esta manera la férmula de la va-
rianza genética dentro de cruzas masivas,

. entre FMF,;, seria similar a la de la Ec. 2,
s6lo que usando el subindice n+1 en lugar
de n; sin embargo, considerando que en ca-
da cruza masiva se tiener = s = 1/2, y que
s6lo hay 2pq CM con variacién interna, en-
tonces la férmula que da la varianza gené-
tica aditiva conjunta entre FMF,; es

oﬁ,n = 2qun-lu2

0% a1 = 2pq(1/2)u? ®3)
la cual se mantiene constante a través de las
generaciones tal y como lo muestra Mirquez

(1987).

La comparaci6n entre las varianzas gené-
ticas aditivas entre CM y entre individuos
dentro de CM es (Ezs 2y7

02“, _ 2quﬂllz
A" 2pq[u + (1 - F,,)(q - phF
F n-1

[l +@-Fyy)@Q-paP
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endonde "a" es el grado de dominancia
(h = au). En este cociente, para los valores
extremos del coeficiente de endogamia, cero
y uno, se tienen resultados de cero y uno
también. Sin embargo, hay que tomar en
cuenta a las frecuencias de las lineas
homocigéticas paternales p y q. Si éstas son
iguales entre si o}, es superior a o3,
llegando a ser iguales en la generacién infi-
nito; o lo que es lo mismo, la varianza gené-
tica aditiva entre CM siempre es superior a
la varianza genética aditiva dentro de CM,
para fines précticos por lo menos. Lo mismo
sucede si q es mayor que p. Cuando q es
menor que p, sélo cuando q es muy baja (en
el orden de 0.1 y 0.2), la varianza genética
aditiva dentro de CM es mayor que la va-
rianza genética aditiva entre CM, o}, es
mayor que o3*,, reduciéndose tal superio-
ridad conforme avanza la autofecundacién
hasta llegar a ser iguales.

La comparacién de la varianza genética
aditiva entre CM con su contraparte, dentro
de CM, pero ahora familias masivas F, den-
tro de CM es (Ecs. 2 y 8)

o 2pq(1/2)u?

0% 2pq[1 + (1 - F,,)(q - p)aJw?
1
2[1 + (1 - F)(@q - pal

En este caso, para cualquier valor de p, la
varianza genética aditiva entre CM, o3’,,
siempre es mayor que la varianza genética
aditiva entre familias masivas F, dentro de
Cruzas masivas,of .. Sin embargo, en este
caso, a diferencia del anterior en que la va-
rianza entre CM y la varianza entre indi-
viduos .dentro de cruzas masivas tienden a
igualarse con el avance generacional, ahora
la varianza genética aditiva entre FMF,
dentro de CM s6lo tiende a ser la mitad de
la varianza genética aditiva entre CM. Con
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respecto al grado de dominancia, en la
primera comparacién, entre CM y entre
individuos dentro de CM, al aumentar no
hace sino acentuar la superioridad de la
varianza genética aditiva entre individuos
dentro de CM en frecuencias bajas p y su
inferioridad en frecuencias altas p, y
-viceversa. En la segunda comparacion, entre
CM vy entre FMF; dentro de CM, para cual-
quier frecuencia de lineas p, como se dijo,
e] grado de dominancia, al aumentar, acen-
tda la inferioridad de la varianza entre FMF,;
y viceversa.

DISCUSION

Indudablemente que la seleccién entre CM
y la seleccién dentro de CM (ya sea de plan-
tas individuales o de. familias masivas F;)
son métodos complementarios, aquél prece-
diendo a éste.En los inicios del programa de
mejoramiento, cuando la frecuencia de li-
neas puras o variedades mejoradas es baja
(p es baja,q es mayor que p), la varianza
entre CM es mayor que la varianza entre
individuos dentro de CM. Esto significa que
en estas etapas antes de seleccionar dentro
de las cruzas masivas debe hacerse una
seleccién previa entre éstas. Conforme el
mejoramiento genético avanza, se va incre-
mentando p cada vez més con base en esta
metodologia; es decir, haciendo la seleccién
previa entre CM y después entre individuos
dentro de CM. A la larga, cuando ya hay
una mucha mayor proporcién de variedades
mejoradas progenitoras (p es grande q es
menor que p), ya es poco eficiente la se-
leccién de cruzas masivas sobresalientes y
entonces el esfuerzo debe concentrarse €n
hacer seleccién individual dentro de éstas.

Ahora bien, se mencion6 desde el prin-
cipio que una de las desventajas de hacer
selecci6n individual dentro de CM es que
debe hacerse en siembras espaciadas, a una
densidad de poblacién mucho mis baja que
la normal de la agricultura comercial. Por
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otra parte, con el objeto de hacer al método
mis ficil, algunos investigadores sugieren
avanzar masivamente a las CM sin hacer se-
leccién alguna dentro de ellas hasta la
generacion homocigética en la que se deri-
varian lineas para su evaluacién y seleccién
finales. Lo primero puede involucrar efectos
de interaccion genético ambiental, pues las
plantas se seleccionarian en el ambiente sin
competencia y se usarian en uno con compe-
tencia; mientras que lo segundo podria invo-
lucrar efectos de la seleccién natural sobre
todo si la derivacién de lineas se lleva a
cabo en generaciones muy avanzadas. Por
otra parte, finalmente, en la seleccién indi-
vidual obviamente no es posible la repeticion
de cada individuo de manera que en cada
uno de ellos van confundidos sus efectos ge-
néticos, ambientales y de interaccién gené-
tico ambiental. Para el método de seleccion
de pedigri, en el que se selecciona primero
entre familias y luego dentro de familias, se
tiene también el problema de hacer seleccién
con base en plantas individuales; ademis, se
puede tener el problema de una reducida
cantidad de semilla por familia si es que se
deseara hacer seleccién para adaptabilidad
en varios ambientes.

