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RESUMEN

Se realizo un estudio de la Aptitud Combinatoria General (ACG) de lineas S3 y de la Aptitud
Combinatoria Especifica (ACE) de sus cruzas de genotipos iropicales de alta calidad de
proteina (QPM), en cinco localidades usando el Modelo IT de Carolina del Norte sugerido por
Comstock y Robinson (1952). Para la seleccion de las lineas se determinaron los contenidos
de lisina y triptofano; y la identificacion de genotipos se realizé primeramente con el método
tradicional de la pantalla y posteriormente fue asistida con marcadores moleculares
(microsatélites), mediante el protocolo SSR utilizado en el Centro Internacional de
Mejoramiento de Maiz y Trigo (CIMMYT). Los mejores cruzamientos simples producto de la
seleccion de las mejores lineas por su Aptitud Combinatoria (AC) fueron evaluados en E
localidades por las metodologias de Eberhart y Russell (1966), Cruz (1990), el AMMI
propuesto por Burgefio ef ¢/ (2000), Langer (1979) y Wricke (1966) para determinar la
estabilidad del rendimiento de grano, contenidos totales de lisina, triptofano y proteina asi
como de la dureza del grano. Los resultados encontrados presentaron diferencias importantes
en la identificacion de las lineas seleccionadas por la pantalla y por los marcadores
moleculares, siendo favorables para este altimo método, ya que fue mas exacto -en la
identificacion de los genotipos. En lo que‘ respecta a la AC, se encontraron diferencias
significativas para ACG y para ACE al 5% de probabilidad. Resultdé de mayor importancia el
tipo de accion génica aditiva ya que esta fue mayor que la no aditiva (dominancia y la de
sobredominancia). Se logré seleccionar de manera jerarquizada con respecto al rendimiento,
contenido de lisina, triptofano y proteina total en grano asi como por su estabilidad y
consistencia, hibridos que reunieron las diferentes caracteristicas de rendimiento y calidad asi
como estabilidad. Las entradas y genealogias de dichos hibridos fueron las siguientes: 1
(CLQ 6203 x CL -04321)-B-21-1-1-1 x CML 144 ; 6 (CLQ 6203 x CL-RCW01)-B-43-3-1 x
CML 144; 8 (CLQ 6203 x CL-RCW01)-B-42-4-B x CML 144;10 (CML173 x CLQ6203) x
(CML264Q(BC3)-F2(43)-B-1-B; 11 (CML173 x CLQ6203) x (CML264Q(BC3)-F2(43)-B-1-
B. Asi se cumplio el objetivo de obtener hibridos con las caracteristicas antes descritas que en
un futuro cercano puedan ser utilizados por los agricultores de las regiones en que fueron

evaluados, teniendo con esto la ventaja adicional de que los materiales son de alta calidad de
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proteina. Las metodologias que mas coincidieron en la clasificacion de los genotipos por su
estabilidad fueron las sugeridas por Eberhart y Russell (1966) con las de Cruz (1997) y el
AMML. Se detectd también que las variables cualitativas (contenidos de lisfna, triptofano, de
proteina y dureza de grano) fueron las que menos ajustes tuvieron a los diferentes modelos. Se
realizd un analisis de correlacién multiple entre los diferentes pardmetros estudiados y se
encontro que las mas altas correlaciones para rendimiento de grano fue entre los coeficientes
de correlacion de Eberhart y Russell (1966) (S* d; ) y Wricke (1964) v entre (b)) y Langer
(1979); para lisina entre (b;) y S°d; con Langer (1979); para triptofano entre (b; ) y Wricke
(1966) y Langer (1979), para dureza entre (b;) y Wricke (1966); y finalmente para proteina
entre (b;) y $d; con Langer (1979).
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1. INTRODUCCION

La falta de un programa coherente, de promocion, transferencia de tecnologia y
aprovisionamiento de semilla de calidad de variedades de maiz de alta calidad de proteina
(QPM), que sean estables tanto en su rendimiento como en dureza del endospermo, asi como la
falta de estudios sobre la estabilidad de los aminodcidos lisina y triptofano, han limitado de cierta
manera que variedades de alta calidad de proteina sean sembradas en grandes superficies, esto
sin mencionar la falta de apoyo de programas gubernamentales en diferentes paises. En México,
aan no se han realizado los esfuerzos suficientes, ni se han tenido los apoyos necesarios para

implementar un programa de abastecimiento de maices de alta calidad de proteina.

- Por més de 30 aflos se han acumulado datos que prueban que los maices de endospermo suaves y
duros conteniendo el gen opaco-2 son nutricionalmente superiores a los maices normales. Con
este valor nutricional del 50 % mas alto que el valor de los maices normales no hay razon del
por que este tipo de maiz, no reemplace al maiz normal como alimento para humanos y animales
(Mertz, 1994). En la actualidad 22 paises han liberado hibridos y variedades sintéticas de maiz
QPM, entre estos se encuentra Brasil, China, Ghana, Viet Nam, Bolivia, Ecuador, Venezuela,
India y Sud-Africa. Se han realizado esfuerzos fuertes por contar con estos tipos de maices en

Pert, Bolivia, Ecuador y Senegal (Cérdova, 2005).

Por otra parte, a partir de la década de 1970, se han generado herramientas que han superado, en
la identificacién de genotipos, a las metodologias tradicionales que utilizan la genética
mendeliana, este es el caso de los marcadores moleculares. Con la aplicacion de tales
herramientas se cree poder tener un avance mas significativo en cuanto a tiempo en la
identificacion de genotipos con caracteristicas deseables desde el punto de vista de interés para el
mejorador de plantas. Las metodologias con marcadores moleculares se han estado utilizando
POCo a poco en nuestro pais. Asi por ejemplo, Quintero (2005) realizd un trabajo para determinar
la diversidad genética en soya, en este caso, el auxilio de los marcadores moleculares fue usado

para la identificacion de de genotipos para seleccionar materiales con alta calidad de proteina.




Los marcadores moleculares pueden ser usados para medir diferentes aspectos a nivel de los
genes, como indicadores de la diversidad genética, para hacer mapas genéticos y ayuda a
localizar loci que tengan efectos cuantitativos o cualitativos asi como a estimar los clectos de

tales loci (Charcosset y Gallais, 2003).

Si se considera que el maiz por si mismo es importante en la dieta de los humanos y que si se le
da valor agregado como estabilidad del rendimiento, calidad de proteina, y dureza del
endospermo, entonces es importante contar con variedades que tengan dichas caracteristicas, de

ahi que los objetivos de este proyecto fueran los siguientes:

1. Identificar lineas de maiz de alta calidad de proteina por el método fisico de la pantalla y

asistir la seleccion por marcadores moleculares.

2. Estimar los efectos de la Aptitud Combinatoria General de las lineas y la Aptitud

Combinatoria Especifica de las cruzas formadas.
3. Obtener hibridos estables en rendimiento, calidad de proteina y textura del endospermo
Las hipotesis que se probaron fueron las siguientes:

® La aptitud combinaioria general y especifica de las lineas obtenidas serd diterente entre

ellas dada su composicion genética.

® [os hibridos, linea por probador, que se generen serdn estables para las variables:
rendimiento, porcentaje de lisina y triptofano, contenido de proteina, y dureza del

endospermo.




2. REVISION DE LITERATURA

2.1 El maiz opace-2 {02/02) como fuente de alta calidad de proteina

El endospermo de mafz normal contiene aproximadamente el 90 % de proteina del grano y
consecuentemente las proteinas en este tejido dictan la calidad nutricional del mismo. En la
mayoria de los de maices normales las zeinas constituyen del 60 al 70% de la proteina del
endospermo. Las zeinas son deficientes en los aminodcidos esenciales lisina y triptofano. Por lo

que es de gran importancia desarrollar variedades que contengan altos contenidos de lisina y

triptofano.

Mertz (1994) cita que hace 80 afios en la Universidad de Yale en USA se descubrié por L.B.
Mendel fa importancia nutritiva de la lisina y el triptofano en la dieta de ratas. Cincuenta afios
después en la Universidad de Purdue, se descubrié que el maiz opaco-2 contenia bajos niveles de
zeina y altos niveles do otras proteinas ricas en lisina y triptofano. Debido a este descubrimiento
se abre un abanico en la investigacion del efecto de los aminoacidos lisina y triptofano asf como

en la generacion de genotipos con alto contenido de proteina. Algunos de los principales trabajos

de esa época se mencionan a continuacion.

Mertz (1966) reportd que para ratas jovenes las proteinas del maiz opaco-2 estuvieron bien
balanceadas con solo deficiencias menores en’ lisina y triptofano. Pickett (1966) encontré que el
maiz opaco-2 suplementado apropiadamente con vitaminas y minerales fue adecuado para
mantener el crecimiento final de marranos. En humanos Bressani (1966) (citado por Alexander y
Creech, 1977) concluyd que para nifios el valor nutritivo de la proteina del maiz opaco-2 fue
cerca del 90% del valor biolégico de la leche desnatada. Este estudio tuvo una relevancia
enorme dado que dio las pautas para el desarrollo de programas en los que se generaran
genotipos con alta calidad de proteina, que de alguna manera, al consumirlos, sobre todo la

poblacion desnutrida, ayudaria a resolver el problema de la desnutricion.

Larkins et al. (1994) mencionan que tales descubrimientos dieron origen a un gran optimismo

sobre la oportunidad que se tenia para incrementar el valor nutricional del grano. Sin embargo, la




cuforia sobre el opaco-2 disminuyé rapidamente debido a los efectos pleiotrépicos de esta
mutacion que produce un endospermo suave, y gran susceptibilidad a insectos y hongos y
generalmente rendimientos bajos. Estos mismos efectos y otros méas como el fenotipo del grano y
la reducida acumulacion de materia seca [ueron reportados tambicén por Villegas (1994). Hari ef
al. (1979) y Graharn et al. (1989) citan que aun con los inconvenientes sefialados anteriormente,
en trabajos efectuados por diferentes autores se ha demostrado el valor nutricional del maiz de

endospermo duro 0,/03, es decir, que tales inconvenientes no fueron obstaculo para continuar con
las investigaciones.

3

Asi Maffia ef al. (1989), en una nueva generacion de investigacion, demostraron los beneficios
nutricionales de los maices de alta calidad de proteina (QPM) en ratas, humanos y animales.
Zeng et al. (1995), Ahenkora ef al. (1995) y Martinez ef al. (1996) realizaron trabajos donde

demuestran los beneficios del aminodcido lisina contenido en los maices modificados 0 QPM.

Borlaug (1994) menciona que los problemés presentados por este mutante ademas de los
sugeridos por varios nutriélogos que estaban a favor de suplir con mas calorias-los alimentos, ya
que consideraban que la cantidad y la calidad de las proteinas no era importante, y no terminaron
con las iniciativas de varias instituciones como el Centro Internacional de Mejoramiento de Maiz
y Trigo (CIMMYT) y varias instituciones de investigacion agricola en Lstados Unidos,
Sudéfrica, China y Latinoamérica, de continuar con investigaciones sobre la alta calidad

nutricional del maiz para mejorar el rendimiento y los problemas agronémicos de la suavidad del

grano del maiz opaco-2.

Villegas (1994) explica que algunos de los obsticulos que se tuvieron que vencer para continuar
haciendo esfuerzos en encontrar variedades de maiz de alta calidad de proteina fueron el de
encontrar apoyos economicos para las investigaciones asi como el de emplear métodos menos
costosos para analizar las muestras que los mejoradores tenian necesidad de realizar y la de
encontrar quimicamente aquellos maices modificados que contuvieran la alta calidad de proteina,
pero con caracteristicas agronomicas aceptables. Tales maices debido a la accion de genes
modificadores son conocidos en la actualidad como de alta calidad de proteina 0 “QPM” (por sus

siglas en ingles Quality Protein Maize).




2.2 Los genes modificadores de 02/02

Lopes y Larkins (1991) mencionan que el opaco-2 (0,/07) ¢s una mutacion en uno de los loci
reguladores del gen de la transcripcion que controla el almacenamiento de la proteina en los
granos del maiz (Zea mays). Produce una reduccién significativa en la prolamina del endospermo
que se pone blanquecino y suave. Los genotipos QPM son modificados con endospermo-duro,
con mutantes del 0, que llevan los factores genéticos responsable para incrementar la sintesis de
la proteina gamma-zeina con un peso molecular de 27 kDa. Los genes que codifican el
almacenamiento de la proteina no estdn bajo el mando regulador del locus 0;. Se usaron los
andlisis genéticos y bioquimicos para investigar la relacién entre la modificacién del endospermo
y el contenido de gamma-zeina en QPM. El uso de genotipos no modificados y modificados
demostro, por las cruces reciprocas y las progenies segregantes F, que el grado de vitrosidad
aumenté asi como la sintesis de gamma-zeina en el endospermo modificado, y que ambas
dosificaciones son dependientes y estan directamente correlacionadas. Estos mismos factores
genéticos son activos en otros mutantes de endospermo-suave como harinoso-2 (fl2) y harinoso-2
opaco-2 (fly;0). La modificacion del endospermo parece ser el resultado de un sistema
genéticamente complejo, con su efecto primalrio en la sintesis de la proteina gamma-zeina. Se
sugiere que pueda haber una relacion alta entre el volumen de esta proteina y el aumento de la

vitrosidad de grano en QPM.

Larkins et al. (1995) reportd que no mucho después del descubrimiento del opaco-2 (02/02), los
mejoradores de plantas comenzaron a reconocer genes que alteran el fenotipo de mutantes o,
dandoles una apariencia normal. Estos genes designados como “modificadores 0,” probaron ser
genéticamente complejos pero no efectivos en mejorar las caracteristicas negativas del fenotipo
opaco. Por introgresiones sistemdticas de genes modificadores de 0, dentro de los antecedentes
genéticos de o, y monitoreando simultaneamente el contenido de lisina del grano, los
mejoradores de plantas fueron capaces de desarrollar un tipo de mutante 0,: maiz de alta calidad

de proteina o QPM.




Lopes et al. (1995) mencionan que los genes modificadores de opaco-2 {02/02) convierten lo
suave y lo harinoso del endospermo de maiz o, a fenotipos duros y vitreos, mientras se mantiene
et alto contenido de lisina del grano. Los andlisis genélicos realizados en semillas de cruzas
segregantes de 0; con fenotipos modificados indicaron que los genes modificadores son genes
complejos que actian codominantemente, Estos investigadores desarrollaron dos poblaciones
segregantes diferentes y mapearon loci modificadores via RFLP. Encontraron una relacion entre
la formacién de endospermo vitreo y el locus que codifica el almacenamiento de la proteina
gamma-zeina cuyo mapeo se encontré cerca del centromero del cromosoma 7. La modificacion

del endospermo estuvo consistentemente asociada a la presencia de dos genes gamma-zeina.

En las investigaciones realizadas para ellcomrar las explicaciones relativas a las alteraciones
fisico-quimicas que sufre el maiz opaco-2, los investigadores han coincidido en que no es un
solo gene el modificador, sino que son varios y que los genes modificadores son los responsables
" de incrementar la dureza del grano con factores genéticos responsables de incrementar la sintesis
de proteina gamma-zeina. Asi se puede concluir que los genes modificadores cambian la dureza
del grano asi y el balance de la calidad de la proteina y éstos se encuentran altamente

relacionados.

Vasal (2001) menciona que se han detectado varios mutantes en los (ltimos 30 afios que pueden
modificar favorablemente las caracteristicas de la proteina del endospermo del maiz elevando los
niveles de dos aminoéacidos deficientes en el maiz: la lisina y el triptofano, El valor, uso, y
herencia de las caracteristicas de tales genes varian tremendamente. A la fecha se sabe que varios
mutantes adicionales ademas del opaco-2 y el harinoso-2 pueden mejorar la calidad de proteina
del endospermo del maiz. Algunos de estos mutantes son los sipuientes: opaco-7 {07), opaco 6
(0g), harinoso-3 (fl3), mucronato (Mc) y de endospermo deficiente (De-B30). Se han hecho
esfuerzos para buscar genes con alta lisina pero se contintia teniendo un alto nivel de la fraccién

de zeina. Dos de tales mutantes, opaco 7749 y opaco 7455, fueron identificados por Nelson en
1981. |




2.3 Aptitud combinatoria

Sprague y Tattum (1942) designaron que el término “Aptitud Combinatoria General” (ACG) es
el promedio de comportamiento de una linea en combinaciones hibridas, mientras que el término
de “Aptitud Combinatoria Especifica” (ACE), se usa para designar aquellos casos en los cuales
ciertas combinaciones hacen reiativamente mejores o péores a lo que se esperaria del

comportamiento promedio de las Iineas involucradas. Estos autores estimaron la varianza para
aptitud combinatoria general (o)y la varianza para aptitud combinatoria especifica (o) en

base en un sistema de cruzas dialélicas para comparar la importancia relativa de la ACG contra
la ACE. Indican que la varianza de la ACG da informacion sobre la importancia de los genes
con efectos principalmente aditivos, mientras que los valores de varianza de la ACE dependen de

genes con efectos de dominancia, o epistaticos del tipo aditivo x dominancia y dominancia por

dominancia.

Mucho antes de que el concepto de aptitud combinatoria fuera introducido por Sprague y Tatum
(1942), existieron otros métodos que de alguna manera evaluaron el desarrollo de un genotipo
mediante algunos sistemas de cruzamientos. Asi, Hallaver y Miranda (1981) mencionan la
prueba de progenie definida por Allard (1960) como “una prueba del valor de un genotipo basado
sobre el desarrollo de sus cruzas producidas en algtin sistema definido de cruzamientos”. Esta fue
usada en tiempos anteriores por Vilmorin (1850) en Francia. Estos misimos autores citan que la
prueba de progenies en maiz fue primeramente usada por Hopkins (1896) para la seleccion de

aceite y contenido de proteina; el procedimiento fue conocido como mazorca por surco.

Davis (1927), citado por Allard (1967), propuso la utilizacion de los fop crosses (mestizos) linea
pura por variedad para probar la aptitud combinatoria general de las lineas puras. Su
procedimiento consistié en comparar la calidad de las lineas puras por su comportamiento en los
cruzamientos linea pura por variedad con el comportamiento medio de las lineas puras en un

nimero de cruzamientos simples.




El calculo de la ACG y la ACE se aplica para conseguir diferentes objetivos usando diferentes
tipos de familias; asi, existe una setie de trabajos de importancia que han demostrado la utilidad

del uso de esta herramienta en aspectos diferentes. A continuacion se presentan algunos.

Green (1948) realizd un estudio en maiz sobre la herencia de la aptitud combinatoria y en sus
resultados encontré que la mas alta frecuencia de lineas segregantes F, de alta aptitud
combinatoria se encontrd en las lineas de la progenie de las cruzas alta x alta aptitud
combinatoria, comparada con alta x baja y baja x baja aptitud combinatoria por lo que concluyen

que la AC es un caracter heredable.

Hallauer y Miranda (1981) mencionan que la ACG y la ACE son usadas ampliamente en
programas de mejoramiento genético. Asi mismo diversidad de trabajos se han realizado para
calcular la ACG y la ACE mediante diferentes metodologias Asi se pueden mencionar los

elaborados por Comstock et al. (1949), Rojas y Sprague (1951), Pixley y Bjarnason (1993) y

Gomes et al. (1995), entre otros.

Usando como modelo de apareamiento el disefio Il de Carolina del Norte, Avila e/ af (2004)
identificaron una cruza simple como la mejor hembra vy dos machos para formar hibridos
trilineales en un trabajo sobre aptitud combinatoria de lineas y cruzas simples y estabilidad de

rendimiento de hibridos trilineales de maiz (Zea mayz L.).

Cérdova ef al (2003), en un estudio sobre aptitud de hibridos y estabilidad de rendimiento de
lineas tropicales blancas QPM que fueron obtenidos bajo el sistema de aparcamiento del Disefio

II de Carolina del Norte (Comstock y Robinson, 1952), obtuvieron 48 hibridos para su
evaluacién con cuatro hibridos de referencia y dos testigos locales en seis localidades.
Encontraron diferencias altamente signiﬁcativas en los efectos de ACG para rendimiento, dureza
de endospermo y acame de raiz dentro de las lineas del grupo heterdtico “B” QPM, mientias el
grupo “A” present6 diferencias altamente significativas de ACG para acame de rafz y dureza de

grano solamente.




Por su parte, Cruz ef al (2003) estimaron fa AC de maices QPM para ensilar, evaluando 28
cruzas. Los analisis para efectos de la ACE fueron altamente significativos, mientras que para la
ACG no existié diferencia. Encontraron también diferencias entre cruzas y ACE pero no para
ACG, sugiriendo que los efectos genéticos no aditivos fueron importantes. Asi mismo mencionan
que los efectos de no aditividad incrementan su importancia ya que estos se incrementan por el

efecto de mejoramiento por que existen mas Joci.

Comstock y Robinson (1952}, con respecto al Modelo I1 de Carolina del Norte mencionan que
este disefio contempla los cruzamientos posibles entre un grupo de individuos como machos (m)
y otro grupo de individuos como hembras (f) obteniéndose‘ ast mf cruzamientos. Cada
apareamiento produce una familia de hermanos completos y el grupo de cruzas que tengan un

progenitor comun (macho o hembra) constituye una familia de medios hermanos.

Marquez (1985), sobre este método, observa que en el mafz se pueden usar como progenitores
lineas endogamicas y entonces los cruzamientos necesarios de cada progenitor.se hacen usando
los individuos de cada linea (cada individuo juega el papel de una flor), pero si se hace esto hay
que considerar el coeficiente de endogamia de las lineas progenitoras para la estimacion de las

varianzas genéticas.

Como lo indican Hallauer y Miranda (1981), las esperanzas de machos y hembras para el disefio
11 son equivalentes a la ACG y la fuente macho x hembra es equivalente a la ACE del andlisis
dialélico. Dado que en el disefio Il se tienen dos grupos de progenitores. se tienen dos
estimaciones independientes de ACG. Se pueden realizar las pruebas de F apropiadamente para
probar las diferencias entre machos y entre hembras y para la interaccion de machos y hembras.
Estos mismos autores enumeran las ventajas del disefio II sobre los dialélicos si s¢ estd
interesado en el calculo de los componentes de varianzas de una poblacion de referencia: 1) se
pueden incluir mds progenitores para un dado nivel de fuentes, 2) se calculan dos estimaciones
independientes de o2, 3) la determinacion de la o, se hace directamente con los cuadrados

medios v 4) se pueden incluir un nimero mayor de progenitores y éstos subdividirlos en grupos.




2.4 Interaccion genético-ambiental

Sobre la interaccion genético-ambiental Marquez (1985) sefiala que en cualquier fenémeno
biolégico natural que implique el crecimiento y desarrollo de genotipos. éstos se fevan a cabo en
una serie de ambientes. Salvo los experimentos controlados en que a los genotipos se les
proporcionan ambientes dados, los genotipos van encontrando en tiempo y espacio una serie de
condiciones ambientales a las que tienen que hacer frente para sobrevivir. Aun cuando
aparentemente el medio no cambiara por influencia exterior, en si el mismo genotipo tiende a
cambiatlo, pues al crecer y desarrollarse actiia sobre aquél modificandolo; esta modificacion
actla de otra forma sobre el genotipo y lo hace cambiar también, generandose asi una interaccion

entre el genotipo y el ambiente en que se¢ desarrolla, conocida como interaccidn genotipo-

ambiente o interaccion genédtico ambiental.

Se han utilizado diferentes metodologias para seleccionar genotipos que sean estables a través de
ambientes. De todos es conocida la preocupacion de seleccionar la mejor metodologia para la

seleccion de genotipos que permita tener el mejor material a través de ambientes diferentes.

A continuacion se presentan los métodos utilizados en este trabajo asi como sus diferencias para

estudiar la estabilidad de genotipos.

Eberhart y Russell (1966) presentaron un modelo que propone la clasificacion de los genotipos

tomando en consideracion los pardmetros siguientes: el coeficiente de regresio (f5,), y las
desviaciones de regresion (&,) para la variedad i en el ambiente j, y consideran que un genotipo

es estable cuando el coeficiente es igual a la unidad y la desviacion de regresion es igual que
cero. Por su parte, Cruz (1990) presenta el modelo multiplicativo utilizado por vez primera por
Mooers (1921), que de alguna manera corrige las anomalias d:etecladas en el trabajo de Eberhart
¥ Russell (1966), presentando la prueba exacta de los parametros de estabilidad de dichos autores
derivada por Mandel y presentada por Shukla (1972), ya que como se sabe el andlisis de los
pardmetros de Eberhart y Russell (1966) viola las suposiciones del analisis de regresion. Este

autor considera la reparametrizacion de los coeficientes utilizados por Eberhart y Russell (1966)
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que son equivalentes a By de su propuesta y cuya ventaja es que al probar Ho: Bk = 0 si la
decision es aceptarla, se concluira que no existe relacion entre los residuales uy y los estimadores
de los efectos ambientales, lo cual esta acorde con ¢l andlisis clasico de regresion donde al
aceptar Ja nulidad del coeficiente de regresion, se acepta la no existencia de una relacion lineal

entre las variables en estudio. Este autor no considera el término estabilidad y de alguna manera

lo sustituye por sensibilidad.

En cuanto a los analisis aditivos multiplicativos (AMMI), Burgefio ef al. (2000) mencionan que
son modelos lineales-biliniales que toman en consideracion los efectos aditivos principales y la
interaccion multiplicativa de los mismos. Ademas de los efectos considerados en los anteriores
modelos, éste toma en consideracion valores singulares que ayudan a realizar el cootraste de
ortonormalidad sobre los vectores singulares para los cultivares. Calcula también los efectos
primarios, secundarios, terciarios, etc., de los genotipos y sitios o localidades. En este modelo a
diferencia de los ya citados, los genotipos y localidades sec presentan graficamente en vectores a
pattir de un origen {0,0) hacia el final de los puntos determinados por su respuesta. Los genotipos
ideales deberan tener los efectos primarios grandes (media de rendimiento alta) y los efectos
secundarios cercanos a cero (mas estables), mientras que las localidades deberan tener efectos

primarios grandes (alto poder para discriminar los genotipos) y efectos secundarios pequefios.

Wricke (1964) propuso un método no paramétrico para la clasificacion de los genotipos basado
en la descomposicion de la interaccion del genotipo por el ambiente en sus componentes,
sugtriendo que la contribucidén del genotipo a la interaccion genotipo-ambiente se use como
medida de estabilidad. El célculo estd basado en un indice para cada genotipo para medir la
inestabilidad por la contribucion de la suma de cuadrados de la interaccioén genotipo-ambiente en
un analisis de varianza de dos entradas (variedades y ambientes). Asi este autor, a diferencia de
los dos primeros no utiliza pardmetros ademas de basar sus calculos principalmente en las
diferencias de los rendimientos de los genotipos en cada ambiente sobre todos los ambientes y el
rendimiento promedio de todos los genotipos en un ambiente de una suma total del rendimiento
de los genotipos en todos los ambientes elevados al cuadrado. Los genotipos se clasifican de

acuerdo a intervalos de confianza con una prueba de t; el genotipo mas estable sera aquel que

H




resulte con el menor valor. Asi, los valores mayores que el limite superior del intervalo se

considera que son inestables y los de menor valor que el limite inferior son estables,

Otra manera de calificar los genotipos por su estabilidad fue dada por Langer (1979), la cual a
diferencia de los primeros dos modelos citados, no esta basado en pardmetros sino que se basa en
la diferencia entre el rendimiento en el mejor y el peor ambiente. Asi los ambientes se clasifican
de acuerdo al nivel de su promedio por ambiente y los genotipos de acuerdo al promedio y
mediante un intervalo de confianza mediante una prueba de t. El genotipo mas estable sera aquel
que resulte con el menor valor siempre y cuando, al igual que el método anterior, resulte menor

que el valor del limite inferior del intervalo de confianza,

Los dos métodos anteriores generan indices que pueden ser aparcados para la clasificacion de la
estabilidad y consistencia de genotipos. Carrizales (2000) propone un método de seleccion
jerarquizada en base a rendimiento y estabilidad ya que el indice de Langer, a pesar de ser de los
mas sencillos, fue el mas efectivo y de mayor confianza en la deteccion de cruzas estables, esto
debido a una alta correlacion (r=0.93) con el coeficiente de regresion (by), y los indices de Wricke
(Wz) por su regresion alta con las desviaciones de regresion (Szdi ) pueden sustituir a estos en la
deteccidn de cruzas consistentes. Estos dos indices de manera conjunta fueron utilizados como

un método jerarquizado para la clasificacion de la estabilidad de los genotipos en este trabajo.

Otros por su parte, como Lin ef af. (1986) para clarificar la aparente confusidon creciente en la
diversidad de estadisticos de estabilidad publicados y la relacion de estos con el genotipo para la
similaridad de respuesta a los ambientes, estudidé la interrelacion de nueve estadisticos de

estabilidad y nueve medidas de similaridad. Los estadisticos estudiados fueron: 1) la varianza
(S?) de genotipos a través de ambientes; 2) componentes de varianza (#,) para la interaccion
genotipo ambiente propuestos por Plaisted y Peterson (1959); 3) componentes de varianza ( 0y )
para la interaccién genotipo ambiente por Plaisted (1960); 4) la ecovalencia de Wricke (W,z)

propuesto en (1962); 5) el coeficiente de regresion (5, )de Finlay y Wilkinson en (1963); 6) el de

desviacion de parametros (57)de Eberhart y Russell (1966); 7) el coeficiente de regresion (b,) de
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Perkins y Jinks (1968); 8) la varianza de estabilidad de Shukia (0',2) (1972); y 9) el coeficiente

de variacion (CV) propuesto por Francis y Kannenberg en (1978).

Marquez (1985) por su parte menciona que, el fendmeno biologico natural que implica el
crecimiento y desarrollo de genotipos, se encuentran en tiempd y espacio una serie de condiciones
ambientales que atn cuando aparentemente el medio no cambiara por influencia extetior, en si
mismo el genotipo tiende a cambiarlo, pues al crecer y desarrollarse actla sobre aquel
modificandolo, esta modificacién actia de otra forma sobre el genotipo y lo hace cambiar

también, generandose asi una interaccion entre el genotipo y el ambiente.

2.5 Marcadores moleculares

Actualmente las técnicas utilizadas para la identificacién de genotipos, no solo se basan en
identificar las caracteristicas morfoldgicas o en la utilizacion de proteinas o de isoenzimas, sino
que se han desarrollado herramientas y protocolos mediante los cuales la identificacion de los
genotipos es mas precisa y confiable, tal es el caso de los marcadores moleculares. Valadez y
Kahl (2000) mencionan que los marcadores moleculares de ADN son secuencias gendmicas
localizadas en un mismo. Jocus pero que difieren en su secuencia de bases nitrogenadas. Las
variaciones son consecuencia de varios eventos de mutaciones que se manifiestan en los genomas
que se comparan. Estos autores agrupan las diferentes metodologias para obtener marcadores de
ADN en tres categorias: a) hibridacion tipo “Southern” cuyo propésito es el de explorar las
variaciones en la longitud de los fragmentos del ADN ocasionados por la restriccion del genoma
con alguna endonucleasa particular, b) reaccién de polimerizacién en cadena o PCR, ésta utiliza
la secuencia de oligonucledtidos que inician la sintesis in vitro de fragmentos de ADN de
longitudes variables no mayores de 6 kb en promedio y, ¢) metodologias que combinan PCR o
sus productos de ADN mds la hibridacién tipo Southern. En el dltimo caso se cuenta el protocolo )

de los microsatélites o SSR (simple sequence repeat) que fue utilizado en este estudio para la

identificacidén de genotipos con alta calidad de =proteina. : 4

De Vienne y Falque (2003) explican que los microsatélites o SSR son repeticiones en “tandem”
de mono, di-, tri-, o tetra unidades de nucleétidos siendo los mas frecuentes (A)y (TC)y (TAT)y

(GATA), donde el valor de n cambia desde varias unidades hasta varias decenas de unidades.
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Asi mismo mencionan que en las plantas superiores se puede estimar que existe un dinucleotido
SSR para cada 30 a 100 kb, con una densidad similar para los tri y tetranucledtidos. Estas
pequefias repeticiones comienzan a ser mas propensas a expanderse por mecanismos especificos
hacia “tandems” repetidos, entre los cuales el desplazamiento de la polimeraza es probablemente
el mas importante. Este fenomeno genera frecuentes modificaciones en el niimero de “tandems™
repetidos de microsatélites, asi que por su distribucion sobre el genoma entero lo hace muy util a

los SSRg por su alto grado de polimorfismo.

Estos autores mencionan que la reaccion de polimerizacion en cadena (PCR) puede ser muy til
en revelar individualmente a los SSR prporcionando marcadores especificos de locus altamente
polimérficos. Citan también que los SSR han sido utilizados para la elaboracion de mapas

genéticos en maiz, arroz, cebada, soya y para analisis de diversidad genética.

Por su parte Charcosset y Gallais (2003) explican que cualquier contribucion a la seleccion
basada en el uso de marcadores moleculares es llamada “Seleccion asistida por marcadores
moleculares™ y esta se usa para el manejo de recombinaciones y para acumular genes favorables
o segmentos de cromosomas en un genotipo simple y leer el valor genotipico, al menos

parcialmente a través del genotipo en diferentes loci marcadores.

En lo que respecta a los marcadores moleculares para la deteccion de genotipos con alta calidad
de proteina o QPM, en el CIMMYT se han venido utilizando los marcadores codominantes UMC
1066 y el pHi 057. Estos fueron seleccionados previamente de bibliotecas de marcadores
realizando una gran cantidad de pruebas. Estos marcadores pueden diferenciar los genotipos

homocigotos y heterocigotos; estos ultimos presentan las dos bandas mientras que los primeros

solo una.




3. MATERIALES Y METODOS

3.1 Materiales genéticos

Para el desarrollo de este trabajo, se utilizaron cinco lineas de maiz de alta calidad de proteina
(QPM) del grupo heterdtico “A” y cuatro del grupo heterdtico “B™ asi como dos lineas normales
del grupo “A” y dos del grupo “B”. La base genética del grupo heterdtico “A” estd compuesta de
la raza Tuxpeiio (Mezcla Blanca Cristalina) y el grupo “B™ basado en maices de consistencia
cristalina ETO. Como probadores se utilizaron dos lineas del grupo heterotico “B™ y una del
“A”, y como testigos para identificar los genotipos de alta calidad de proteina a nivel molecular
se usaron dos hibridos de cruza simple (QPM) x (QPM). Los materiales fueron generados por el

Centro Internacional de Mejoramiento de Maiz y Trigo (CIMMY'T). En el Cuadro 1 se enlistan

dichos materiales.
3.1.1 Caracteristicas de los genotipos

Algunas de las caracteristicas de cada uno de los materiales anterjores se presentan en el Cuadro
2.

3.2 Método de mejoramiento genético

La metodologia utilizada para la generacion de lineas, mestizos, y la seleccion de estos 0ltimos

en cuanto a rendimiento y otras caracteristicas agrondmicas se presenta en las figuras 1, 2, ¥ 3.

Las actividades de los ciclos de P-V 1999, 2000, 2001 se realizaron en la localidad de Poza Rica
Ver. Mex., v las de el ciclo P-V 2002 se realizaron en Cotaxtla, Ver. Mex. En lo que respecta a

los ciclos de O-I, los trabajos se efectuaron en Agua Fria Puebla, Mex.. en los afies 1999, 2000 y
2002.




Cuadro 1. Materiales usados como donadores de “QPM”, normales y probadores.
YP

Lineas QPM Gpo. H Lineas Gpo. H Testigos QPM X QPM
Normales

CML 146 A CML 403 A CMLI146 X CML150
CML146 X CML159

CML 147 A CL 04374 A Probadores Gpo. H

“QPM”

CML 150 A CL 04321 B CML 144 B

CML. 176 A RCW 01 B CLQ 6203 B

CML 159 A CML 159 A

CML 144 B

CLQ 6203 B

CMIL 173 B

CML 186 B

Gpo. H = grupo heterdtico CML = Linea de maiz

Simultaneamente a la formacién de las cruzas de genotipos normales por QPM, se realizaron las
cruzas CML146 x CML 150 y CML 146 x CML 159 (QPM x QPM) gue se usaron como testigos
para detectar las diferencias genotipicas con marcadores moleculares. La clasificacion de la
semilla por la modificacion del endospermo se llevé a cabo en una cscala cualitativa, se

calificaron con 1 los granos completamente translucidos y con cinco los completamente opacos.

En P-V del 2000 se realizé una prueba de identificacion asistida, en 600 plantas F, de dos
poblaciones con marcadores moleculares. Las plantas identificadas provenian de dos cruzas de
materiales normales por QPM, se analizaron también por microsatelites plantas de las cruzas

testigo QPM x QPM generadas en el primer ciclo.
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Cuadro 2. Caracteristicas de los materiales usados para la generacion de lineas de alta calidad de
proteina.

CML No. Fuente Color de % de proteina en % de triptofano
grano granok o en grano completo

CML 146 Poblacion 63 Blanco 9.1 0.108
CML 147 Poblacion 63 Brlanco 10.8 ' 0.101
CML 150 P24QPM Blanco 8.4 0.099
CML 176 Poblacion 63/67 Blanco 7.4 0.150
CML 159 Poblacion 63 Blanco 8.4 0.100
CML 144 Poblacion 62 Blanco 10.5 0.120
CLQ 6203 Poblacién 62 Blanco 1023 0.104
CMI, 173 Poblacién 68 Blanco 8.30 0.080
CML 186 Poblacién 67 Blanco 8.2 0.100
CML 403 Poblaci6n 22 Blanco EN ' EN

CL 04374 Poblaci6n 43 Blanco EN EN

Cameroon

CL 04321 Poblacion 43 y 21 Blanco EN EN
RCW 01 - Blanco EN EN

Fuente: CIMMYT (2001) EN = Endospermo normal CML = Linea de maiz

En el tercer ciclo, a todas las lineas Sy obtenidas se les aplicé la seleccion asistida por marcadores
moleculares, y en S; a la cosecha una muestra de semillas de cada una de las lineas se analizaron
para contenido de triptofano, tomando como lineas seleccionadas solo aquéllas con contenido
igual o mayor de 0.08 % de triptofano. Se eliminaron mediante este proceso 3 lineas del grupo
heterético A y 2 del grupo heterdtico A x B siendo éstas las siguientes: (CML146 x CML 150)-
B-5-2, (CML150 x CL-04321)-B-19-1, (CML150 x CL04321)-B-43-1 y (CLQ6203 x CL04321)-
B-18-1y (CLQ6203 x CL04321)-B-46-2, respectivamente.
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En F;, a plantas de
dos poblaciones se
analizé DNA.

En lineas Sy, la
seleccién fue
asistida con
marcadores
moleculares

Figura 1. Primera etapa de mejoramiento: a) Conversién de lineas normales a modificadas, b)

obtencidn de lineas S3y seleccion asistida por marcadores moleculares.

18




Formacién de hibridos simples (linea por

- Seleceidn:de lineas S; - probador) con diferentes grupos
~ pofcontenidode - heterdticos
triptofanoy - {267) Lineas S3 gpo. (AxA) x probador B
. marcadores. (447) Lineas S3 gpo. (AxB) x probadores
- ‘moleculares . AyB

Evaluacion de mestizos en 5 localidades

Incremento de las mejores lineas y -y estimacién de la AC y seleccion de las
cruzas linea por probador grupo | mejores cruzas simples linea por un
AXB (9 lineas y 9 hibridos) : probador (se evaluaron 99 cruzas y un

testigo del gpo. heterdtico “A y B” y 98

J cruzas del grupo “A” con dos testigos)

Figura 2. Segunda etapa: a) Seleccidn de lineas por contenido de triptofano y por marcadores

moleculares. b) formacién de mestizos. ¢) evaluacion e incremento de las mejores lineas y

cruzas.

Evaluacion de los mejores hibridos para evaluar estabilidad de rendimiento, contenido lisina,

contenido de triptofano, protefna total en grano y modificacién del endospermo (5
localidades)

Figura 3. Tercera etapa: Evaluacion de los hibridos por estabilidad de rendimiento. contenido de

triptofano, lisina, proteina total y modificacion del endospermo.
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Los probadores para el grupo heterdtico AxA fueron las lineas CML144 y CLQ6203 (grupo
heterético B), mientras que los probadores para el grupo heterotico A x B fueron las lineas
CMI159 y CML144. Se formo asi un grupo de lineas que cruza bien con probadores del grupo

heterdtico A y B usando éste para los célculos de la AC de las lineas.

Las localidades d€ evaluacion para el primer grupo de mestizos fueron las siguientes: Cotaxtla,
Ver. México, Agua Fria, Pueb. México, Uxmal, Yuc, México, Las Vegas, Guatemala., Sn.
Andrés, El Salvador, C.A., para el primer grupo heterdtico. Eni el Cuadro 3 se presentan datos de
la localizacidn geogréfica y altitud de las localidades en que se llevd a cabo la evaluacion de los

mestizos y de las cruzas simples sobresalientes, .

Con los resultados de las evaluaciones de mestizos se estimd la aptitud combinatoria general y
especifica de las lineas y cruzas respectivamente utilizando el disefio 11 de Carolina del Norte

propuesto por Comstock y Robinson (1952).

En base en los analisis de aptitud combinatoria se decidid trabajar Gnicamente con las lineas del
grupo heterdtico AxB por los probadores A y B. Se incrementardﬁ" tanto las lineas como los
mejores hibridos con el fin de evaluar la estabilidad de rendimiento, triptofano, lisina, proteina
total y dureza del endospermo en las localidades de Cotaxtla, Agua Fria, Campeche, Las Agujas,

Municipio de Zapopan, Jal. y La Huerta, Jal.

3.3 Métodos fisicos, quimicos y moleculares

Los diferentes tipos de andlisis utilizados en este trabajo con los marcadores moleculares son los
usados por el CIMMYT cuya propuesta fue hecha por Hoisington et o/ (1994). Para los analisis
quimicos en cada apartado se indican los autores de los protocolos. Los andlisis anteriormente
mencionados se realizaron en los laboratorios de CIMMYT en el ciclo correspondiente.  Las

principales caracteristicas de estos se mencionan a continuacion.




Cuadro 3. . Localidades de evaluacién de las cruzas de los diferentes grupos heterdticos y
algunas caracteristicas geograficas.

Localidades asnm Latitud Norte Longitud Oeste
*Cotaxtla,  Ver., 5 18" 50" 96" 24°
Meéxico
*Agua Fria, Pue., 780 19" 58" 48" 97° 49" 36"
Meéxico
Uxmal, Yuc. 28 21°06'30" 87" 54" 15"
Mexico.

Sn.  Andrés, El 357 50° 88%55 00"
Salvador, .C.A

La Méquina 40 14° 18 91° 34
Guatemala

Las Vegas, 15 14° 16' 91° 21
Guatemala

*La Huerta, Jal. 500 19°20° 30" 105" 137 20"
Meéxico | '

*Las Agujas Mpio. 1610 20" 43" - 103" 26
de Zapopan, Jal., |

Méxicb

*Campeche, 150 19% 14° 20% 00’

Camp., México

* Localidades para evaluar la estabilidad asnm = altura sobre el nive] del mar

3.3.1 Métodos fisicos

La seleccion fisica de los granos de alta calidad de proteina, se realizé con base en el uso de una
lampara. La luz blanca de la lampara permitio separar los granos con genes modificadores de
endospermo duro de los granos opacos, los que se asociaron con alta calidad de proteina. Los que
fueron completamente translicidos se consideraron sin alta calidad de proteina, mientras que los

intermedios se consideraron de alta calidad de proteina con genes modificadores de su dureza.
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Para efecto de seleccionar para alta calidad de proteina, se considerd la escala del uno al cinco,
siendo 1 los granos completamente translicidos y 5 los completamente opacos. Los granos en

escala 2 y 3 fueron seleccionados, mientras que en escala 1, 4 y 5 se eliminaron,

3.3.2 Métodos quimicos

Para cuantificar los contenidos de lisina se utilizaron los procedimientos sugeridos por Villegas

y Mertz (1970), y Tsai y Nelson (1972), y consisten en los pasos siguientes:

o Para la preparacion de la muestra s tomaron 30 semillas representativas de cada
mazorca.