Por lo anterior es que se ha propuesto el
método de seleccién de cruzas masivas F,
(Frey, 1954) que ya se ha analizado; en és-
te, como de cada familia masiva se obtiene
relativamente gran cantidad de semilla se
pueden establecer experimentos con repeti-
ciones en varias localidades en cada ciclo de
seleccién. Esta puede ser gradual, es decir,
seleccionando las mejores familias ciclo tras
ciclo (descartando a las otras) y al llegar a
la generacién homocigética, derivar de las
familias que han permanecido a lo largo del
proceso, lineas, las que serin sometidas a
posterior experimentacién. El proceso puede
hacerse también avanzando masivamente a
todas las familias masivas sin hacer selec-
cién entre ellas (obviamente descartando a
las notoriamente inferiores), y al llegar a la
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generacién homocigética proceder como en
el caso anterior, pero ahora con préctica-
mente todas las familias masivas. Esto ten-
dria el inconveniente de "arrastrar” familias
con bajo potencial de generacién de lineas
superiores, pero ahorraria el trabajo de
experimentacién forinea a través de los
ciclos de seleccion.

La comparacién entre las varianzas adi-
tivas entre FMF, y entre individuos que se
aprovechan en la seleccién de familias
masivas F; y en la selecciéon individual es
(Ecs. 6 y 8, recordar que en este caso r =
s =1/2)

w120
ai.n Fn-l"12
_ 1
- 2F n-1

cociente que para que tenga significado ge-
notécnico debe tener valores de n mayores
que 2; en esta forma se tendrén siempre va-
lores menores que la unidad, de manera que
la varianza genética aditiva entre individuos
es siempre mayor que la de FMF,. La com-
paracién entre las respuestas a la seleccién
es (Mirquez, 1987, 1988)

R,(SFMF,) i(112)v*/o, 5
R, ) i 2P, wo,, °
= 1 On,f .

4F2n—l( O'n.B ) ’

en donde i es la intensidad de seleccién, o,

es la desv1acﬂ$n estdndar fenotipica a mvel
individual y an B €s la desviacién estindar
fenotipica de medias de las familias masivas
F;. Sin considerar a estas tltimas, la inferio-
ridad de la respuesta a la seleccién en FMF,
varia entre 0.5 y 0.25 para los extremos del
coeficiente de endogamia bajo autofecunda-
cién. Sin embargo, no debe dejar de consi-
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derarse la relacién entre las desviaciones
estindar fenotipicas, que en este caso se
eéspera que sea mucho mayor que la unidad,
lo cual arroja resultados que hacen a la
SFMF,; superior a la SI en el terreno de la
préctica genotécnica.

Volviendo a la variacién genética aditiva
entre las CM, es importante investigar por
qué se incrementa el valor del efecto medio
de sustitucién de un gen de acuerdo con la
relacién entre las proporciones de lineas
homocigéticas dominantes y recesivas. En la
Ec. 2, que da la varianza genética aditiva
entre CM, cuando predominan las lineas
dominantes (p es mayor que q) hay muy po-
Cos genes recesivos que sustituir, por lo
tanto el proceso de autofecundacién permite
que aparezcan homocigotes recesivos en for-
ma ascendente conforme transcurren las ge-
neraciones, incrementindose asi dicho efecto
al haber mis genes recesivos que sustituir.
En el caso en que las lineas dominantes es-
tén en minoria (p menor que q), entonces,
desde un principio el efecto de sustitucién de
un gen ya es grande, pero el proceso de
autofecundacién hace que se incremente Ia
proporcién de lineas dominantes reduciendo
asi cada vez més los genes recesivos por
sustituir.

Finalmente, veamos el problema de la
estimacién de la varianza genética aditiva.
En la estimacién mediante el disefio dialé-
lico, la varianza genética aditiva debe re-
ferirse a una poblacién base de la cual, su-
puestamente, se derivaron las lineas usadas
en dicho disefio (Hallauer y Miranda, 1981).
Como generalmente éste no es el caso, sino
que las lineas usadas en el dialélico se
escogen por varias razones, y por lo tanto,
no necesariamente provienen de una misma
poblacién base, no tiene sentido estimar la
varianza genética aditiva de una poblacién
inexistente, o en el mejor de los casos, de
una poblacién conceptual. Tendrfa m4s sen-
tido usar el dialélico para la estimacién de la
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ACG y de la ACE de las lineas usadas en el
dialélico, por ejemplo, para con base en la
ACG elegir progenitores como se vio ante-
riormente (Hernindez, 1977). Pero si nos
ubicamos en el mejoramiento genético por
CM, entonces si tiene sentido la estimacién
de la varianza genética aditiva tanto entre
CM como dentro de CM, pero en cada una
de las generaciones, tal y como se ha hecho
en el desarrollo genético cuantitativo de la
presente investigacion tedrica, pues ha per-
mitido determinar en que situacién del mejo-
ramiento genético en una planta autégama
(etapas tempranas o avanzadas) tiene mas
sentido hacer la seleccion de CM,
previamente a la seleccién dentro de las CM
superiores , y en esta situacién qué método
es preferible escoger entre la seleccion
individual (SI) y la seleccién de familias
masivas F; (SFMF,).
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