* Se pusieron en agua destilada durante 30 minutos y se.removit’) el pericarpio y el germen.
Se seco durante la noche el endospermo remanente.

¢ Se moli6 cada muestra de endospermo y se colocé en papel comercial de envoltura,

¢ Posteriormente se pusieron las muestras en hexano y se secaron con aire seco.

« Se inici6 el procedimiento de la determinacion con una muestra de 100 mg la cual se
incubd a una témperatura de 63+ 2° C durante 16 horas.

e Después de realizar todo el procedimiento que se indica en ¢l protoclo mediante ef uso de
cuatro reactivos diferentes para la determinacion de un factor, el contenido de lisina se
obtuvo multiplicando dicho factor por la lectura de la densidad éptica de la muestra. El

factor se obtiene mediante la férmula siguiente

Fe (base por altura D.O/ ug lis/ ml)x proporcion de la escala x dilucion x100%
peso de la muesira

Con respecto a la determinacion de triptofano el protocolo utilizado fue el sugerido por Villegas

et al. (1984), que consiste en los siguientes pasos principales:

e Para la preparacion de la muestra los pasos son los mismos que para lisina
e Asi mismo, después de realizar el protocolo se tienc que obtener un factor

mediante la misma formula que para la lisina, sdlo que en este procedimiento se




utilizan siete reactivos diferentes; asi e] factor obtenido se mutiplica por la lectura

de densidad optica para obtener el % de triptofano.

Finalmente, para contenido de nitrdgeno se determind con los protocolos descritos por Ferrary y
Russo-Alesi (1965) y Hofstader (1966). Este procedimiento consiste en pesar una muestra de 45
mg, y poner en un tubo de digestion para 75 ml, agregar un catalizador (1 k K;804 + 5g Se
Black) y 2.5 ml de 4cido sulfirico concentrado. Posteriormente digerir a 380° durante un periodo
de 90 min enfriar y agregar 20 ml de agua destilada (libre de N) a cada muestra, Se agitd
vigorosamente para evitar la formacion de S(’)lidbs de sal. Posteriormente se tomé un volumen de
75 ml con agua destilada para homogeneizar. Se tomé una alicuota de solucién en un tubo y se
transfirio la muestra al autoanalizador. Para obtener el porcentaje de nitrégeno en la muestra, a la
lectura de transmitancia se le resta la lectura en blanco y dicha diferencia se multiplica por el
factor obtenido por la calibracién de la curva. El resultado de la figura es dividido por el peso de

la muestra en mg. El porcentaje de nitrégeno obtenido se multiplica por el factor 6.25 y se

obtiene el % de proteina.
3.3.3 Métodos moleculares

Para los andlisis con marcadores moleculares se realizaron las siguientes actividades: recoleccion
de tejido vegetal de hojas jovenes a los 30 dias después de la siembra colectando 10 hojas por
muestra de cada linea (una hoja en cada planta) libres de lesiones o dreas necroticas. Cada una de
las hojas se coloca en una bolsa de glassine y posteriormente en una bolsa de plastico; una vez
identificadas se colocaron en una hielera para su conservacion. La extraccion del ADN se realizo
mediante el método de Matrix Mill tomando la muestra aproximadamente de 15 em del apice de
la hoja y haciendo pequefios cortes con una perforadora manual de fondo plano para determinar
ELISA. La muestra de ADN se incubd a 35° C durante media hora. La cuantificacion de la
calidad del ADN se realizé por espectrofotometria. Posteriormente se realizo la PCR siguiendo
el protocolo automatizado SSR58. Con el termociclador se realizaron los ciclos siguientes en
grados centigrados vy duracién en minutos: 94° y 27, 94° y 1, 58° y 2,720y 2,94y 1,
repitiéndose los ciclos 2,3 y 4 durante 29 veces. Finalmente se realizd un ciclo mdsa 72°y 5°.

En o que corresponde al corrimiento de geles las muestras amplificadas se corrieron en geles de
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agarosa (Metphore) al 4% y Seaken en relacion 1:1 usando como buffer 1xTBE. El tefiimiento
se realizd con bromuro de etidio para realizar la toma fotogréfica en la computadora. Lo anterior
se llevo a cabo para cada una de las lineas S; y un testigo QPM. Los SSR utilizados fueron los
UMC 1066 y el pHi 157 cuyas secuencias son (GCCAGA)5 y GCC, para detectar el gene O de
endospermo  opaco. Los cebadores ultilizados tiene_n las  siguientes  secuencias:
CTCATCAGTGCCGTCGTCCAT y CAGTCGCAAGAAACCGTTGCC para pHi 57

ATGGAGCACGTCATCTCAATGG  y AGCAGCAGCAACGTCTATGACACT para
UMC1066.

3.4 Variables estudiadas

La evaluacion de los mestizos en campo se llevd a cabo con base en las variables siguientes:

1. Rendimiento de grano (RG). El rendimiento de grano en campo de cada unidad
experimental se ajusté al 15% de humedad calculdndose su valor en ton/ba.

2. Dias a floracion masculina (DFM). Para esta variable se cuantificaron los dias a partir de
la fecha de siembra hasta que el 50% de las plantas con anteras se encontraban liberando
polen,

3. Dias a floracion femenina (DFF). Esta se cuantifico en dias hasta que el 50% de los jilotes -
expusieron los estigmas |

4, Altura de planta (AP). Se tomé a partir de la base del suelo hasta la base de la espiga en
centimetros. |

5. Altura de mazorca (AM).Esta variable se midié en centimetros a partir de la base del
suelo hasta el nudo donde se inserta la mazorca principal

6. Porcentaje de acame de raiz (PAR) y de tallo (PAT). El primero se calculd contando las
plantas inclinadas a un 4ngulo mayor de 30°. El segundo se calcu]é. cuantificando las
plantas que tuvieran el tallo quebrado o doblado a partir de la parte inferior donde inicia
el pedimculo de la mazorca principal. Ambos conteos realizados al momento de la
cosecha. |

7. Pudricién de mazorca (PM). Esta se cuantificé contando las mazoreas que tenian el 5% o
mas de pudricion dividiéndolas entre el numero total de mazorcas.

8. Porcentaje de humedad (PH). Se¢ estimé con un determinador de humedad electrénico.
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9. Aspecto de planta (ASP) vy de mazorca (ASM). Esta se hizo calificando las plantas y las
mazorcas de una manera visual asignandoles dei 1 al 5. El 1 al mejor aspecto y 5 al peor.
10, Dureza del endospermo (DE). Este se calificd de manera visual dando 1 a las mazorcas

con granos completamente cristalinos y 5 a los granos completamente opacos.

Los andlisis de varianza de los mestizos se realizaron para las variables rendimiento de grano,
dias a floracion masculina, dias a floracion femenina y altura de planta, Las demas variables

fueron usadas para realizar la seleccion de los genotipos en base a las mejores caracteristicas

agronémicas.

Las variables expresadas como porcentaje o proporcion y las de tipo cualitativo (lisina, triptofano,
proteina, dureza) fueron modificadas transformando los valores originales a raiz cuadrada antes
de realizar los andlisis con modelos paramétricos mientras que se usaron los valores originales
para los andlisis no paramétricos. En este trabajo se estim¢d la estabilidad de los genotipos
utilizando los indices de L y W de manera jerarquizada, es decir, tomando en consideracion

primero el rendimiento y posteriormente la estabilidad.
Las variables analizadas para la estabilidad de los genotipos fueron:

Rendimiento, al 15% de humedad en t/ha
Porcentaje de lisina en grano
Porcentaje de triptofanc en grano

Porcentaje total de proteina en grano

N N

. Dureza de endospermo
3.5 Diseiio experimental para la evaluacion de los mestizos y modelo estadistico
El disefio experimental utilizado para la evaluacion de los mestizos fue un bloques completos al

azar con dos repeticiones, un surco de 5 mt de longttud por 0.75 m de ancho entre surco y surco.

Cada experimento se sembrd en seis localidades diferentes.




El modelo estadistico para cada localidad fue:
Yy =SHAT 4B +eg,
donde j=1,....2;i=1,....,100.

en donde :

Yi= respuesta en el j-€simo blogue con el genotipo i~ésimo.

p = media general, comin a todas las unidades antes de aplicar los genotipos
7; = efecto del i-ésimo genotipo

B; = efecto del j-ésimo bloque

gjj = error en la j-ésima repeticion del i-ésimo genotipo

Las hipotesis probadas para los genotipos fueron: Ho 17, =/, =... =1, y para Ha: por lo menos

o

uno es diferente. Se realizé una prueba de t para la separacion de medias de genotipos por medio
de la diferencia minima significativa (DMS) tanto en los andlisis individuales como en los

combinados al 5% de nivel de significancia cuya ecuacion se presenta a continuacion:

2CME
DMS - tu_os 2o \/_'-.-__’;“MM_

La DMS es la diferencia minima significativa, t es el valor de tablas con un nivel de significancia

del 5%, CME es el cuadrado medio del error y r es el nimero de repeticiones.
Para el caso de los analisis combinados, el modelo estadistico fue el siguiente:

Yy =y+r,.+,6_f+ﬂ,c+(ri)+gy

donde X son los efectos de las localidades y (TA) son los efectos de genotipos por [ocalidad. Los

demas términos ya fueron explicados.
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3.6 Modelo estadistico para el ¢alculo de la Aptitud Combinatoria (AC)

Para el andlisis de la aptitud combinatoria general (ACG) y la aptitud combinatoria cspecifica
(ACE) se usaron los datos del rendimiento de las evaluaciones de los mestizos en todas las

localidades, en base en el disefio I de Carolina del Norte cuyo modelo para cada localidad es el

sigulente:
Gup=p+M+H,+(MH), +¢,
el cual considera a

G = respuesta fenotipica de la ij-ésima cruza o progenitor de la k-ésima repeticion
p = media general
M; = efecto del macho i-ésimo (i: 1...,2) o efecto estimado de la ACG del i-esimo macho

H; = efecto de la hembra j-ésima (j: 1,2,3,....48) o efecto estimado de la ACG de la f-esima

hembra

(MH); = efecto de la interaccion o efecto estimado de la ACE de la cruza ij.

gg = es el residual o error experimental
El modelo incluyendo las localidades fue
Gy =+ M, +H, + L +(MH), +(HL), + (ML), +(HM,L), +£,

Donde:

Lx = efecto de la i-esima localidad o ambiente

(HL);. = efecto de la interaccion hembras por 10ca1idad o ambiente (ACG x A)
(ML);; = efecto de la interaccion machos por localidad o ambiente (ACG x A)

(HMLY;i = efecto de la interaccion de las cruzas por ambiente (ACLE x A)

Las hipdtesis nulas probadas fueron las siguientes:




a) Para machos Ho: = M |=M,

b) Para hembras Ho: Hi=H,=Hj...=H;

¢) Para las cruzas Ho: (MH)=(MH),...=(MH),

d) Para la interaccion HL, Ho: (HL)=(HL);=(HL)s...=(HL);

e) Para la interaccion ML, Ho: (ML);=(ML),=(ML);...=(ML)

f) Para la interaccion HML, Ho: (HML)=(HML),=(HML);...=(HML);j

Las pruebas de hipdtesis se llevaron a cabo en base en un modelo de efectos fijos en los

materiales genéticos involucrados,

El estadistico de prueba para la hipdtesis de igualdad entre las medias de los mestizos en el
anélisis de varianza combinado y para el resto de fuentes de variacion se baso en la F calculada
en donde cada uno de los cuadrados medios correspondientes se dividié entre el cuadrado medio
del error. Los valores de F calculados se compararon con los valores tabulados en base en los

grados de libertad sefialados en el Cuadro 4.

El analisis de varianza se efectué mediante el Statistical Analysis System (SAS) version 8.0 con
los procedimientos PROC MIXED y PROC GLM. Tomando como base los efectos estimables

se formé la matriz disefio; cabe sefialar que solo son estimables m-1 de machos y h-1 de

hembras. Para los efectos de la ACE solo son estimables (m-1)(h-1) S , donde i es la i-ésima .

hembra y k es el k-ésimo macho. Los efectos de la Gltima columna del Cuadro 5 se estimaron en
base en los efectos del renglén correspondiente; asi mismo los efectos del Gltimo rengldn
excepto, Sik, Se estimaron con base en la columna correspondiente. El efecto Sy se estimd
incluyendo los efectos estimables de hembras (h;) y machos (my) con signo negativo mas todos

los efectos estimables Sy, con signo positivo,
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Cuadro 4. Andlisis de varianza del disefio II de carolina del Norte para ambientes, adaptado de
Hallaver y Miranda (1981). ‘

Fuente . GL CM CME
Ambientes (A) a-1=4
Repeticiones/E a(r-1)=5
Machos (m-1) =1 My & +rat +1fa e +recty +refol
Hembras (-1} =47 Mo ol 4rotim +rmo . +rec iy + remo*}
Machos x Hembras FDmD =47 Ms 52 4 rolp +rects
Machos x A (m-1)a-1)=4 My 62 7o’ e +rfol,
Hembras x A (f-1)a-1)=188 M3 ol + f'O'z_ﬁm' + rn'zcri.
Machos x Hembras /A (m-1)f~1)(a-1) = Mz & +ro e
188 .
Error ponderado a(r-1)(mf-1)=475 M, o
Total a(rmf-1)=955

a=5, r=2 m=2y f=48 se refieren al niimero de ambientes. repeticiones, machos y hembras

respectivamente.




Cuadro 5. Efectos estimables de Aptitud Combinatoria para lineas y cruzas.

r Hembras (Si) Macho 1 (Sk) T ﬁMZETaTz?E'IS -
! Si S21
2 512 §22
3 513 523
4 Si4 524
5 §15 525
) S16 826
7 S17 §27
3 518 528
o S19 §29
10 8110 5210 ]
t Si s200
12 StI12 8212
13 S113 S213
14 Si4 ‘| S214
15 S115 5215
16 S116 - 8216
17 SI17 §217
18 Stig S218
19 3119 S219
20 §120 5220
21 5121 | 8221 |
2 S122 ] $222
23 5123 5223
24 5124 5224
25 S125 5225
26 S126 85226
27 S127 8227
28 Si28 S228 o
29 S129 5229
30 5130 5230
3t S131] 5231
32 5132 5232
33 S133 $233
34 5134 S234
35 S135 5235
36 Si36 5236
37 S137 5237
38 S138 8238
39 S139 | 5239
40 5140 ‘ $240
41 Si41 241
42 §142 5242
43 S143 5243
44 Si44 S244
45 S145 $245
46 S146 5246
47 5147 S247
48 5148 5248

NOTA: Los datos en negritas son los efectos no estimables
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3.7 Modelos para la estabilidad

Con la finalidad de probar en diferentes ambientes los mejores cruzamientos derivados en este
estudio y los disponibles en México, se evaluaron 16 variedades hibridas dentro de las cuales se
consideraron nuevé generadas por este proy§cto, cinco de otros programas de CIMMYT vy dos
testigos de endospermo normal: Genotec M658 y M625. Estas fueron evaluadas en un disefio de .

bloques al azar con dos repeticiones y cinco localidades de prueba.

Los modelos considerados para analizar la estabilidad de las diferentes variables, fueron los
propuestos por a) Eberhart y Russell (1966), b) el modelo rhultiplicativo analizado por Cruz
(1990), c) el modelo que implica un modelo aditivo y multiplicativo (AMMI) usado por Crossa
y Cornellius (1997), mas los indices no paramétricos d) el de Langer (L) (1979) y el de e)
ecovalencias de Wricke (W?) (1964).

3.7.1 Modelo de Eberhart y Russell (1966)

El modelo estadistico para los pardmetros de Eberhart y Russell (1966), fue el siguiente:
Y, =p+ B+

donde:

Y, = media de la i-ésima variedad en el j-ésimo ambiente (i=1,2,...,16; j = 1,2,...,5)

4, = media de la i-ésima variedad sobre todos los ambientes

B, = coeficiente de regresién que mide la respuesta de la i-¢sima variedad a la variacion de los '

ambientes

&,= desviaciones de regresién de la i-ésima variedad en el j-ésimo ambiente y
I, = indice ambiental obtenido tomo la media de todas las variedades en el j-ésimo ambiente

menos la gran media.

Estos autores consideran a una variedad estable cuando se tienen un coeficiente de regresion (B;)

= 1.0y las desviaciones de regresién (J,) = 0.
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El analisis de varianza utilizado para el modelo anterior se presenta en el Cuadro 6.

Cuadro 6. Andlisis de varianza para estabilidad. Eberhart y Russell (1966).

Fuente GL SC CM
Total nv-1 ' ZZ YU_Z - FC
i f
Variedades (V) v-1 )3 Z V2 _ FC CM |
n - I

Ambientes (Amb) n-1

Vb PHREDWE

V x Amb (v-1)(n-1) i

Ambiente (lineal) 1 1 2
DY
Vs g

V x Amb linear v-1 2 CM;
> (ZKJJJJ 13712 |~ Amb (lin)SC
i J i
Desviaciones v{n-2) Z Z (5; ' CM;
i
ponderadas
Variedad 1 n-2 (I’T )2 2
PR AT
j R i i
Variedad v n-2 )
r? .
PR RN 3%
i n 4 i) J
Error ponderado n(r-1)(v-1)
Las diferencias de las fuentes de variacidn para la prueba de hipétesis Ho=x =%, =...=X, se

probaron con una prueba de F la cual resulta de dividir CMy/CMj3 mientras que los coeficientes

de regresion Ho: b, = b, =...= b, se probaron con la prueba de t siguiente:
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ty =B - B /sy (Infantey Zérate de Lara, 1984)

Las  desviaciones de regresion se  probaron  con

Fox [Zj: 83 l(n ~ 2)J/error ponderado .

3.7.2 Modelo Multiplicativo propuesto por Cruz (1990)

El modelo multiplicativo segiin lo cita Cruz {1990), es de la forma:
Y,=pu+(1+B)4, +G, +d, +e,

donde: '

i=1,2,..,5 j=12; k=12,..,16.

u = media general

(1+Bk) = coeficientes de regresién

A= efecto del i-€simo ambiente

Gy= efecto del k-ésimo genotipo

dik=desviaci6nes de regresién

&= error asociado con Yi

Y= obseﬁacién en el k-ésimo genotipo en el i-€simo ambiente
a = nimero de ambientes =5

g = nimero de genotipos = 16

r = nlimero de repeticiones =2

la  siguiente  prueba:

Se supone que ej~N(0, 02) y que para todo (i,1,k) # (1", ), k'), eij ¥ &y« son independientes.

Los factores del modelo se consideraron fijos ya que en el experimento se incluyeron todos los

niveles sobre los que interesa establecer inferencias.

En el Cuadro 7 se presenta el andlisis de varianza utilizado por esta metodologfa.
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Cuadro 7. Andlisis de varianza y prueba del modelo multiplicativo propuesto por Cruz (1990).

F.V G.L SC CM FC
A A1=4 SCA CMA=SCA/(A-1)
R:A (R-DA=5 SCR:A  CMRIA=SCR:A/(R-1)A
G G-1=15 SCG CMG=SCG/G-1)
GA (A-1XG-1)=  SCGA  CMGA=SCGA/A-1)G-1)
60
MODELO SCNA [SCNAAG 1))/SCDRAG-
MULTIPLICATIVO  (G-1)=15 I(A-2)
DESVIACIONES SCDR [SCDRAG-1)(A-2)] /CME
DEL MODELO (G-1) (A-
2)=45
DESVIACIONES
DE LOS
GENOTIPOS Fi=CMI/CME
D, Fy=CM2/CME
1 D,
2 A-2=3
A-2=3 Fe=CMG/CME
A-2=3 SCE CME= SCE/(G-1)XR-DA
ERROR (G-1)(R-
A=T5 SCT
TOTAL ARG-1=159

R:A = repeticiones anidadas en ambientes G = genotipos GA = genotipos por ambientes

La nulidad de los coeficientes de regresién Ho: By = 0 y Ha: By # 0 se hizo con la prueba de t:

. \/Eﬁfzfi_@:ﬁ

g (1 ~1.)

cuyo resultado implica rechazar la Ho.
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La prueba de bondad de ajuste del modelo se realizé mediante la prucba de F que se ve a

continuacion:

SCDR/(g —1)(a-2) ~ frE-e-2),
CME (g=~1ir~tra

que el modelo multiplicativo no es adecuado al menos para algunos genotipos.

Si el modelo es adecuado: Fe =

asi, si: Fe=Fa se concluye

Para tratar de identificar que genotipos no son adecuados al modelo, s¢ descompone la suma de

cuadrados de las desviaciones de regresion (SCDR) de cada uno de los genotipos y se prueban

mediante la siguiente prueba de F:

8D
F, = (e _Cl’;(;E_ 2) = gﬁg ~F e ¥ la hipétesis de que el modelo es adecuado para el

genotipo k se rechaza si Fx > Fo; estas pruebas son exactas para cada genotipo aunque son

dependientes entre si,
3.7.3 Modelo aditivo multiplicativo (AMMI)

El modelo AMMI esta representado por

$ii= 1+ 0i + 8 + ty=y & 4y dy+ 4 y el modelo de SREG por
Vip. =1+ &+ =i & Aik T &

donde:

§ij. = la media del i-ésimo cultivar en el j-ésimo ambiente

1 = media general

0; = efecto del genotipo

d; = efecto de la localidad

& (& ¢ € (... &) son constantes escalares (valores singulares) que ayudan a la imposicion de
contrastes de ortonormalidad sobre los vectores singulares para los cultivares

%k = (ks ++-, Ogk) Y SItiOS Yik = (Yiks-. ., Yex) tales que iézjk = jﬁz_ik =1y iE’i?’_ii\- E’lz_ik .= il 8 = O para
k#k’

axy & parak = 1,2,3, ....son llamados efectos primarios, secundarios, terciarios ,...... etc. de los

cultivares y sitios respectivamente




& = error residual que se asume tiene una distribucién normal con (0, 671 donde & ¢s la

varianza del error ponderado y r es el nimero de repeticiones.

Vargas y Crossa (2000) citan que la estimacion de los minimos cuadrados de los parametros
multiplicativos (bilineales) en el k-ésimo término bilineal se obtiene como el k-ésimo
componente de las desviaciones de la parte aditiva (lineal) del modelo. En este modelo solamente
la interaccion genotipo por ambiente (GEI) se toma en cuenta en términos bilineales, mientras
que en el modelo de la suma de cuadrados de regresion (SREG) los efectos principales de los

genotipos mas ¢l de la interaccidn se toma en cuenta dentro de los términos bilineales.

3.7.4 indice de Langer (L) (1979)

Para hacer el estudio mds completo se incluyeron dos procedimientos no paramétricos que se

describen en lo que sigue.

Langer (1979) propone dos diferentes procedimientos para calcular la estabilidad de genotipos
(Ry) y (Ry); en este caso se utilizd el segundo ya que el mismo autor lo considera mas Gtil. Este

indice se calcula por la diferencia entre el rendimiento de una variedad en el mejor y el peor

ambiente.
La férmula para su céleulo es la siguiente:

Ry = (Yjjmax —Yij min)

donde:

Yjjmax = rendimiento promedio méximo de la i-ésima variedad,

Yijmin = rendimiento promedio minimo de la i-ésima variedad.

Y; = rendimiento promedio de la i-ésima variedad en la localidad con el mayor nivel de

produccion,

Y; = rendimiento promedio de la i-ésima variedad en la localidad con el menor nivel de
produccién.

Los ambientes se clasifican de acuerdo a su nivel de los promedios por ambiente.
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Para cste procedimiento se calculd un intervalo de confianza mediante una prucha de  para la
clasificacion de los genotipos segin su estabilidad. Los valores mayores que el limite superior
del intervalo se considera que son los inestables, los de valor menor que ¢l limite inferior son los

estables, mientras que los que se encuentran dentro del intervalo se propone en esta tesis que se

denominen de estabilidad media.

La formacion del intervalo fue en base a los calculos siguientes:
Limite inferior = ¥ — (#,,;)(S;) y Limite superior = X + (¢,,,)/(S;) en el que se considera a
¥ como la media de los indices generados; t valor de tablas al 0.05% de nivel de significancia y a

S, el error estandar de dichos indices.

3.7.5 indice o ecovalencias de Wricke (W?) (1964)

Wricke (1964) se encuentra dentro de los autores que proponen la descomposicion de la
interaccion del genotipo por el ambiente en sus componentes. Sugiere que la contribucion de un

genotipo a la interaccidn genotipo-ambicnte se use como una medida de la estabilidad.

La técnica desarrollada por este autor consiste en calcular para cada variedad un indice (Wz)
denominado ecovalencia que mide la inestabilidad de cada genotipo por la magnitud de su
contribucién a la suma de cuadrados de la interaccion genotipo-ambiente en un analisis de

varianza de dos entradas (variedades y ambientes).
El modelo que describe una observacion es el siguiente:

Yij=p+gite+dj

donde:

u = promedio general

g; = efecto promedio del i-ésimo genotipo
¢ = efecto promedio de i-ésimo ambiente

d;; = efecto de la interaccion entre el i-ésimo genotipo y el j-ésimo ambiente
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La estimacion del pardmetro ecovalencia es la sumatoria de los efectos de interaccion, o sea;
2 w2

w: = Zld i

El cédlculo del estimado de la ecovalencia se obtiene mediante la ecuacion siguiente:
1_ 2
W:=2iYi -Yi-Y, +Y.]

donde:
Y; = rendimiento promedio de la i-ésima variedad en el j-ésimo ambiente
Y;. = rendimiento promedio de la i-ésima variedad sobre todos los ambientes

Y.; = tendimiento promedio de todas las variedades en el j-ésimo ambiente

Y.. = rendimiento promedio de todas las variedades en todos los ambientes

De la misma manera que el indice de Langer {1979), el genotipo estable serd aquel con el valor

. ~ 2
mas pequefio de ",

Para las ecovalencias obtenidas se calcularon intervalos de confianza para clasificar la estabilidad

de cada uno de los genotipos considerandose la mas estable aquella con el menor valor menor del

intervalo de confianza.

En este documento, se considera a éste indice como un indicador de la consistencia ya que

Marquez (1992) y Carrizalez (2000) confirman que mds que estabilidad, las ecovalencias

identifican consistencia.
3.8 Modelo de correlacion (r)

Para obtener informacion de la relaciéon que pudieran tener los pardmetros utilizados en los
analisis de estabilidad se realizaron correlaciones maltiples entre los diferentes pardmetros de los
diferentes modelos. Dichas correlaciones se efectuaron para cada variable considerada mediante

el procedimiento corr de SAS Institute Inc. 1999-2001 version 8.2.
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4. RESULTADOS Y DISCUSIONES

4.1 Prueba de identificacion y seleccién de las lineas de dos poblaciones por marcadores

moleculares en F»

Los resultados de los anélisis de microsatélites s¢ presentan en ¢l Cuadro 8. Como podra notarse,
solo el 54% de los granos resultd ser (02/07), 24% fueron heterocigotos (+Hoz) y 12 %
homocigotos normales (+/+), si se considera que cada poblacion deberia segregar en proporcion
de 1:2:1, 25% (02/03), 50% (+/02) y 25% (02/Q,) ¥ que al efectuar seleccion visual previa en la
lampara de las semillas analizadas por microsatélites, éstas proporciones se modifican, entonces
los resultados obtenidos son acordes, ya que si se analizaron 600 semillas F», la segregacion
correspondiente sin seleccion previa seria de 150 0y/0; : 300 +o, 1 y 150 +/+ para obtener 75%
de semillas con el gen opaco-2. La seleccion visual efectuada identifico el 78% de las semillas
que contienen el gen opaco-2, dado que que hubo aproximadamente un 10% de casos en que no

se tuvo amplificacion (NA), de ahi se obtuvo el incremento del 75 al 78% de semillas con el gen

opaco-2.

También se podra notar en el Cuadro 8, que probablemente debido a mala calidad del ADN o a
degradacidén por la presencia de sales, proteinas o RNA el 10% de los casos no tuvo
amplificacion. Las lectura para estos genotipos quizd se podria haber realizado utilizando geles

de acrilamida ya que este tipo de gel permite ver con mayor claridad el corrimiento del ADN.

Debido a lo anterior, se puede decir que la seleccion asistida por marcadores moleculares se

justifica plenamente dando una gran seguridad en la seleccién de genotipos con alta calidad de

proteina.
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Cuadro 8. Identificacion de lineas con genes modificadores para calidad de proteina por
microsatélites. O-1 2001

Genealogia 03/07 % +Hoy % 0,/0, % NA %
CML173 x CLQ4374 322 53.66 146 24.33 73 12.16 59 9.83
CML 147 x RCW01 323 53.83 147 24.50 70 11.66 60 10.00

NA= no amplificé
4.2 Seleccion de las lineas S; por contenido de triptofano en grano

En los cuadros TA y 2A se presentan los contenidos de triptofano y proteina de lineas
seleccionadas, pertenecientes a los grupos heterdticos A y AxB, respectivamente. En el cuadro 1A
se indica que solo dos lineas (CML146 x CML150)-B-5-2, (CML150 x CL-04321)-B-19-1, de 51
fueron descartadas por no tener la cantidad de triptofano requerida; asi mismo para el segundo
grupo (Cuadro 2A) se descartaron tres lineas (CML150 x C1.04321)-B-43-1, (CLQG6203 x
CL04321)-B-18-1 y (CLQ6203 x CL0432E)-B-46-2 . Cabe destacar que solo se formaron los
mestizos con lineas de alta calidad con 0.08% como minimo de triptofano. En fos cuadros
referidos se incluyen los contenidos de nitrogeno, proteina y un indice de calidad calculado con el
contenido de triptofano y dividido entre el contenido de proteina total. L.os contenidos de lisina no

fueron determinados directamente debido a los altos costos de los analisis quimicos.

4.3 Identificacion y seleccion de las lineas de todas las poblaciones por marcadores

moleculares (microsatélites) en S;

Para tener seguridad de que la estimacidon de la aptitud combinatoria se llevara a cabo con lineas
de alta calidad de proteina, se utilizé la seleccidon visual y marcadores moleculares para conocer
los genotipos de dichas lineas en doce poblaciones. Los resultados se presentan en el Cuadro 9. Se
incluye el origen de las lineas, nimero de lineas analizadas, y el porcentaje de genotipos
normales, heterocigotos y homocigotos recesivos asi como los datos de ADN no amplificado. En
ninguno de los casos los granos de las lineas seleccionadas fueron 100% homocigotos recesivos
para el gen opaco-2 responsable de alta calidad de proteina. Las lineas son generaciones

tempranas y a medida que avanza la endogamia se fijan los genes modilicadores pot lo que se
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espera que dicha frecuencia aumente. Sin embargo, los resultados resaltan la efectividad de los
marcadores moleculares en la seleccion de los genotipos con alta calidad de proteina. Como
podra observarse en el Cuadro 9, en 10 de las doce poblaciones, mas del 70% de las lineas
correspondieron a genotipos QPM. La poblacion CML 176 x CL04374 presentd el menor nimero
de lineas con alta calidad de proteina probablemente debido a que esta cruza tienc menor

frecuencia de genes modificadores con genotipo (02/+) ¢ (+/+) en proporcion mayor que las

demas lineas.

Cuadro 9. Identificacion de las lineas de todas las poblaciones por marcadores moleculares
(microsatélites) en plantas S,

Origen No. Lineas 03/0 % +/0y % N % NA %
CML 146 x CL 04374 34 26 7647 5 47 1 294 2 588
CML 146 x RCWQ1 77 71 9220 5 6.49 1 1.29 0 0
CLQ 6203 x RCW01 50 42 8400 7 1400 1 2.00 0 0
CML 150 x RCWO1 50 41 82.00 5 10,00 2 4.00 2 4.00
CML 173 x RCWO01 44 24 5454 14 3181 6 13.63 0 0
CML 176 x CL. 04374 52 17 3269 22 4230 12 2307 1 192
CML 176 x RCW0I 53 41 “ 7735 10 1886 2 377 0 0
CML 146 x CL 04321 30 25 8333 5 16.66 0 0 0 0
CLQ 6203 x CL 04321 46 43 9347 3 6.52 0 0 0 0
CML 150 x CL 04321 56 41 732t 15 20678 O 0 0 0
CML 159 x CL 04321 46 43 9347 1 217 2 434 0 0
CML 173 x CL. 04321 54 42 7777 8 1481 4 740 0 0

N = Normales NA = no amplific6

En restimen, la seleccion visual bajo la lampara en semillas F; seguida de seleccion asistida por
marcadores moleculares en plantas F,, garantiza la calidad de la seleccion de genotipos portadores
del gen opaco-2. Sin embargo debido a que no existen marcadores moleculares para identificar
plantas con elevada frecuencia de genes modificadores del endospermo siempre debe usarse la
lampara para tal proposito. La combinacion de las dos metodologias es apropiada, sin embargo

tienen que considerarse los costos de los marcadores, Cuando existan marcadores moleculares

41




suficientes para genes modificadores del endospermo y los costos de su uso se reduzcan,

entonces, se eliminard la limpara de luz en el proceso de seleccion.
4.4 Evaluacién de mestizos del grupo heterético (AxB) con probadores Ay B

En el Cuadro 10 se presenta el andlisis de varianza combinado para rendimiento en cinco
localidades para la variable rendimiento de grano. Puede observarse que existio una diferencia
altamente signiﬁcativa para todas las fuentes de variacion, lo que nos indica que los ambientes
son diferentes entre si, asi como las repeticiones dentro de ambientes. Las diferencias entre
tratamientos indican que al menos existe un mestizo diferente al resto; asi mismo sc observa que
hay interaccion entre variedades por ambienteé, lo que indica un comportamiento diferenctal de

los mestizos a través de ambientes.

Cuadro 10. Andlisis combinado del rendimiento de lineas del grupo heterdtico (AxB) por
probadores A y B. O-1 2001. -

Fuente GL SC ~CM____FC PR>F
Ambientes 4 14865774 3716443 367.14%* 20001
Rep. (Amb) 5 17.9320 3.5864 3,545 0.0037
Mestizos 99 328.8854  3.3220 3,080 <0001
Amb x Mes- 396 9144191 2.3091 2.08% <0001
tizos

Error 495 501.07 1.0122

Total 999 3248.8927

** = altamente significativo C.V =16.24

En el Cuadro 11, se presentan algunas medias de rendimiento a través de ambientes que
resultaron iguales estadisticamente asi como el testigo, del grupo heterdtico AxB por probadores
Ay B. El grupo superior se compone de seis hibridos experimentales, mientras que el testigo no
se encuentra dentro de este grupo ya que el limite de la DMS tue hasta 6.77 ton/ha. Para este caso,
el hibrido de mayor rendimiento fue el (CL. Q6203 x CL 04321)-B-21-1- x CML144 con un

rendimiento de 7.43 ton / ha., que resulté en un 15.19 % mayor que el testigo utilizado.
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Cuadro 11. Medias de rendimiento del andlisis combinado de cinco localidades del grupo
heterético (A x B) por probadores A y B. O-1 2001.

Rendimiento
Genealogia ton/ha
(CL Q6203xCL 04321)-B-21-1- x CML144

74344 a
(CLQ6203 x CL04321)-B-7-1x CML144 7.4289 a
(CLQ6203 x CL-04321)-B-7-1x CML159 72437 ah
(CLQ6203 x CL-4321)-B-24-1x CML159 70680 abc
(CLQ6203 x CL-04321)-B-46-1x CML159 6.8307 abed

(CLQ6203 x CL-04321)-B-16-3x CML144
(CLQ6203 x CL-04321)-B-24-1x CML 144
(CLQ6203 x CL-04321)-B-21-1x CMLI159
(CLQ6203xCL-RCWO01)B-43-3xCML 144
H512 Testigo |
DMS = 0.6557

6.8242 abed
6.7006  bede
6.6833  bedef
6.6823  bedef
5.1300

4.5 Aptitud Combinatoria

En el Cuadro 12 se presenta el analisis de varianza combinado para la AC. En dicho cuadro se
observa que existieron diferencias significativas a probabilidades menores del 5% para todas las
fuentes de variacion excepto para las interaccion H*M, lo anterior indica que al menos uno de los
ambientes fue diferente al resto, asi como las repeticiones dentro de los ambientes. Por su parte
los machos fueron diferentes entre ellos asi como las hembras. Por lo que respecta a las
interacciones se concluye que los machos y hembras lienen una respuesta diferencial a través de
localidades. La alta significancia Amb*M y Amb*H refleja la importancia de la interacciéon
GxA.

Como se observa en el Cuadro 12, las proporciones de los cuadrados medios respecto a la
variacion genética total, son mayores en hembras y machos (efectos de ACG) lo que sugiere que

es mas importante el tipo de accién génica aditiva de las lineas que la no aditiva (efectos de ACE)
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y que éstas pueden ser usadas en métodos de mejoramiento que impliquen la explotacién de tal

tipo de accion génica como son la seleccion recurrente o reciproca recurrente,

Cuadro 12. Analisis de varianza combinado para AC de las lineas del grupo heterdtico (A x B)
por probadores A y B. O-12001.

FV GL SC CM F Pr>F
Amb 4 1466362517 366.590629 329.20 <0001
Rep (Amb) 5 16366804 3.273361 2.94 0.0126
H (ACG) 47 218423371 4.647306 4.17 <0001
M (ACG) 1 5.962077 5.962077 5.35 0.0211
H *M (ACE) 47 71.814114 1.527960 1.37 0.0566
Amb*H - 188  3523.634173 2.785288 2.50 <0001
Amb * M 4 38.243635 9.560909 8.59 <0001
Amb *H*M 188 292.912670 1.558046 1.40 0.0023
Ertor 475 528.949495 1.113578

Total 959  3162.668857

H=hembras M=machos H*M=hembras por machos Amb=ambientes

Los efectos estimados de la ACG y ACE, su significancia, asi como los rendimientos promedio
de las cruzas de las lineas con los dos probadores se presentan en ¢l Cuadro 13. Se observa que
las lineas que tuvieron la ACG mads alta fueron también las que formaron las cruzas de mayor
rendimiento, éstas se derivaron de la cruza original (CLQ6203XCL04321). Las primeras 4 lineas
con ACG alta y significativa del Cuadro 13, se podrian usar en un programa de seleccion
genealdgica para formar nuevas poblaciones F, para derivar nuevas lineas ya que tienen una
accion preferentemente aditiva, teniendo con esto una mayor posibilidad de buenas
combinaciones con otros materiales. Las dos primeras lineas ya fueron coditicadas como lineas

CL (Cordova et al., 2005).

Por lo que respecta a la ACE, las lineas con efectos positivos y significativos fueron la
(CLQ6203XCLO4321)- B-40-1 y (CML176 x RCW01)-B42-1 que cruzaron bien con ¢l probador
CML 159. Dichas lineas se pueden utilizar de manera directa con sus respectivos probadores para
formar cruzas simples ya que segiin Sprague y Tattum (1942) en estas se puede aprovechar el tipo

de accion génica de dominancia o sobredominancia para lograr una mayor heterosis.
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Cuadro 13. Medias de rendimiento promedio con dos probadores, efectos de ACG y ACE de las

lineas del grupo heterético AxB por probadores A y B. O-1 2001

PEDIGREE

Rendimiento Efectos ACG Efectos Efectos ACE
(ton/h) hembras ACE
J CML 159 CML 144

(CLQ6203XCLO4321)-B-7-1 7.33 f.1a% 0.02 -0.02
{CLQ6203XCL04321)-B-21-1 7.05 (AP -0.45 0.045
{CLQ6203XCL04321)-B-24-1 6.88 1.07## 0.35 -0.35
(CLQ6203XCLO4321)-B-23-1 6.69 0.61** 0.25 -0.25
(CLQ6203XCLRCWOI1)-B-14-1 6.56 0.49 0.12 -0.12
{CML176XCLRCW01)-B-19-1 6.51 0.44 -0.46 0.46
(CLQO203XCLRCWO01)-B-48-1 6.48 0.41 - -0.08 0.08
(CLQ6203XCLRCW(1)-B-40-1 6.45 0.38 0.15 -0.15
(CMLI176XCLRCW01)-B-12-1 6.39 0.32 0.25 -0.25
{CLQ6203XCLRCWO1)-B-24-4 6.38 031 0.06 -0.06
(CLQ6203X04374)-B-7-2 5.77 -0.3 -0.49%* 049
(CLQ6203X04374)-B-25-2 4,87 -127%% -0.27 0.27
{CLQ6203X04374)-B-26-1 5.92 -0.13 -(.42 (.42
(CLQ6203XCL0O4321)-B-10-1 6.38 0.3 -0.02 0.02
(CLQ6203XCL04321)-B-13-1 5.64 -0.44 0 0

(CLQ6203XCL04321)-B-13-2 542 -0.65%* -0.19 0.19
(CLQ6203XCL04321)-B-14-3 5.59 -0.48 0.22 -0.22
(CLQ6203XCL04321)-B-15-1 6.24 0.17 0.15 -0.15
(CLQ6203XCL04321)-B-16-3 6.52 045 -0.05 0.05
(CLQ6203XCL04321)-B-18-1 5.87 -0.2 -0.46 0.46
(CLQ6203XCL04321)-B-26-2 5.84 ~(.23 0.11 ~0.11
(CLQ6203XCL04321)-B-26-3 5.84 -0.23 -0.22 0.22
(CLQ6203XCL04321)-B-40-1 5.84 -0.23 0.71** -0.71
(CLQ6203XCL04321)-B-40-2 5.85 -0.22 0.22 -0.22
(CLQ6203XCL04321)-B-41-2 6.06 -0.02 0.03 -0.03
(CLQ6203XCL04321)-B-44-1 6.07 0 017 0.17
(CLQ6203XCL04321)-B-46-2 5.98 -0.1 -0.07 0.07
(CLQ6203XCLRCW01)-B-10-1 6.24 0.17 0.15 -0.15
(CLQ6203XCLRCWO1)-B-11-2 5.72 -0.35 0.04 (0,04
(CLQG6203XCLRCWG!)-B-17-2 5.76 -0.32 -0.49%* 0.49
{CLQ6203XCLRCW01)-B-24-3 5.52 0,55%* 0.17 -0.17
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Contintia Cuadro 13

(CLQ6203XCLRCWO1)-B-36-2 5.99 -0.08 0.1 (.41
(CLQG6203XCLRCWO1)-B-42-4 6.35 0.28 -0.04 0.04
(CLQ6203XCLRCW01)-B-43-3 6.19 0.12 0324 0.52
{CLQ6203XCLRCW01)-B-44-1 5.83 -0.24 0.34 -0.34
(CLQ6203XCLRCW0!)-B-46-2 6.14 0.06 .42 0.42
(CLQ6203XCLRCWO01)-B-48-4 6.19 0.12 0.37 -0.37
(CML176XCL-04374)-B-14-1 5.9 -0.17 0.13 -0.13
(CML176XCL-04374)-B-14-2 6.25 0.18 0 0
(CML176XCL-04374)-B-17-1 5.29 -0.78** -0.22 022
{(CML176XCL-04374)-B-19-1 6.51 0.44 -0.46 0.46
(CML176XRCWO01)-B-11-2 6.06 -0.01 0.45 -0.45
{CML176X RCWO01)-B-30-1 548 -0.60%* -0.05 0.05
(CMLI176X RCWO0I)-B-42-1 5.48 -0.59%* (0.53%* -0.53
Error estandar 0.2324 ) T

ACG = Aptitud combinatoria general

Con el fin de mostrar la distribucion de frecuencias de los valores de aptitud combinatoria general

ACE = Aptitud combinatoria especifica ** =Significativo al 0.01%

y especifica se elaboraron las Figuras 4, 5, y 6. Como se podra apreciar, los valores estimados de

los efectos siguen una distribucidn cercana a la normal, con excepcion de la Figura 6 en donde la

AC de las cruzas con la linea CML 159 presenta una alta frecuencia con valores positivos. Por su

parte las cruzas con CML 144 tienden a producir valores negativos de ACE en mayor proporcién

a lo esperado bajo una distribucién normal.

Los resultados de este trabajo concuerdan con los resultados de Green (1948) y Rinke y Hayes

(1963) ya que las cruzas mas rendidoras fueron aquellas que se formaron con lineas de alta ACG

derivadas de generaciones F,. Por otra parte se coincide parcialmente con Cordova ef al. (2005) y

Krivanek et al. (2005) ya que ellos encontraron diferencias significativas en los efectos de ACG y

ACE para rendimiento con lineas QPM.
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Figura 6 Distribucién de frecuencias de ACE las lineas con ¢l probador CML 144

En base en los resultados de aptitud combinatoria se eligieron para continuar los procesos de
evaluacion  las  cruzas  siguientes:  (CLQ6203XCL04321)-B-21-1 x CMLI144,
(CLQ6203XCL04321)-B-7-1 x CML 159 y (CLQ6203XCLRCW(1)-B-24-4 x CML144 que
tuvieron los mds altos rendimientos asi como la mayor ACG siendo significativos los efectos a
una probabilidad de 0.01%. Las cruzas (CLQ6203XCLRCWO01)-B-43-3 x CML 159,
(CLQ6203XCL-RCW01)-B 43-3 x CML 144 (CLQ6203XCL-04321)-B-13-2 x CMLI59,
(CLQ6203XCL-RCW01)-B-14-1 x CML144 y (CLQ6203XCL-RCW01)-B-42-4 x CML 144 que
fueron seleccionadas por su rendimiento, y finalmente se incluyo la cruza con efectos de ACG
negativa (CLQ6203XCL-RCW01)-B-46-2 x CML 159 por su rendimiento en campo. Las lineas
restantes fucron descartadas debido a un comportamiento per se no favorable agrondomicamente.
Dichos materiales seleccionados sirvieron para ser probados por su estabilidad de rendimiento,

lisina, triptofano, proteina y dureza de grano en la etapa siguiente de seleccion por estabilidad.
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4.6 Estabilidad del rendimiento

Los andlisis de varianza conjuntos para los métodos propuestos por Eberhart y Russell (1966),
Cruz (1990) y el método AMMI se presentan en los cuadros 3A, 4A y SA respectivamente. Se
detectaron diferencias significativas entre geno‘tipos con los métodos de Eberhart y Russell (1966)
y Cruz (1990), no asi con base en el método AMMI. En el Cuadro 14 se presenta la prueba de
comparacion multiple de medias de genotipos al 5% de probabilidades. De los 16 hibridos
evaluados, 10 fueron iguales estadisticamente, destacando el tratamiento 10 con poco mas de 7
ton/ha. Los hibridos tres y dos fueron los de menor rendimiento con 5.1 y 4.4 ton/ha
respectivamente. Cabe destacar que ninguno de los hibridos seleccionados en las etapas de

evaluacidn para aptitud combinatoria superd a los testigos incluidos en el estudio.

Cuadro 14. Separacidn de medias del andlisis combinado para cinco localidades. P-V 2003.

Entrada Genealogia Rendimiento (ton /ha)
10 (CML264Q(BC3)-F2(43)-B-1-Bx CLQ-RCWQO01 7.07 a

11 (CMLI173 x CLQ6203)x(CML264Q(BC3)-F2(43)-B-1-B 6.82 ab

12 (CML173 x CLQ6203)x CLQ-RCWQO01 6.73 abe

16 Genotec M658 6.59 abced
15 Genotec M625. 640 abcede
1 (CLQ6203 x CL -04321)-B-21-1-1-1 x CML 144 6.16 abecde
4 (CLQ 6203 x CL-RCW01)-B-24-4-1 x CML 144 6.07 abede
6 (CLQ 6203 x CL-RCW01)-B-43-3-1 x CML 144 6.06 abecde
8 (CLQ 6203 x CL-RCW01)-B-42-4-B x CML 144 585 abcde
14 (CML 144 x CML 159) 579 abcde
7  (CLQ 6203 x CL-RCW01)-B-14-1-1-1 x CML 144 557 bede
13 (CML 150 x CLQ 6203) 5.46 cde
5 CLQ6203 x CL -04321)-B-13-2-1 x CML159 5.38 de
9 (CLQ6203 x CL-RCW01)-B-46-2-1-B-1 x CML159 537 de
3 (CLQ 6203 x CL-RCW01)-B-43-1 x CML159 5.12 e
2 (CLQ 6203 x CL-04321)-B-7-1-2-4-B-x CML159 4,39 f

DMS 5%=1.31

Por otra parte, con respecto a la interaccidén genotipo-ambiente, los tres métodos detectaron
diferencias significativas, lo que indica que los genotipos reaccionaron de manera diferencial en
los ambientes de prueba. La prueba de no-aditividad, de acuerdo a Cruz (1990), se¢ presenta en el

Cuadro 6A. Dicha prueba y la de las desviaciones de regresion resultaron significativas al 1% de
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probabilidad. Como podra notarse, estos resultados indican que existieron diferencias entre los
coeficientes de regresién pero también hubo falta de ajuste al-modelo (significancia en las

desviaciones de regresion).

En el Cuadro 15 se presentan las estimaciones de los diferenies parametros y los promedios de
rendimiento, b; y S corresponden al método de Eberhart y Russell (1966) y representan el
coeficiente de regresion y a las desviaciones de regresion, respectivamente. Por su parte, by y Dy
representan los coeficientes de regresion y desviaciones de regresion del método de Cruz (1990),
mientras que L corresponde al indice de Langer (1979) y W? al indice de Wricke (1964). Para el
caso de L, el asterisco indica que el genotipo es estable y para W? se uso el éigno ¢ que indica

que el genotipo es consistente. Esta indicacién se usd en los cuadros correspondientes de cada

variable analizada.

De acuerdo al criterio de Carballo y Marquez (1970), con respecto a los pardmetros de Eberhart y
Russell (1966), todos los genotipos resultaron estables, es decir con un coeficiente de regresion
bi=1 y desviaciones de regresién §%;i = 0. Con base en el criterio de Cruz (1 990), el genotipo 2 no
se ajusta al modelo multiplicativo dado que Dy es significativamente mayor de cero. Los
genotipos 9 y 16 tienen un coeficiente by > 0 vy el resto de genotipos tienen sensibilidad promedio
o estabilidad (b,=0, di=0). Los métodos de Langer (1979) y Wricke (1964) difieren entre st y con
respecto a los métodos de Eberhart y Russell (1966) y Cruz (1990). Las unicas coincidencias
ocurrieron para los genotipos 4, 6, 8 y 10. En este punto se puede sefialar que los resultados
encontrados confirman lo reportado por Eberhart y Russell (1966) y Carrizales (2000} en el

sentido de que las variedades maés rendidoras son las menos estables.

Marquez (1992) menciona que la interaccion genotipo-ambiente existe desde el momento en que
existe heterogeneidad ambiental. En estos casos la seleccion de los genotipos se ve agravada por
la reduccion de la heredabilidad al incrementarse la varianza fenotipica con la varianza de
interaccion genético-ambiental. Asi los resultados de los anélisis anteriormente mencionados eran

de esperarse dado las caracteristicas de los sitios de evaluacion.
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Cuadro 15. Medias de rendimiento, pardmetros e indices de estabilidad de los diferentes
procedimientos. P-V 2003.

Entrada Media ton/ha b, S%d, by Dy L (W)

10 7.072 1.1265ns 0.2660 ns 0.1265 ns 1.59630 ns  7.721 1.2305¢
11 6.825 0.8375ns 0.4772ns -0.1624 ns 2.86360 ns 5.797* 2.1446
12 6.737 1.0042 ns 0.5131ns 0.0042 ns 3.07892 ns  6.565 1.5399
16 6.591 1.2719ns 0.5988 ns 0.2719 * 359260 ns 8.722 3.7951
15 6.402 1.0484 ns 1.2620ns 0.0484 ns 7.57209 ns 7.732 3.8495
1 6.165 1.1090 ns 0.6953 ns 0.1090 ns 4.17212 ns 7.087 2.4072
4 6.071 1.0832ns 0.3395ns 0.0832 ns 2.03715 ns  6.838 1.2057°
6 6.064 1.0608 ns 0.2644 ns 0.0608 ns 1.58624 ns  7.289 0.8931°
8 5.851 1.0621 ns 0.1734 ns 0.0621 ns 1.04030 ns  6.673 0.6243¢
14 5.795 1.1849ns 0.6870ns 0.1849 ns 4.12223 ns 7.5 2.9850
7 5.572 0.9780ns 0.1913ns -0.0220 ns 1.14818 ns  6.338 0.5871°
13 5.465 0.8303ns 1.4844ns -0.1696 ns 8.90661 ns - 6.271 5.2307
5 5.389 0.9666 ns 0.0581 ns -0.0333 ns 0.34500 ns 6.068* 0.2044°
g 5.373 0.6806 ns 0.5060ns -0.3194 * 3.03649 ns 4.709* 42742
3 5.125 (.9307 ns 0.8086 ns -0.0693 ns 4.85200 ns  6.717 2.5556
2 4.390 0.8246 ns 2.6484 ns -0.1754 ns 15.89050 * 6.36 8.7761

* = estable ¢ = consistente ns = no significativo b; y S°d; =coeficiente de correlacion y
desviaciones de regresién de Eberhart y Russell. By y Dy = coeficiente de correlacion y
desviaciones de regresién de Cruz. Ly (W)? indices de Langer y Wricke respectivamente,

Segin Mérquez. (1992), cada variedad puede manifiestar su -comportamiento  genotipico
verdadero: es decir libre de la interaccién GE; por lo tanto, parecerd que el ambiente adecuado

para hacer la seleccion seria uno de este tipo (B,‘ =1y §%d; =0).

Es necesario sefialar que Cruz (1990) en esta propuesta, de ninguna manera admite el término
estabilidad, ya que segln cita “resulta inapropiado por las acepciones que tiene; sin embargo, &
los coeficientes de regresidn o by  los relaciona con la estabilidad, dado que al hacer la
clasificaciéon de genotipos, realiza primeramente un analisis del término estabilidad indicado
como sensibilidad o by; asi mismo presenta el cuadro de clasificacion de manera andloga a como
lo hicieron Carballo y Marquez (1970) con las adaptaciones acordes al término sensibilidad. Por

tal motivo, en este trabajo se toma el término estabilidad como sindnimo de sensibilidad.




Con los modelos propuestos por Langer (1979 y Wricke (1964) se calcularon intervalos de
confianza con una prueba de t al 5% (en todas las variables), para conocer cuales genotipos tienen
la mayor estabilidad, correspondiendo los valores menores, fucra del rango. a las variedades mas

estables (**), y a las que se encuentran entre el intervalo a las variedades estables medias (*).

La suma de cuadrados y la prueba de Gollob para los términos AMMI se pueden ver en el Cuadro
6A. La prueba de Gollob en este cuadro muestra que existio' diferencia altamente significativa y
los dos primeros términos explican el 82% de la interaccion, por lo que se considera que el

modelo es apropiado para explicar esta suma de cuadrados.

El biplot generado por el analisis AMMI se presenta en la Figura 7 en la cual se puede ver
graficamente lo siguiente: se observa que las variedades mas estables fueron las correspondientes
a las entradas 9, 7, y 10 seguidos por las entradas 15, 5, 8 y 11. Segin la separacion de medias del
andlisis combinado de rendimiento, corresponden a las variedades mas rendidoras sélo las
entradas 10, 11 y 15 (Cuadro 14).

Las recomendaciones que sugiere la figura 7, son: para el ambiente 1 (Cotaxtla) las mejores
variedades son la 15 (testigo) y 11. Para el ambiente 4 (Las Apujas) aunque las variedades mas
estables son la 10 y la 6, las de mayor respuesta fueron las variedades correspondientes a las
entradas 14 y 16. Para los ambientes 2, 3 y 5 (Campeche, Agua Fria y La Huerta) las mas

estables fueron las entradas 7y 9 siendo las de mayor respuesta la 9. 11y 13.

En base a los resultados anteriores puede concluir que las variedades clasificadas como estables
por la mayoria de los métodos a través de los ambientes fueron las siguientes entradas con sus
respectivas genealogias: 5 (CLQ 6203 x CL -04321)-B-13-2-1) x CMLI59; 11 (CML173 x
CLQ6203)x(CML264Q(BC3)-F2(43)-B-1-B; 10 (CML173 x CLQ6203)x(CML264Q(BC3)-
F2(43)-B-1-B; 7 (CLQ 6203 x CL-RCW01)-B-14-1-1-1 x CML 144; 8 (CLQ 6203 x CL-
RCWO01)-B-42-4-B x CML 144 y el testigo comercial de entrada 15. De estas, sélamente la
entrada cinco (en AMMI pricticamente es establej se encuentra clasificada como estable por los

cuatro métodos, mientras que las demds entradas fueron clasificadas por tres metodologias como
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estables ya que Langer (1979) y Wricke (1964) en conjunto no las consideran ni estables ni

congsistentes.

AMM1 biplet, Rendimiento, medios ojustados

Factor 2
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—
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Figura 7. Biplot AMMI para estabilidad del rendimiento de grano.

De esta manera, se puede decir que los procedimieﬁlos de Ebcrhart y Russell (1966). ¢l modelo
multiplicativo propuesto por Cruz (1990) y el AMMI, fueron mas sensibles en la deteccion de
genotipos estables, mientras que los métodos no paramétricos resultaron ser los menos sensibles
para detectar la estabilidad, o visto de otra manera, los modelos no paramétricos son mds estrictos |

al depurar mas fuertemente los genotipos por estabilidad del rendimiento.

A manera de discusion se puede decir que las diferencias encontradas en rendimiento v
estabilidad, pudieron deberse a las diferentes condiciones ambientales de las localidades de
evaluacion ya que como menciona Poey (1975), las condiciones ambientales influyen en ¢l
fenotipo modificandolo o limitando su potencial. Las variables gue tienen que considerarse v que

modifican la respuesta de los genotipos de manera general son: el clima. la fertilidad del suelo, la
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humedad disponible, alturas sobre el nivel dél mar, la fertilizacion y la densidad de poblacion,

entre otras.

Dado que las practicas culturales fueron de acuerdo a cada una de las zonas de evaluacion. y estas
zonas por sus caracteristicas geograficas fueron diferentes, es de suponer encontrar diferencias en
cuanto a su respuesta al rendimiento y a su estabilidad. Las diferencias en cuanto a cuestiones
ambientales de los sitios de evaluacion se presentan en el Cuadro 3, en este se pueden observar las
diferencias en alturas sobre el nivel del mar, asi como en sus longitudes. variables que pudieron

haber influido en la respuesta de los genotipos a cada medio.

Los mayores rendimientos se encontraron en las localidades de Zapopan y La Huerta, esto quizas
se debio a que en el ambiente de Campeche los materiales sufrieron acame por luvias excesivas y
vientos de igual manera, esto sin considerar que éste ambiente y el de Cotaxtla. son mas agresivos
para los genotipos en cuanto a temperaturas y ciclo corto. Asi ¢l comportamiento en cuanto a
rendimiento de los genotipos se vio mas favorecido para las localidades de Zapopan cuyo
ambiente es mas favorable (lluvias y temperaturas mas adecuadas) asi como el de La Huerta, que

aunque es ambiente tropical, no es tan agresivo como los otros.

4.7 Coeficientes de correlacion (r) entre los diferentes pardametros de estabilidad del

rendimiento

Para encontrar la correlacion de la clasificacion de los diferentes parametros ¢ indices, entre los
métodos empleados en la clasificacion de genotipos, se calcularon los coeficientes de correlacion

(r) entre los diferentes parametros utilizados.

En el Cuadro 16 se puede observar que las correlaciones mds altas y positivas (valor superior de
la celda) fueron entre los parametros b; con L (0.90) con probabilidad <.0001 (valor entre
paréntesis) v $°dj con W (0.93) con probabilidad de <0.0001. Estos resultados concuerdan con
los encontrados por Carrizales (2000), Garcia (2000) y Langer (1979), asi como parcialmente con
Vega (1984) y los trabajos citados por éste en la alta correlacion encontrada entre el

procedimiento de Eberhart y Russell (1966) con Wricke (1964) y Langer (1979); esto quiere decir




que en un momento dado el procedimiento de Langer (1979) v el de Wricke (1964) juntos pueden
sustituir al de parametros de estabilidad de Eberhart y Russel (1966) si estos ticnen una ulta
correlacion con by y Szdi respectivamente, cosa que en este caso si ocurrid dado que Langer

(1979) detecta estabilidad y el de Wricke (1964) consistencia, seg(in lo menciona Marquez
(1991).

Los coeficientes de correlacion més bajos resultaron ser entre el rendimiento con by y con L, y
. . - .2 2 .2

se encontraron correlaciones negativas del rendimiento y b; con S°d; y con W7, y entre §7d; v 1,

asi como entre L y W, Esto nos indica que los pardmetros con falta de correlacion positiva o baja

correlacidn, deben de ser usados individualmente y ninguno puede ser utilizado en lugar de otro.

Cuadro 16. Coeficientes de correlacion de Pearson (r) y su probabilidad entre los diferentes
parametros e indices para la clasificacién de estabilidad de rendimiento de genotipos.

t/ha bi S, L W
0.51376 -0.51231 0.45203 -0.48901
tha 1.00000  (0.0418) (0.0425) (0.0788) (0.0540)
-0.33744 0.90130 -0.38758
b; 1.00000 (0.2012) - (<.0001) (0.1380)
| -0.01650 0.93678
S2d; 1.00000 (0.9516) (<.0001)
-0.7901
L 1.00000 (0.7712)
(W) 1.00000

4.8 Analisis de estabilidad del contenido de lisina.

Los andlisis de varianza conjuntos propuestos por Eberhart y Russell (1966) y Cruz (1990) y el
método AMMI se presentan en los cuadros 7A, 8A v 9A, respectivamente. De acuerdo a dichos
cuadros existieron diferencias altamente significativas para genotipos y la interaccion genotipo
ambiente a excepcidn del método AMMI, lo que indica que los genotipos tienen una respuesta

diferencial a través de los ambientes. En el Cuadro 17 se presenta la prucba de comparacion




maltiple de medias de genotipos al 5% de probabilidades. De los 16 hibridos evaluados, 8 fueron
iguales estadisticamente destacando el tratamicnto 1 con 0.4545 % de contenido de lisina en
grano. Como era de esperarse los genotipos 15 y 16 (Genotec M625 y Genotec M628) fueron los
de menor contenido de lisina con 0.3138 y 0.3450 % respectivamente. Es de notarse que todos
los materiales evaluados de alta calidad de proteina mantienen su calidad en cuanto a contenido

de lisina aunque se encuentren diferencias dentro de ellos.

Por otra parte, con respecto a la interaccion genotipo por ambiente, los tres métodos antes
sefialados detectaron diferencias significativas, lo que indica que los genotipos tuvieron una
respuesta diferencial en los ambientes de prueba. La prueba de no-aditividad de acuerdo a Cruz
(1990) se presenta en el Cuadro 10A; dicha prueba resultd significativa mientras que las
desviaciones de regresion  no lo fueron. Lo anterior implica que hay diferencias entre los

coeficientes de regresion y que el modelo tuvo un ajuste apropiado.

En el Cuadro 18 se presentan los valores de las estimaciones de los porcentajes de lisina y otros
parametros. En dicho Cuadro, los titulos de las columnas cortesponden a los parametros ya

enunciados para la variable rendimiento.

De acuerdo al criterio de Carballo y Marquez (1970), con respecto a los parametros de Eberhart y
Russell (1966) se clasifict a las entradas 6, 4, 8, 2 y 13 como genotipos con una respuesta mejor
en buenos ambientes y consistentes (b > 1 v Szdi = () mientras que al resto las clasifica como
estables. Con base en el critetio de Cruz (1990), las entradas 11 y 16 son genotipos con falta de
ajuste al modelo multiplicativo ya que su Dy, es significativamente mayor que cero. E! genotipo 10
tiene ajuste apropiado y mejor respuesta en ambientes desfavorables, mientras que el restlo tienen
una sensibilidad promedio y buen ajuste al modelo multiplicativo (=0 y D=0). Los mélodos de
Langer (1979) y Wricke (1964) difieren entre si y de los métodos de Eberhart y Russell (1966) v

Cruz (1990) ya que Unicamente clasifican a las entradas 3 y 6 como estables y consistentes.
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Cuadro 17. Separacién de medias de contenido de lisina del analisis combinado de cinco
localidades. P-V 2003.

Entrada Genealogia (%) de lisina
1 (CLQ 6203 x CL -04321)-B-21-1-1-1 x CML, 144 0.4545 a

6 (CLQ 6203 x CL-RCW01)-B-43-3-1 x CML 144 0.4494 ab

5 (CLQ 6203 x CL -04321)-B-13-2-1 x CML159 0.4465 abe

3 (CLQ 6203 x CL-RCW01)-B-43-1 x CML159 0.4456 abc

11 (CML173 x CLQ6203)x(CML264Q(BC3)-F2(43)-B-1-B  0.4377 abed

10 (CML264Q(BC3)-F2(43)-B-1-Bx CLQ-RCWQO1 | 0.4371 abed

4 (CLQ 6203 x CL-RCW01)-B-24-4-1 x CML 144 0.4388 abede

8 (CLQ 6203 x CL-RCW01)-B-42-4-B x CML 144 0.4294 abede

14 (CML 144 x CML 159) o 04209  bede

7 (CLQ 6203 x CL-RCWO1)-B-14-1-1-1 x CML 144 0.4196  bede

9 (CLQ6203 x CL-RCW01)-B-46-2-1-B-1 x CML159 0.4150  cde

2 (CLQ 6203 x CL -04321)-B-7-1-2-4-B- x CMI.159 04124  de
12 (CML173 x CLQ6203)x CLQ-RCWQ01 04106  de
13 (CML 150 x CLQ 6203) 04027 e
16 Genotec M658 (0.3450 {
15 Genotec M625 0.3138 g

DMS 5% = 0.0253 e

Los genotipos muestran diferencias en cuanto a contentdo de listna, sin embargo no bajaron su
indice de calidad (0.40), esto sugiere que el ambiente no es capaz de modificar al genotipo de
manera significativa. Los resultados dan una idea de la variacion de los genotipos v se expresan

en la variedad de grupos formados en la separacion de medias.




Cuadro 18. Porcentajes medios de contenido de lisina, diferentes parametros ¢ indices para la
clasificacion de la estabilidad del contenido de lisina en % y su significancia. P-V 2003.

Entrada % Medio lisina by s%4, by Dy L. (W9
1 0.4545 0.8312ns 0.0012ns -0.1688ns  0.0044ns 0.078*  0.0040
) 0.4494 1.2270%* 0.0010ns 0.2270ns 0.0002ns 0.075*%  0.0004°
5 0.4465 1.4114ns  0.0012ns 0.1414ns 0.0021ns 0.1050  0.0021
3 0.4456 (0.8966ns 0.0005ns -0.1033ns  0.0002ns 0.065%  0.0002°

11 0.4377 0.7503ns 0.0011ns -1.0740%* 0.0066* 0.0997  0.0100
10 0.4371 0.1138ns 0.0006ns -0.8862* (0.0037ns 0.0692* 0.0060
4 0.4338 1.6072*%* 0.0020ns 0.6072ns 0.0016ns 0.1300  0.0029
8 0.4294 1.7951%* 0.0023ns  (.7951ns 0.0007ns 0.1310 (.0031
14 0.4209 1.2113ns 0.0013ns  0.2113ns 0.0022ns 0.1067 0.0019
7 0.4196 1.118ns  0.0013ns  0.1118ns (.0032ns 01071 0.0026
9 0.4127 0.6581ns 0.0011ns -0.3418ns  0.0050ns 0.1007  0.0046
2 0.4124 1.2726%  0.0012ns 0.2726ns 0.0008ns 0.1016  0.0010°
12 0.4106 0.7503ns 0.0008ns -0.2497ns  0.0030ns 0.0972  0.0028
13 0.4027 1.8564** 0.0027ns 0.8564ns 0.0018ns 0.1317  0.0041
16 0.3450 0.5190ns 0.0027ns -0.481%* 0.0152%* 0.1310  0.0125
15 0.3138 1.0814ns 0.0014ns 0.0814ns 0.0038ns 0.0999  0.0026

*= significativo 5%, ns = no significativo * = estable para L, ¢ = consistente para W, b; y S%=
coeficientes de correlacién y desviaciones de regresion de Eberhart y Russell, by y Dy =

desviaciones de regresion de Cruz y L y (W)* = indices de Langer y Wricke.

Finalmente con respecto a la clasificacion de los genotipos por AMMI, se puede observar en la
Figura 8 que las variedades mas estables fueron la 9, 12, 14, 5 y 1. mientras que las de mayor
respuesta para contenido de lisina en Campeche (S3) las entradas 9 y 1. Para Cotaxtla (S1) las
entradas 13, 8 y 4. Para (S3) Agua Fria, las entradas de mayor respuesta fueron la 16 y 13. Para
Las Agujas, (S4) las de mayor respuesta fueron las entradas 16 y 10, y finalmente para La
Huerta, (S85) las de mayor respuesta fueron las entradas 10 y 1. El mejor ambiente para la

produccion de lisina seglin se ve en la figura fue el de Agua Fria.
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Figura 8 Biplot del AMMI para estabilidad del contenido de lisina

Si se observa el Cuadro 17 de la separacion de medias del analisis conjunto e¢n cuanto al
contenido de lisina, las entradas 9, 12, 14, 5 vy 1 que son las mas estables bajo el esquema de
clasificacion AMMI, solo las entradas 5 y 1 pertenecen al primer grupo de la separacion de
medias en cuanto a mayor contenido de lisina, y.estas no forman parte de las entradas con mayor
respuesta (entradas 11, 10, 13 15 y 16); esto quiere decir que para esta caracteristica sucede igual
que para el rendimiento, es decir, los genotipos de mayor contenido de lisina son los menos

estables.

Finalmente, ningiin genotipo fue clasiﬁcédo de manera conjunta por todos los métodos como
estable; los genotipos que fueron clasificados por los métodos de Eberhart y Russell (1966). Cruz
(1990) y el modelo AMMI como estables fueron: 1 (CLQ 6203 x CL -043211B-21-1-1-1 x
CML 144 ; 3 (CLQ 6203 x CL-RCW01)-B-43-1 x CML159; 5 (CLQ 6203 x CL -04321)-B-
13-2-1 x CML159 ; 9 (CLQ6203 x CL-RCW01)-B-46-2-1-B-1 x CML159: 12 ((ML173 x
CLQ6203)x CLQ-RCWQOI; 14 (CML 144 x CML 159).
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De los genotipos clasificados como estables por cuando menos tres métodos, pertenecen al primer
grupo de la separacién de medias como de mayor contenido de lisina las entradas 1, 3, 55 y de
estas con respecto al rendimiento de grano, solo la entrada 1 se encuentra dentro del primer grupo

de mas alto rendimiento en la separacion de medias.

Dado que la lisina y triptofano son aminoacidos que influyen en la calidad de la proteina. y los
contenidos de almidones que pudieron ser diferentes por la respuesta que presentan los genotipos
a los ambientes, estos dltimos puedieron modificar el tamafio del grano y ¢éste, a la vez, los
contenidos de aminoécidos esenciales ya que al disminuir el tamafio de grano, aumenta el tamafio
del germen y por lo tanto la cantidad y calidad de la proteina seglin lo menciona Pocy (1975); asi
las diferencias encontradas entre los genotipos pudieran deberse a este factor, asi como a la
conformacién genética de los mismos y a la influencia del medio ambiente en cuanto a su
estabilidad se refiere, ya que el contenido de materia organica, nitrégeno, fosforo y potasio en los
suelos y la temperatura registrada, entre otras variables de los dilerentes sitios de evaluacion,
pudieran ser factores a considerarse e influyentes en [a determinacién del contenido de lisina y su
estabilidad como lo son para el rendimiento. Por lo .tanto, se pudiera considerar que para esta
variable, los mejores ambientes contaron de una manera mas favorable con los factores
anteriormente sefialados, y los genotipos estables tuvieron una adaptabilidad desarrollada

principalmente por su constitucion genética.

Major (1980) indica que la respuesta de los cultivos difieren en su respuesta a factores
ambientales; tal respuesta puede ser entre especies, entre cultivares, dentro de especies y entre
estados de la planta en un cultivar. Como sucedio en ese estudio, la respuesta refleja diferencias

en la adaptabilidad de los genotipos vy en los mecanismos bioldgicos para enfrentar adversidades

ambientales,

En el Cuadro 19 se observan los porcentajes promedio de dos repeticiones del contenido de lisina
en grano completo. En este se puede observar que la entrada 5 obtuvo el mayor porcentaje de
contenido de lisina en grano seguidos por la entrada | en las localidades de Agua Fria, Campeche

y Cotaxtla. Como era de suponerse, las entradas de los testigos (15 y 16) tuvieron los mads bajos
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porcentajes. Por localidad, el porcentaje promedio mas alto se obtuvo en Campeche (0.445),

seguida por Cotaxtla (0.444), Agua Fria (0.443), La Huerta (0.394) y Zapopan {0.381)

Cuadro 19. Medias de porcentajes de lisina en grano completo por localidad.

Entrada Cotaxtla Agua Fria Campeche Zapopan .a Huerta
1 0.500 0422 0.501 0.428 0.423
2 0.436 0.467 . 0.436 T .365 0.384
3 0.478 0.465 0.462 0.413 0.418
4 0.497 0.456 0.493 0.368 0.422
5 0.465 0.502 0.452 0410 0.397
6 0.482 0.481 0.477 0.406 0.408
7 0.473 0.436 : 0.469 0.365 0.440
3 0.467 0.490 0.486 0.359 0.403
9 0.427 0.402 0.4386 ‘ 0.386 0.421
10 0.450 0.399 : 0.463 _ 0.441 0.412
11 0.450 0.392 0.488 0.433 0.469
12 0.471 0.422 0.418 0.374 0.425
13 0.435 0.473 0.431 0.342 0.342
14 0.431 0.464 0.440 0.387 0.357
15 0.325 0.370 0.308 0.287 (268
16 0.317 0.445 0.313 0.330 0.320

4.9 Coeficientes de correlacion (r) entre los diferentes pariametros de la variable contenido

de lisina

De manera similar que con el rendimiento de grano, se realizd un estudio de correlacidn multiple
entre los diferentes parametros e indices generados por la aplicacion de  las metodologias
anteriores. Los resultados obtenidos se muestran en el Cuadro 20. Se puede ver que para el
contenido de lisina existi6 una correlacidon positiva con b; y ésta fue muy baja sin ser significativa
la probabilidad; no sucedié asi con los demas parametros con los cuales tiene una correlacion
negativa sin ser muy alta y de la misma manera no fue significativa su probabilidad. Lo anterior

demuestra que si el contenido de lisina incrementa, la estabilidad y la consistencia disminuyen.

Para ¢l caso de by, correlaciona positivamente con L y negativamente con W oque son las
correlaciones mas altas y significativas entre estas variables a una probabilidad del 96% y 99%
respectivamente. Esto quizas se deba a que como lo menciona Marquez (1991), L identifica

estabilidad y W consistencia, de tal manera que si b; identifica estabilidad, entonces es probable
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que sea esto a lo que se debe la correlacion encontrada entre estos valores. Sobre esta correlacion,
existen coincidencias con otros autores en los resultados obtenidos como Carrizales (2000), que
aunque estudié el rendimiento, encontré altas correlaciones entre by y L y no asi para by y W2,

pero si alta correlacién para S7d; y W en este estudio la correlacion entre estos dos tltimos

pardmetros fue significativa al 92.26 % de probabilidad.

Estos resultados contradictorios con respecto a otros autores, puede sugerir que los parametros de

Langer (1979) y Wricke (1964) no siempre se tienen que usar con cualquier tipo de variable para

la clasificacion de estabilidad y consistencia.

Cuadro 20. Coeficientes de correlacion y su probabilidad entre diferentes metodologias para
clasificar la estabilidad del contenido de lisina.

Lisina bi Fdi L (W)’
T N
oy OTET G e
S'di 1.00000 (00'?04040898) 8;1(;737845)
L 1.00000 (00' ?22240426)
(W) 1.00000

bi y S°4= coeficientes de correlacion y desviaciones de regresion de Eberhart y Russell. I, y (W)*

= indices de Langer y Wricke.
4.10 Analisis de estabilidad del contenido de triptofano en grano

En los cuadros 11A, 12A y 13A, se presentan los analisis de varianza conjuntos para los métodos
propuestos por Eberhart y Russell (1966), Cruz (1990) y el AMMI. Los dos primeros presentaron
diferencias altamente significativas (1%) para genotipos mientras que ¢l AMMI no presentd
diferencias. En el Cuadro 21 se presentan las medias de contenido de triptofano y la prueba de
comparacion multiple de medias de genotipos al 5% de probabilidad. Se conformaron seis grupos;
destacan por su mayor contenido de triptofano las entradas | y 6 que son significativamente

diferentes de las demas. Dichos hibridos incluyen lineas derivadas de diferentes patrones




heteréticos (CLQ 6203 x CL -04321) y (CLQ 6203 x CL-RCWO01), pero que estan cruzadas por
el mismo probador, sugiriendo que probablemente la aportacion a la mayor sintesis del
aminodcido triptofano sea producto de la combinacién con el probador CML. 144, Los menores

contenidos de triptofano correspondieron a los testigos ya que éstos son materiales de

endospermo normal.

Cuadro 21. Separacidn de medias del porcentaje de triptofano en grano del analisis combinado de
cinco localidades. P-V 2003.

Entrada Genealogia : (%) triptofano -
1 (CLQ 6203 x CL -04321)-B-21-1-1-1 x CML 144 0.0882 a
6 (CLQ 6203 x CL-RCW01)-B-43-3-1 x CML 144 0.0882 a
3 (CLQ 6203 x CL-RCW01)-B-43-1 x CML159 0.0872 ab
5 (CLQ 6203 x CL -04321)-B-13-2-1 x CMLI159 0.0870 ab
11 (CML173 x CLQ6203)x(CML264Q(BC3)-F2(43)-B-1-B 0.0857 abc
4 (CLQ 6203 x CL-RCW01)-13-24-4-1 x CM1, 144 0.0854 abe
10 (CML264Q(BC3)-F2(43)-B;1-Bx CLQ-RCWQO01 0.0850 abe
8 (CLQ 6203 x CL-RCW(1)-B-42-4-B x CML 144 0.0842 abc
7 (CLQ 6203 x CL-RCW01)-B-14-1-1-1 x CML 144 0.0842 abed
14 (CML 144 x CML 159) : 0.0827 abed
9 (CL.Q6203 x CL-RCWO01)-B-46-2-1-B-1 x CML159 0.0818 abed
12 (CML173 x CLQ6203)x CLQ-RCWQO01 0.0808 bed
2 (CLQ 6203 x CL -04321)-B-7-1-2-4-B- x CML159 0.0803 «d
13 (CML 150 x CLQ 6203) 0.0784 d
16 Genotec M658 R 0.0631 e
15 Genotec M625 _ 0.0553 f
DMS = 0.0064

Por otra parte, con respecto a la interaccién genotipo-ambiente los modelos de Eberhart y Russell
(1966) y AMMI detectaron diferencias significativas al 1%, mientras que el modelo de Cruz
(1990) detecto diferencias al 5%. Esto indica Que los genotipos tienen una respuesta diferencial a

los ambientes de prueba. La prueba de no-aditividad, de acuerdo a Cruz (1990), se presenta en el
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Cuadro 14A, dicha prueba resultd no significativa mientras que las desviaciones de regresion
fueron significativas. Lo anterior indica que no existe diferencia significativa entre los
coeficientes de regresion y que el modelo no fue apropiado; la suma de cuadrados de regresion

solo explicod el 15.16% de la suma de cuadrados correspondiente a la interaccion.

En el Cuadro 22 se presentan las estimaciones de los diferentes parametros y los promedios de
del contenido de triptofano en % para grano. En dicho cuadro, de acuerdo al criterio de Carballo y
Marquez (1970), con respecto a los pardmetros de Eberhart y Russell (1966), clasifican a todos

los genotipos como estables ya que no existié diferencia significativa para los coeficientes de

regresion ni para las desviaciones de regresion (bi=1 y S%i = 0).

Para el modelo multiplicativo se observa que las Dy, a excepcion de la entrada 11 y 16 (son de
sensibilidad promedio y con falta de ajuste al modelo), todas las demas fueron no significativas;
esto indica que los genotipos se ajustan al modelo de regresion utilizado por el modelo
multiplicativo y que los valores predichos se ajustan a los valores esperados y califica
précticamente a todos los genotipos como sensibles con respecto a este parametro por lo que se
considera que el modelo es adecuado para explicarla interaccion genético ambiental de ‘los
genotipos. Se observa también que las entradas por sus b;’s fueron no significativas dado que ¢l
valor de la prueba de nulidad del coeficiente de regresion fue de 0.85295 valor mayor que todas

las b;’s calculadas; esto indica que practicamente los genotipos no tienen pendiente diferente y

son de sensibilidad promedio.

Como ya se explico con anterioridad, los genotipos con coeficientes de regresion negativos tienen
una mayor respuesta para contenido de triptofano en ambientes desfavorables y los de

coeficientes de regresion positivos tienen una mayor respuesta para contenido de triptofano en

ambientes favorables.

64




Cuadro 22. Diferentes pardmetros e indices para la clasificacion de la estabilidad del contenido
de triptofano y su significancia. P-V 2003.

Entrada Tnlzga@ by s, by D, L (Wh
{7 0.0882  1.808C-05ns 0.76776ns -0.2322ns 0.0004 ns 0.03016% 0.000214
6 00882  0.0002008ns 0.98727ns -0.0127ns 3.2E-05ns 0.02298* 0.000018°
3 0.0872  1.725B-05nms 1.03675ns 0.03675ns 3.3E-05ns 0.02706* 0.000019"
5 0.0870  9.533B-05ns 1.06470ns 0.0647 ns 0.00012ns 0.03076% 0.000070°
11 0.0857  0.0002944ns 021107ns -0.7889 ns 0.00059 * 0.03335  0.000405
4 0.0854  6041E-05ns 1.43992ns 0.43992 ns 0.00019ns 0.04300  0.000142
10 0.0850  1.802E-05ns 038901 ns -0.611ns 0.00038ns 0.02743% 0.000249
§ 0.0842  5.143E-05ns 147371ns 047372 ns 3.1E-05ns 0.03819  0.000065 ¢
7 00842  0.0001895ns 1.11119ns  0.1112ns 1E-O4ns 0.03530  0.000052°
14 0.0827  0.000152 ns 0.95498ns -0.045ns 0.00017ns 0.03333  0.000082
9  0.0818  0.0001413ns 0.72659ns -02734ns 0.0003ns 0.03425  0.000167
12 0.0808  6.721E-05ns 0.80462ns -0.1954 ns 0.00028ns 0.03668  0.000152
2 0.0803  8507E-05ns 1.37163ns 037164 ns 0.00013ns 0.04364  0.000097
13 00784  0.0001258ns 147241ns 047241 ns 0.00025ns 0.04387  0.000163
16 00631  0.0006371ns 0.93323ns -0.0668 ns 0.00127#* 0.05975  0.000573
15 00553  0.0001272ns 125507ns 0.25508 ns 0.00025ns 0.04607  0.000098

*= significativo 5%, ns = no significativo * = estable para L, ¢ = consistente para W . b; v §4=

coeficientes de correlacion y desviaciones de regresion de Eberhart y Russell, by y Dy =

desviaciones de regresién de Cruz y L y (W)* = indices de Langer y Wricke.

En el Cuadro 22 se puede apreciar que Gnicamente las ultimas tres entradas no cumplen el

requisito de contenido de calidad de triptofano (0.08 %); esto quiere decir que a pesar de que el

ambiente interacciona con el genotipo para este caso, cuando menos, las caracteristicas de calidad

se conservan practicamente al parecer para todos los genotipos ya que las entradas 15 y 16,

~ corresponden a los testigos de endospermo normal.

Al efectuar el analisis mediante el modelo aditivo multiplicativo AMMI, se encontraron los

resultados que se presentan en la Figura 9. Se pueden ver que las entradas 3, 6, 5, 15 y 9 fueron
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los genotipos maés estables que a excepcion de la entrada 15, se encuentran dentro de tos de mayor
contenido de triptofano segin la separacién de medias del analisis combinado, mientras que los
de mayor respuesta se encuentran en las aristas del poligono (16, 13, 8. 4, 1 v 11) y el mejor
ambiente (S2) fue el de Agua Fria, siendo éste ambiente en el que se aglomera el mayor niimero
de genotipos. Con estos resultados se puede decir, que existid una similitud en cuanto al mejor
ambiente se refiere para la generacion de los aminodcidos lisina y triptofano ya que los genotipos
tuvieron una mayor respuesta para estas variables en el ambiente de.Agua Fria, sugiriendo esto

que efectivamente, existe una fuerte relacién entre los genes que sintetizan dichos aminodcidos.
Cabe sefialar que los genotipos de las entradas 4, 8 y 11 son-algunos de los genotipos de mayor

respuesta que corresponden a los de mayor contenido de triptofano y se encuentran dentro del

primer grupo de la separacion de medias del analisis combinado.

AMMT biplot TRIPTOFAND medios ojustados

b.31

B.17

b.11

2

0.0

Factor

~D. 11

-0.17

=03

Foctor |

Figura 9. AMMI biplot para estabilidad de! contenido de triptofano
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Al clasificar los genotipos mediante las metodologias de Langer (1979) y Wricke (1964) , resultd 1o
siguiente: las entradas clasificadas como estables y consistentes para contenido de triptofano fueron
la 3 (CLQ 6203 x CL-RCW01)-B-43-1 x CMLI159; 5 (CLQ 6203 x CL -04321)-B-13-2-1 x
CMLI159; y 6 (CLQ 6203 x CL-RCWO01)-B-43-3-1 x CML 144 encontrandose éstas dentro del
primer grupo mas alto de contenido de triptofano y solamente la&*%ntrada 6. es de las mas rendidoras
de grano, de contenido de lisina y triptofano y se encuentra dentro del primer grupo de la
separacion de medias de todas las variables mencionadas con anterioridad. Las entradas de mayor
contenido- de triptofano corresponden altamente con las entradas de mayor contenido de lisina,

sugiriendo que los genes que determinan la sintesis de estos aminoacidos se encuentran muy

relacionados entre si.

Finalmente en el Cuadro 22 puede observarse que las entradas 3 (CLQ 6203 x CL-RCWO01)-B-
43-1 x CML159; 5(CLQ 6203 x CL -04321)-B-13-2-1 x CMLI159; y 6 (CLQ 6203 x CL-
RCWO01)-B-43-3-1 x CML 144 fueron clasificadas por todos los pardmetros ¢ indices como
estables y consistentes, éstas se encuentran déntro del primer grup&)" de clasificacion de mayor
contenido de triptofano. Para el caso de la entrada 1 (CLQ 6203 x CL -04321)-B-21-1-{-1 x
CML 144 Gnicamente ¢l indice W? no la clasifica como consistente de tal manera que a esta la
clasifican 3 métodos como estable. Puede concluirse que los diferentes mt':tod{)s de clasificacion

de la estabilidad para triptofano difieren entre si ya que no coinciden en la clasificacién de los

genotipos.

De manera similar que el contenido de lisina, los genotipos consetvan practicamente ef indice de
calidad de contenido de triptofano (0.08 %) a excepcion de la entrada 13. Sin embargo la
clasificacion de la estabilidad y de la diferencia entre las medias con respecto al contenido de
triptofano se pueden deber primeramente al genotipo y posteriormente a la adaptabilidad de los
genotipos a los ambientes, ya que como se ha indicado en apartados anteriores, las variables
ambientales asi como los niveles diferentes de fertilizacion para cada una de las zonas de

evaluacion pueden ser influyentes en la respuesta de los genotipos para la sintesis de triptofano.

En el Cuadro 23 se pueden ver los porcentajes promedio de triptofano obtenidos por localidad. En

este puede observarse como las entradas 15 y 16 fueron los porcentajes mas bajos (excepto para la
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segunda localidad, entrada 16) dado que éstas pertenecen a los testigos. Los porcentajes mas altos
se presentaron en la primera localidad (entradasl y 4), mientras que por localidad, ¢l mayor
porcentaje del contenido de triptofano se obtuvo en Cotaxtla, seguido por Agua Fria y Campeche,

La Huerta y finalmente, Zapopan.

Cuadro 23. Medias de porcentajes de triptofano en grano completo por localidad.

Entrada Cotaxtla Agua Fria Campeche Zapopan l.a Huerta
1 0.100 0.080 0.098 0.082 0.084
2 0.088 0.095 0.085 0.068 0.077
3 0.093 0.093 0.091 0.080 0.082
4 0.100 0.086 0.099 0.073 0.083
5 0.093 0.098 0.089 0.079 0.079
6 0.094 0.095 0.092 0.080 0.080
7 0.093 0.087 0.096 0.074 0.085
8 0.093 0.095 0.095 0.072 0.080
9 0.085 0.081 0.097 0.075 (0.082
10 0.092 0.077 0.092 0.083 0.080
11 0.094 0.075 0.096 0.083 0.092
12 0.096 0.082 0.081 0.073 0.082
13 0.086 0.093 0.080 0.068 0.067
14 0.085 10.091 0.085 0.077 0.071
15 0.060 0.069 0.057 0.047 0.049
16 0.060 0.088 0.060 0.055 0.060

4,11 Coeficientes de correlacién (r) de diferentes parametros de la variable contenido de

triptofano

Para tener la certeza estadistica acerca de cuales parametros e indices tienen una mayor
correlacion, se calculd una correlacion multiple entre éstos cuyos resultados se encuentran en el
Cuadro 24. Se observa que existié correlacion negativa del contenido de triptofano con los demas
parametros e {ndices, siendo la correlacién mds alta con el indice L con una alta probabilidad
(0.0008). Para el caso de la b;, correlaciond positivamente con Ly (Wz) siendo mas alta con éste
ultimo indice (0.73491) a la probabilidad indicada, mientras que con $%d; tuvo una correlacion
negativa sin ser significativa; S2d; se correlaciond positivamente anicamente con L (0.40348) a

una probabilidad baja (0.1212) y correlaciond negativamente con W2 con un valor bajo de
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correlacién -0,48878 con probabilidad de 5.47%. Por lo que respecta a L. tuvo correlaciones
positivas con todos los indices y pardmetros a excepcion del contenido de triptofano siendo las
correlaciones més altas con by (0.58720) con una probabilidad de (0.0168) y con (W) con un

coeficiente de correlacion de 0.5255 y probabilidad de 0.0365.

Los resultados anteriores sugieren que [ y W? pueden sustituir al pardmetro b; cuando las

correlaciones sean altas, positivas y significativas, no ocurre asi para los demas parametros ¢

indices.

Cuadro 24. Coeficientes de correlacion y su probabilidad entre diferentes metodologias para
clasificar la estabilidad del contenido de triptofano. P-V 2003.

Triptofano bi  S'di L (WH
T R S B
Do gl e omel
[ N
L ‘ 1.00000 ?055352;))
(W)’ 1.00000.

b y S°4= coeficientes de correlacion y desviaciones de regresion de Eberhart y Russell, Ly (W*)

= indices de Langer v Wricke.
4.12 Analisis de la estabilidad de la dureza de grano

El analisis de varianza propuesto por Eberhart v Russell (1966) y el analisis multiplicativo
sugerido por Cruz asi como el AMMI para la clasificacién de los genotipos con respecto a su
estabilidad y consistencia se presenta en los cuadros 15A, 16A y 17A respectivamente. Se
observa que para ambientes, genotipos y para la interaccion genotipos por ambiente existié
diferencia altamente significativa a la probabilidad indicada, (el AMMI no detectd diferencias
para ambientes). Esto significa que los genotipos son dilerentes y ticnen un comporlamicnto
diferencial con ¢l ambiente. En el Cuadro 25 se pueden observar la comparacion multiple de

medias de genotipos. Se puede observar que se formaron 9 grupos diferentes siendo la entrada 13
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(calificacion de 2.3) la menos dura y diferente de todas las demas; las de mayor dureza, como era
de esperarse, fueron los testigos con nimero de entrada 15 y 16, (1.50 y 1.45 respectivamente)
siendo el Gltimo de éstos el de mayor dureza y diferente significativamente de los demas. Se nota
también que el probador CML 144 participa en la formacidon de los gendtipos de mayor dureza
(entradas 7, 6 y 1) lo que hace pensar que la-aptitud para la transmisién de la caracteristica de

dureza pudiera deberse en mayor proporcion a este probador comparado con los demas.

Cuadro 25. Separacion de medias de dureza de grano del analisis conjunto. P-V 2003.

Entrada Genealogia Medias dureza

(calificacion 1-5)

13 (CML 150 x CLQ 6203) 23000 a

5 (CLQ 6203 x CL -04321)-B-13-2-1 x CMLI159 22500 ab

9 (CLQ6203 x CL-RCWO01)-B-46-2-1-B-1 x CML159 2.2000 abc

2 (CLQ 6203 x CL -04321)-B-7-1-2-4-B- x CML159 2.1000 abed

4 (CLQ 6203 x CL-RCW01)-B-24-4-1 x CML 144 2.0500  bed

10 (CML264Q(BC3)-F2(43)-B-1-Bx CLQ-RCWQO01 2.0000 cde

11 (CML173 x CLQ6203) x(CML264Q(BC3)-F2(43)-B-1-B  2.0000 cde

8 (CLQ 6203 x CL-RCW01)-B-42-4-B x CML 144 1.9500 def

3 (CLQ 6203 x CL-RCW01)-B-43-1 x CML159 1.9500 def

14 (CML 144 x CML 159) 1.9500 def
(CLQ 6203 x CL-RCW01)-B-14-1-1-1 x CML 144 1.8000 el

6 (CLQ 6203 x CL-RCW01)-B-43-3-1 x CML 144 1.7500 fg

1 (CLQ 6203 x CL -04321)-B-21-1-1-1 x CML 144 1.7000 gh

12 (CML173 x CLQ6203)x CLQ-RCWQ01 1.6500 ghi

15 Genotec M625 : 1.5000 hi

16 Genotec M658 _ 1.4500 i

DMS 5% = 0.2061

La prueba de no aditividad del analisis multiplicativo segin Cruz (1990) se puede obsetvar en ¢l

Cuadro 18A. Dicha prueba fue altamente signjficativa (1%), es decir se rechaza Ho: B =0, lo que
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quiere decir que existen diferencias de las pendientes entre los b;’s que como podra observarse

mas adelante al realizar la prueba de significancia para los coeficientes, solo uno resultd diferente.

En el Cuadro 26 se presentan las estimaciones de los diferentes parametros ¢ indices asi como los
promedios de la dureza de endospermo. Se puede observar que las desviaciones de regresion
(S%4) y los (by) no tuvieron diferencias significativas, lo que significa que los genotipos tienen un
comportamiento igual a su recta de regresion ajustada en cuanto a la dureza de grano por lo que
su comportamiento es similar entre ellos y segiin lo sefiala Eberhart y Russel {1966) son estables

ya que las desviaciones de regresion son iguales que cero y sus b; s igual a 1.

En base al criterio de Cruz (1990), al realizar el ajuste por regresion de! modelo multiplicativo, se
encontrd que las by’s fueron no significativas a excepcién de la entrada 6, dado que el valor de la
prueba de nulidad de by, (1.54129) fue mayor que los by’s obtenidos, por lo tanto para los by’s no
significativos no existe pendiente y se consideran genotipos con una sensibilidad promedio. Se
encontré que los genotipos con entradas 1, 4, 6, 7, 11, 12, 15 ‘y 16, no se ajustaron al modelo de
regresion dado que sus Dy’s fueron significativas; esto sugiere que el modelo multiplicativo es
medianamente adecuado para explicar la interabéién genotipo ambiente dado que las desviaciones
de regresion observadas no se ajustan a las observaciones predichas en el 50% de los genotipos,

ademds de que se encontrd que la interaccion genotipo por ambiente fue explicada en solo 21.26
%. |

De manera general se puede decir que aquellos genotipos con coeficientes by negativos tienden a
desarrollar mayor dureza en ambientes desfavorables y los positivos tienden a desarrollar una
mayor dureza en ambientes favorables. Las entradas 13, 5, 9, 2, 8 y 14 son de sensibilidad
promedio y tienen buen ajuste al modelo, mientras que las entradas 4, 7. 1 y 12 son dc
sensibilidad promedio pero con falta de ajusté y responden bien a malos ambientes; por lo que
respecta a las entradas 10 y 3 son de sensibilidad promedio, se ajustan al modelo y tienen buena
respuesta a los ambientes malos; la entrada 11 es de sensibilidad promedio, tiene buena respuesta

a ambientes buenos y no se ajusta al modelo; y finalmente, la entrada 6, responde bien en malos

ambientes y no tiene ajuste al modelo.
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Cuadro 26. Diferentes parametros e indices para la clasificacion de la estabilidad de la dureza de
grano. P-V 2003,

Entrada M98y, s, by Dy L (W)
13 23000 0.0062ns 2.0741%ns  1.074ins 0.0360ns 1.3442 0.4865
S 22500 0.0088ns 1.50536ns  0.5053ns 0.0526ns  1.0004 0.3104
9 22000 0.0086ns 2.30328lns 1.3032ns 0.0515ns  1.5038 0.6566
2 21000 0.0050ns 1.486118ns 0.486lns 0.0299ns 1.0026  0.1732*
4 2.0500 0.0164ns 0.919497ns -0.0805ns 0.0985% 0.4749% 04073
10 2.0000 0.0006ns 0.795972ns -0.2040ns 0.0040ns 0.5012%  0.0271%
11 2.0000 0.0109ns 1.140662ns 0.1406ns 0.0655* 09762 02310
8 19500 0.0067ns 1.513964ns 0.5139ns 0.0402ns  1.0014  0.1815*
3 19500 0.0020ns 0.096131ns -0.9039ns 0.0125ns 0.2596*  0.2011*
14 1.9500 0.0019ns 1.719880ns 0.7198ns 0.01llms 1:0014  0.1212*
7 1.8000 0.0210ns 0.508001ns -0.492ns 0.1261%*  0.7629 0.4948
6 17500 0.0183ns 1.045520ns -2.0455* 0.1100% -0.5012%  1.0456
I 17000 0.043%ns 0.359568ns -0.640d4ns 0.2634*  0.9994 0.9305
12 16500 0.0364ns 0.654022ns -0.3460ns 0.2189%  0.9994 0.6901
15 15000 0.0462ns 0.820353ns -0.17%ns 0.2777%  0.9994 0.7628
16 14500 0.037lns 1.148570ns 0.1485ns 0.2226*  0.9994 0.5896

*= significativo 5%, ns = no significativo * = estable para L, ¢ = consistente para Wz, by St=
coeficientes de correlacién y desviaciones de regresion de Eberhart y Russell, by y Dy =

desviaciones de regresion de Cruzy L y (W?) = indices de Langer y Wricke.

En la Figura 10 se puede ver la clasificacion de los genotipos con respecto a la estabilidad por ¢l
método AMMI. Se puede apreciar que los genotipos més estables son aquellos que corresponden
alas entradas 7,9, 10, 15, 8, 5 y 11, mientras que los genotipos menos estables corresponden a las
entradas 2, 13, 6, 16 y 14; el resto se pueden considerar como de estabilidad promedio. El mejor
ambiente para esta variable fue el de Zapopan (S4), y ¢l peor el de Campeche (83). Los genotipos

de mayor repuesta fueron los correspondientes a las entradas 13, 15,16, 3 y 2.
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Para esta variable, los métodos de Eberhart y Russell (1966), el multiplicativo de Cruz (1990) v el
AMMI clasifican a las entradas 5 (CLQ 6203 x CL -04321)-B-13-2-1 x CML159; 8 (CLQ 6203
x CL-RCW01)-B-42-4-B x CML 144 y 9 (CLQ6203 x CL-RCW01)-B-46-2-1-B-1 x CML159
como estables, y de éstas Wricke (1964) clasifica a la entrada 8§ como consistente; en otras
palabras, Langer (1979) y Wricke (1964) no clasificaron a los genotipos como estables y
consistentes. De esta manera, se sugiere que las dos Gltimas metodologias no se usen para la

clasificacion conjunta de la estabilidad de la dureza de grano por la falta de coincidencias que

presentaron cuando menos en este estudio.

AMMI biplot, Durezo de grono, medios ojusledos
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Figura 10. Biplot AMMI para estabilidad de dureza de grano.

Por otra parte, solamente la entrada 8, se encuentra dentro de las de mayor rendimiento; sin
embargo, la dureza que presentan en promedio los genotipos de mancra general es calificada

dentro del rango de aceptabilidad.

La dureza de grano se debe a la forma de los almidones en el endospermo (Poey 1975); cuando
éstos son de forma de cristales, la dureza del grano es mayor que cuando los almidones son de

forma granular, esto se relaciona también con el contenido de aceite ya que cuando los almidones

~J
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son granulos, los granos de maiz son suaves y harinosos mientras que de otra manera. los granos
son duros y aceitosos. Asi, las diferencias detectadas en la separacion de medias en cuanto a la
dureza, se pudieron deber a la capacidad genética de los genotipos para sintetizar una mayor o
menor cantidad de almidones con estructura de cristal o de granulos de acuerdo a las condiciones
ambientales prevalecientes en cada sitio de evaluacién, ya que dependeria de la capacidad de
adaptacion de los genotipos a los ambientes para la produccion de una mayor cantidad de

almidones de uno o de otro tipo ademas de su constitucion genética.

Es importante hacer notar que todos los gendtipos tuvieron una dureza de grano aceptable. es
decir, no hubo gendtipos completamente suaves (con calificacidon 5) ya que la constitucion fisica

de los granos practicamente fue cristalina, caracteristica deseable por los productores de este

grano.

4.13 Coeficientes de correlacion (r) entre los diferentes parametros y la variable dureza de

grano

En la correlacion multiple calculada se obtuvieron los resultados que se presentan en el Cuadro
27, se puede observar que la dureza tiene alta correlacion negativa con b (-0.8134) a una
probabilidad altamente significativa (0.0001), y la més alta correlacién positiva la tuvo con $%d;
(0.57550) con una probabilidad altamente significativa (0.0197); sin embargo, con L aungue la
correlacion fue positiva es muy baja (0.20856), asi como también su probabilidad (0.4383). La
dureza con (W?) correlaciond negativamente y no fue significativa. Por otro lado, b; tuvo la més
alta correlacion positiva y altamente significativa con (W% y muy baja correlacion con L y no
significativa, y correlaciond negativamente con S°d; no siendo significativa. En lo que respecta a
S%d; tuvo la correlacion més alta con la dureza y con L (0.57550 y 0.50671 respectivamente)
aunque con probabilidades no significativas {0.4383 y 0.0452 respectivamente). El indice L con
(W?) tuvo una cotrelacién negativa y probabilidad no significativa. Si se considera que L clasifica
estabilidad y (W?) consistencia, entonces estos indices no podrian sustituir para este caso a los
parametros de Eberhart y Russell (1966) ya que €stos tienen baja cotrelacion y una probabilidad
no significativa con b; y con Szdi; esta variable no sigue la tendencia de las demas, es decir, que
las correlaciones entre by y L, y $%di con W? no fueron significativas por lo que no se sugiete

utilizar el método jerarquizado para la dureza de grano.
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Cuadro 27. Coeficientes de correlacion y su probabilidad entre diferentes metodologias para
clasificar la estabilidad de la dureza de grano.

Media bi S L (Wh

Vedia 1.00000 20.81341 057550 0.20856 050572
(0.0001) (0.0197) (0.4383) (0.0457)

. -0.42530 0.08796 0.74401
bi 1.00000 (0.1005) (0.7460) (0.0010)
. 0.50671 2015300
S'di 100000 (0.0452) (0.5716)
-0.16766

L 1.00000 05348
(W3 1.00000

bi y S°4= coeficientes de correlacién y desviaciones de regresion de Eberhart y Russell, L y (W)

= indices de Langer y Wricke.
4.14 Analisis de estabilidad de la proteina total en grano

En los cuadros 19A, 20A y 21 A, se presentan Elos analisis de varianza conjuntos para los métodos
propuestos por Eberhart y Russell (1966), Cruz (1990) y el AMMI. En estos cuadros se puede
observar que existio diferencia altamente significativa para los genotipos y ambientes, v para
genotipos por ambientes, con excepcion del modelo de Eberhart y Russel (1966) para genotipos,
Esto significa que los geneotipos reaccionaron de manera diferencial en los ambientes de prueba.
En el Cuadro 28 se presenta la prueba de comparacion multiple de medias de genotipos al 5% de
probabilidades. De los hibridos evaluados se formaron seis grupos, dentro del primer grupo se¢
distingue la entrada 6 por ser significativamente diferente a todas (10.04%) v la entrada 2 por ser

la de menor contenido (8.85%).

Como se ha mencionando se nota, como las lineas derivadas de las poblaciones originales (CL.Q
6203 x CL-RCWO01) por el probador CML 144 dan las combinaciones de mayor contenido de
proteina en grano a través de los ambientes; esto quizas se deba a que éstas combinaciones tienen
la mayor aptitud combinatoria para este caracter o a que estas combinaciones lienen una mejor

respuesta para la sintesis de proteina en grano en estos ambientes.

75




La prueba de no aditividad segun Cruz (1990), se presenta en el Cuadro 22A. Se puede ver que no
existio diferencia significativa, lo que sugiere que no existen diferencias estadisticas entre los
by’s, es decir son no significativos; sin embargo al realizar la correspondiente prueba de t entre los

coeficientes y las desviaciones de regresion, existid falta de ajuste de algunos de los genotipos al

modelo.

Cuadro 28. Separacion de medias para contenido total de proteina en grano del andlisis conjunto.
P-V 2003.

Entrada Genealogia Medias proteina en grano ~(”/m))“
6 (CLQ6203 x CL-RCWO01)-B-43-3-1 x CML 144 1004 a -
7 (CLQ 6203 x CL-RCW01)-B-14-1-1-1 x CML 144 9.94 ab

4  (CLQ 6203 x CL-RCW01)-B-24-4-1 x CML 144 9.92 ab

1 (CLQ 6203 x CL -04321)-B-21-1-1-1 x CML 144 9.89 ab

11 (CML173 x CLQ6203)x(CML264Q(BC3)-F2(43)-B-1-B  9.79 abc

3 (CLQ 6203 x CL-RCW0I1)-B-43-1 x CML159 9.68 abed

10 (CML264Q(BC3)-F2(43)-B-1-Bx CLQ-RCWQO01 9.67 abced

15  Genetic M625 _ 0.64 abed

8 (CLQ 6203 x CL-RCW01)-B-42-4-B x CML 144 9.56 abed

9 (CLQ6203 x CL-RCW01)-B-46-2-1-B-1 x CML159 9.48 bed

16 Genetic M658 9.34 cde

14  (CML 144 x CML 159) 033 cde

5 (CLQ 6203 x CL -04321)-B-13-2-1 x CMLI159 9.26 del

12 (CML173 x CLQ6203)x CLQ-RCWQO01 925  def

13 (CML 150 x CLQ 6203) 8.92 ef

2 (CLQ 6203 x CL -04321)-B-7-1-2-4-B- x CML159 8.85 £

DMS 5% =0.0782: S

En el Cuadro 29 se presentan las estimaciones de los diferentes pardmetros y los promedios de
contenido de proteina total en grano. De acuerdo al criterio de Eberhart y Russetl (1960) se puede
observar que solo las entradas 11, 16 y 14 presentaron sus coeficientes de regresion y sus

desviaciones igual a 1 y 0 respectivamente, lo que las clasifica como genotipos estables.
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Cuadro 29. Diferentes pardmetros e indices para la clasificacion de la estabilidad del contenido

de proteina total en grano. P-V 2003.

Entrada Prggna bj S2d; by D L (W9
6 10.04 1.3855ns 0.0123** 038556 ns 0.07459ns 0.1061 1.53816
7 9.94 1.5662ns  0.0043* 0.56627 ns 0.02733 ns 0.0790 0.85191°¢
4 9.92 1.2664ns  0.0048** 0.2665 ns  0.02984 ns 0.0802 0.68758°
1 989 0.5947ns 0.0167**  -04052ns 0.10083 * 0.0807 2.06049
11 979  0.1791ns 0.0016ns -0.8208 ns  0.00984 ns 0.0266* 0.72416°
3 9.68 0.6959ns  0.0096** -0.3041 ns  0.05793 ns 0.0703 121711
10 9.67 0.880Ins 0.0103**  -0.1198ns 0.0623 ns 0.0759 1.18852
15 9.64 1.4989ns  0.0198**  0.49897ns 0.11975% 0.1168 2.40125
8 9.56 1.6752ns  0.0063** 0.67523 ns 0.03922 ns 0.0938 1.15588
9 9.48 0.6124ns | 0.0083** : -0.3875 ns  0.05038 ns 0.0627*  1.06927
16 934  -1.1897ns 0.0010ns  -2.1897* 0.0066ns 0.0650* 4.14151
14 9.33 1.4576ns  0.0020ns ' 0.45768 ns 0.01312 ns 0.0840 0.39389°
5 9.26 1.3020ns  0.0267** 030206 ns 0.16131*% 0.1165 3.17351
12 9.25  0.3489ns 0.0072** -0.651 ns 0.04348‘ ns 0.0542*  1.14280
13 8.92  2.4430ns 0.0059** 1.44306* 0.03814ns 0.1486 2.10561
2 8.85 1.2828ns  0.0184** 0.2829ns  O.1113* 0.1015 2.02483

P ; . . : ; o)
*= significativo 5%, ns = no significativo * = estable para L, ¢ = consistente para W7, b y 8=
coeficientes de correlacion y desviaciones de regresion de Eberhart y Russell, by y Dy ==

desviaciones de regresion de Cruz y L y (W?) = indices de Langer y Wricke.

Lo anterior significa que los genotipos tienen un comportamiento igual a su recta de regresion
ajustada, por lo que su comportamiento es similar entre cllas; los demds genotipos se considera
que tienen buena respuesta en todos los ambientes pero inconsistentes ya que sus b; son iguales
que 1 y sus $d; son mayores que 0. Con base en el criterio de Cruz (1990) resultd que los
coeficientes de regresion (by) fueron no significativos a excepeion de las entradas 13y 16, va que
la prueba de nulidad de by resulté ser igual a 1.1705 valor que fue mayor a los by's obtenidos. o

anterior significa que no existe pendiente entre los genotipos a excepeion de fos ya mencionados.
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Las entradas 6, 7, 4, 11, 3, 10, 8 9 y 12, con by y Dy no significativas son genotipos con
sensibilidad promedio y buen ajuste al modelo; mientras que los que tienen una by significativa y
una Dy no significativa (entradas 16 y 13) tienen una mejor respuesta en ambientes favorables con
sensibilidad positiva y con buen ajuste. Las enfradas 1, 15,5 y.2, con una by no significativa y una

Dy significativa, son genotipos con sensibilidad promedio pero con falta de ajuste al modelo.

En lo que respecta a la suma de cuadrados y la prueba de Gollob para el modelo AMMI, en el
Cuadro 23A se puede apreciar que los dos primeros términos AMMI del porcentaje acumulado,
solo explican el 63% de la suma de cuadrados, por lo que a manera de conclusion para este
modelo en esta variable, se deduce que para la explicacion de¢ la interaccion genotipo por
ambiente no se recomienda su uso cuando menos en las condiciones similares en las que se
realizd este estudio. EIl AMMI, no obstante la respuesta de los genotipos a través de los ambientes
segln se puede apreciar en la figura 11, clasifica a los genotipos pertenecientes a las entradas 12,
11,9, 13, 2 y 8, como mas estables, mientras que los genotipos menos cstables correspondicron a
las entradas 16, 3, 5, 10, 6 y 1. Las entradas faltantes se consideran como genotipos de estabilidad
promedio. Los genotipos de mayor respuesta al contenido de proteina total en grano fueron las

entradas 16, 3, 5 y 13. Los mejores ambientes para la manifestacion de ésta caracteristica fueron

el de La Huertay el de Agua Fria.

De manera conjunta Langer (1979) y Wricke (1964) clasifican a la entrada 11 como estable y
consistente, confirmando lo que hasta ahora ha sucedido con las demas variables: Langer (1979) y
Wricke (1964) de manera conjunta son mas estrictos que los métodos paramétricos usados para la

clasificacion de la estabilidad y consistencia basado en el nimero de genotipos clasificados como

tales.

Segun lo menciona Poey (1975), las condiciones ambientales que favorecen o afectan el
rendimiento lo hacen generalmente modificando la produccién de almidones y por lo tanto
variando el contenido relativo de proteina; asi se pudiera considerar que los contenidos de
almidones variaron en los genotipos en las diferentes localidades y esto ocusiono ademas de la

influencia del genotipo, las diferencias observadas en el contenido de proteina y en la prueba de

separacion de medias.
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Figura 11. AMMI biplot para estabilidad del contenido de proteina total en grano.

La clasificacion de la estabilidad de los genotipos por los diferentes procedimientos coincidieron
en clasificar a la entrada 11 (CML173 x CLQ6203) x (CML264Q(BC3)-F2(43)-B-1-B como
estable. Esto, de manera similar que con las demas variables, nos da una idea de cdémo los
diferentes procedimientos usados en este trabajo no tuvieron de manera conjunta alta coincidencia

al clasificar el comportamiento de los genotipos por su estabilidad a través de los ambientes de

manera diferente.
Para este caso y para todas las demas variables, la falta de correlaciéon o respuesta no

correlacionada se puede presentar en el mejoramiento integral del maiz entre lactores de

rendimiento y de valor nutritivo; asf, los ambientes adversos pueden limitar la variacion postble o
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maxima sobre el contenido de proteina que no logre expresarse adecuadamente por causa del

metabolismo forzado que ocasiona ese ambiente segiin lo sefiala Poey (1975).

4.15 Coeficientes de correlacion de los diferentes proced'imientos para contenido total de

proteina en grano.

Para tener la certeza de la correlacion que existe entre los resultados de los diferentes modelos en

la clasificacion de los genotipos, se realizd una correlacién miltiple para tratar de encontrar la

relacidn entre estos,

En el Cuadro 30 se presentan éstos resultados. Se puede ver que el contenido de proteina tuvo un

coeficiente de correlacion positivo Gnicamente con W2 con una probabilidad baja y con los demas

parametros sus coeficientes fueron negativos.

Cuadro 30. Coeficientes de correlacion y su probabilidad entre diferentes metodologias para
clasificar la estabilidad del contenido de proteina total de grano. P-V 2003.

Media bi S*di L (W3
wean om0 QT ol na
ew G e odw
o 08 o
L 1.00000 '(g'-%%%ig
Wy’ 1.00000

biy S?4= coeficientes de correlacion y desviaciones de regresion de Eberhart y Russell, L y (W

= indices de Langer y Wricke.

Por su parte, b; tuvo una correlacioén positiva con S2d; (0.10583) pero con una baja probabilidad;
con L, el coeficiente de correlacion fue alto (0.92889) y con probabilidad alta (0.0025); con W7,
la correlacion fue negativa y con probabilidad baja, por lo que L, en este caso, podria sustituir a
bi; sin embargo, no se puede decir lo mismo de $*d; con W2 que clasifican consistencia, ya que su

correlacion aunque alta, fue negativa (-0.933).
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Langer (1979) con Wricke (1964), tienen una correlacion alta y negativa; esto se entiende desde
el punto de vista que el primero de estos clasifica estabilidad y el otro consistencia; sin embargo,

para esta variable, resultd que si se aumenta la estabilidad disminuye la consistencia con una alta
probabilidad.

Cabe mencionar que las metodologias utilizadas para la clasificacién de los‘genotipos por su
estabilidad tienen ciertas semejanzas; asi, por ejemplo, los pardmetros de los modelos de
Eberhart y Russell (1966) y Cruz (1990) clasifican practicamente de la misma manera a los
genotipos y son los que mayor coincidencia tuvieron, inicamente que la notacion de clasificacion
cambia de, estabilidad, usada por el primero, a sensibilidad, usada por el segundo. Asi, cuando
menos en este estudio no se encontraron diferencias muy grandes en las clasificaciones de fa

estabilidad de los genotipos por estas dos metodologias.

El AMMI, cuya clasificacién de los genotipos por su estabilidad difiere de los modelos de
Eberhart y Russell (1966) y el de Cruz (1990) por la manera que realiza la clasificacién dado que
es un método que implica tanto al modelo lineal y el multiplicativo (de componentes principales),
es una herramienta efectiva que se puede usar para la clasificacion de la estabilidad de los
genotipos ya que presenta de manera grafica el comportamiento y la respuesta de los genotipos
al medio ambiente y de la misma manera sefiala los mejores ambientes. Sin embargo, a pesar de
que es un modelo de los que coincidieron en mayor porcentaje con los modelos de Eberhart y
Russell (1966) y Cruz (1990), en la clasificacion de las variables cualitativas no fue efectivo ya
que los genotipos de manera general no tuvieron ajuste a este modelo ya que no detecto las

interacciones del genotipo por el ambiente.

En lo que respecta a los modelos no paramétricos de Langer (1979) y de Wricke (1964), en este
estudio, cuando menos, resultaron ser los mas estrictos en la identificacion de la estabilidad de
todas las variables estudiadas, ya que identificaron un nimero menor de genotipos estables para
todos los casos y fueron los modelos que menos coincidencias tuvieron con respecto a los
anteriores modelos. Esto quizas suceda porqué éstos se basan principalmente en las diferencias
que tienen las medias de los genotipos en cada ambiente y entre ambientes con respecto a una

media general y sus varianzas a diferencia de Eberhart y Russell (1966), Cruz (1990) v el AMMI

8!




que toman en consideracion la estimacién de efectos y varianzas en base a los cuadrados

minimos.
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5. CONCLUSIONES

El método visual fue efectivo para seleccionar"_granos de alta calidad de proteina en la generacion
F» al detectar el gen de manera homocigotica recesiva (0,/07) en (54%) de fos granos analizados
y en forma heterocigotica (0/+) en 24%, que corresponden aproximadamente a lo que debe

segregar una cruza de un gen normal por uno recesivo al ser autofecundada.

Con base en el analisis de un gran nimero de lineas derivadas de 12 poblaciones Fi se pudo
comprobar que la seleccion asistida por marcadores moleculares es recomendable en plantas I

previa seleccion visual por la lampara en semillas Fa.

Otro aspecto de gran importancia es que los genotipos de alta calidad de proteina pueden ser
identificados con base en el analisis de hojas por marcadores moleculares en etapas tempranas de
crecimiento y no se requiere esperar a cosechar, seleccionar visualmente los granes y determinar

Jos contenidos de lisina y triptofano en el laboratorio en lineas S3 o de endogamia mayor.

El tipo de accidon génica predominante en rendimiento de grano en las lineas evaluadas fue del
tipo aditiva; sin embargo, la variacion no-aditiva también fue importante. Se sugiere que las
mejores lineas se aprovechen tanto en esquema de seleccion recurrente o seleccidn reciproca

recurrente, asi como en programas de hibridacion.

En cuanto a la clasificacién de los genotipos por su estabilidad se puede concluir que existio
variacién entre las diferentes metodologias en la clasificacion de los genotipos y las
coincidencias no fueron muy altas. En cuanto a rendimiento, los métodos méds aceptables fueron
los de Eberhart y Russell (1966), el modelo multiplicativo propuesto por Cruz (1990) y el
modelo AMMI. Se observd también que los métodos no paramétricos de Langer (1979) y Wricke

(1964) son los mas estrictos en la clasificacion de los genotipos.

Con respecto a las correlaciones entre los diferentes pardmetros para las diferentes variables, es

nototio como b; y L fueron los pardmetros que mas correlacion tuvieron en todas las variabies
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Para clasificar a los genotipos como estables, proponiendo asi que estos dos pardmetros sean

usados en posteriores clasificaciones de los genotipos por su estabilidad.

Este trabajo no concuerda completamente con Marquez (1992) con respecto a las generalidades
que mencionan en cuanto a la correlacidon negativa entre la media de rendimiento con las
desviaciones de regresion asi como con los coeficientes de regresion, ya que en este estudio no

resulté asi para el rendimiento y para la dureza del grano.

Para complicar la situacién, no todas las metodologias son aplicables a cualquier variable dado
que en varios casos los modelos disponibles no tienen ajustes satisfactorios. Tal es el caso de las

variables expresadas como proporciones o escalas cualitativas.

Aun cuando se detectaros diferencias en los contenidos de lisina, triptofano y proteina debido a
los efectos ambientales y de interaccion, los niveles para los diferentes genotipos seleccionados

se mantuvieron dentro de las normas de calidad establecidas en los laboratorios especializados.

Como aportacion adicional de este estudio se logré seleccionar de manera jerarquerizada con
respecto al rendimiento, contenido de lisina, triptofano y proteina total en grano asi como por su
estabilidad y consistencia, hibridos que reunieron las diferentes caracteristicas de rendimiento y
calidad asi como estabilidad. Las entradas de dichos hibridos fueron las siguientes: 1, 6, 8, 10 v

11, sus genealogias se pueden ver en ¢l cuadro 15.
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Cuadro 1A. Lineas seleccionadas por marcadores moleculares, contenido de triptofano y otras

APENDICE

caracteristicas del grupo heterédtico “A”. Q.1 2001.

Linea

Genealogla N (%) Trip (%) Prot (%) iC
1 (CML 146 X CML150)-B-29-3 1.61 0.086 10.07 0.85
2 (CML 146 X CML150)-B-31-1 1.51 0.092 9.44 0.98
3 (CML 146 X CML150)-B-32-1 1.64 0.088 10.23 0.86
4 (CML 146 X CML150)-B-5-2 .44 0.079 9 0.88
5 (CML 146 X CML150)-B-10-1 1.56 0.084 9.74 0.86
6 (CML [46 X CML150)-B-10-2 1.48 0.083 9.26 0.9
7 {CML 146 X CML150)-B-t4-1 .65 0.089 10.3 0.87
8 (CML 146 X CL 04321)-B~12-2 1.68 0.082 10.5 0.78
9 (CML 146 X CL. 04321)-B-15-1 1.88 0.083 11.73 0.7
10 (CML 146 X CL 04321)-B-18-1 1.95 0.098 i2.18 0.8
1l (CML. 146 X CL, 04321)-B-18-2 1.92 0.093 11,99 (.78
12 {CML 146 X CL-RCW01)-B-19-1 1.7 0.097 10.64 0.91
13 {CML 146 X CL-RCW01)-B-26-2 1.6 0.093 10.03 0.93
14 (CML 146 X CL-RCW01)-B-27-1 1.9 0.103 11.89 0.86
15 {CML 146 X CL-RCW01)-B-39-1 1.87 0.095 11.68 .81
16 (CML 146 X CL-RCW01)-B-42-3 1.72 0.091 10.72 (.84
17 (CML 150 X CL 04321)-B-19-1 1.52 0.078 9.53 0.81
18 (CML 150 X CL 04321)-B-36-1 1.75 0.081 10.96 0.74
19 (CML 150 X CL 04321)-B-36-2 1.76 0.079 (1.0l 0.72
20 {CML 150 X CL 04321)-B-43-1 1.74 0.079 10.85 0.73
21 (CML 150 X CL-RCW01)-B-41-2 1.57 0.086 9.79 0.87
22 (CML 150 X CL-RCWO01)-B-43-1 1.41 0.081 8.78 0.92
23 (CML 147 X CL-RCWO01)-B-3-1 1.62 0.085 10,13 0.84
24 (CML 147 X CL-RCW01)-B-4-1 1.65 0.09 10.3 0.87
25 (CML 147 X CL-RCW01)-B-10-2 1.61 0.089 10.04 0.89
26 (CML 147 X CL-RCW01-B-10-3 1.79 0.107 17 0.96
27 (CML 147 X CL-RCWO01)-B-17-3 1.55 0.095 9.67 0.98
28 (CML 147 X CL-RCW01)-B-29-| 1.85 0.095 11.56 0.82
29 (CML 147 X CL-RCW01)-B-29-2 1.65 0.082 10.34 0.79
30 (CML 147 X CL-RCW01)-B-37-1 1.66 0.081 10.37 0.79
31 {CML 147 X CL-RCW01)-B-38-1 1.72 0.099 10.72 0.93
32 (CML 147 X CL-RCW01)-B-39-1 1.67 0.098 10.46 (.94
33 (CML 147 X CL-RCW01)-B-39-2 1.96 0.104 12.26 (.85
34 (CML 147 X CL-RCW01)-B-45-2 1.47 0.08 9.19 0.87
35 {CML 147 X CL-RCW01)-B-52-1 1.78 0.102 11.09 0.92
36 (CML 147 X CL-RCW01)-B-53-1 1.71 0.099 10.72 0.92
37 (CML 147 X CL-RCW01)-B-53-3 1.69 0.096 10.57 0.91
38 {CML 147 X CL-RCW01)-B-55-1 1.78 0.092 I1.14 0.82
19 {CML 147 X CL-RCW01)-B-59-2 1.82 0.097 11.36 .80
40 (CML 173 X CL-04321)-B-41-1 1.74 0.093 10.87 0.80
41 (CML 173 X RCW0I1)-B-15-3 1.6 0.081 10.01 0.81
42 {CML 146 X CML 130)-B-20-1 .45 0.096 9.04 1.06
43 {CML 146 X CML 150)-B-33-1 1.43 0.083 8.94 0.93

N




Continia Cuadro 1A

44 (CML 146 X CML 159)-B-31-1 1.47 0.094 9.18 1.02
45 {CML 150 X CL RCW01)-B-37-2 1.7 0.087 10.65 0.81
46 {CML 147 XCL RCW01)-B-20-1 1.59 0.084 9.91 0.85
47 {CML 147 XCL RCW01)-B-23-3 1.7 0.082 10.64 0.77
48 (CML 147 XCL RCWOI1)-B-40-2 1.99 0.10! 12.42 0.81
49 (CML 147 XCL RCWO01)-B-61-2 1.64 0.094 10.25 0.91
50 (CML 173 X CL-RCWO01)-B-33-1 1.85 0.085 11.55 0.74
51 (CML 173 X CL-RCW01)-B-35-2 1.56 0.09 9.72 0.92

N=nitrogeno Trip=triptofano IC= indice de calidad = (% trip / % N) 100

Cuadro 2A. Lineas seleccionadas por marcadores moleculares, contenido de triptofano y otras
caracteristicas del grupo heterético “AB”. 0.1 2001.

Linea Genealogia %N % Trip % Prot indice de C
1 (CLQ-6203 X CL04374)-B-7-2 1.92 0.097 12.02 0.81
2 {CLQ-6203 X CL.04374)-B-25-2 1.81 0.106 11.29 0.94
3 (CLQ-6203 X CL04374)-B-26-1 1.73 0.09 10,82 0.83
4 (CLQ-6203 X CL04321)-B-7-1 1.63 0.083 10.17 0.82
5 (CLQ-6203 X CL04321)-B-10-1 1.78 0.085 114 0.76
6 {CLQ-6203 X CL04321)-B-13-1 1.84 0.096 1.5 (.84
7 {CLQ-6203 X CL04321)-B-13-2 1.64 0.09¢ 10.24 0.93
8 (CLQ-6203 X CL04321)-B-14-3 1.88 0.102 11.76 0.87
9 (CLQ-6203 X CL04321)-B-15-1 1.91 0.088 11.95 0.73
10 (CLQ-6203 X CL04321)-B-16-3 1.57 0.084 9.83 0.86
11 (CLQ-6203 X CL043213-B-18-1 1.94 0.077 12,13 0.64
t2 (CLQ-6203 X CL04321)-B-21-1 1.8 0.095 11.25 0.85
13 {CLQ-6203 X CL04321)-B-23-1 t.8 0.088 I1.24 0.78
14 (CLQ-6203 X CL04321)-B-24-1 .75 0.082 10.93 0.75
15 (CLQ-6203 X CL04321)-B-26-2 1.75 0.08¢6 10.92 0.79
16 (CLQ-6203 X CLO4321)-B-26-3 1.82 0.097 11.37 .85
17 (CLQ-6203 X CL04321)-B-40-1 1.81 0.098 F1.33 0.86
18 (CLQ-6203 X CL04321)-B-40-2 1.82 0.096 11.36 0.84
19 (CLQ-6203 X CL04321)-B-41-2 1.63 0.081 10.18 0.8
20 (CLQ-6203 X CL04321)-B-44-1 1.7 0.093 10.64 0.87
21 (CLQ-6203 X CL04321)-B-46-2 1.62 0.079 101§ 0.78
22 (CLQ-6203 X CL-RCWO01)-B10-| 1.93 0.099 12,04 0.82
23 (CLQ-6203 X CL-RCW01)-B-11-2 - L78 0.088 [ 0.79
24 (CLQ-6203 X CL-RCWODI)-B-14-1 1.78 0.103 1114 0.93
25 (CLQ-6203 X CL-RCWOI)-B17-2 1.65 0.082 10.33 0.8
26 {CLQ-6203 X CL-RCW01)-B-24-3 1.7 0.103 10.62 0.97
27 (CLQ-6203 X CL-RCWO01)-B-24-4 1.77 0.101 11.05 0.91
28 (CLQ-6203 X CL-RCWO01)-B-31-1 1.53 0.093 9.59 0.97
29 (CLQ-6203 X CL-RCWO01)-B-34-1 .61 0.096 10,08 0.96
30 (CLQ-6203 X CL-RCW01)-B-36-2 .51 0.089 0.44 0.94
31 (CLQ-6203 X CL-RCWO01)-B-40-1 1.74 0.102 10.87 0.94
32 (CLQ-6203 X CL-RCW01)-B-42-4 1.63 0.093 10.17 0.92
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Contintia cuadro 2A.,

33 (CLQ-6203 X CL-RCWO01)-B-43-3 1.64 0.086 10.28 .83
34 (CLQ-6203 X CL-RCWO01)-B-44-1 1.56 0.084 9,75 .86
35 (CLQ-6203 X CL-RCWO01)-B-46-2 1.56 0.094 9.75 0.96
36 (CLQ-6203 X CL-RCW01)-B-48-1 1.82 0.088 11.36 0.77
37 {CLQ-6203 X CL-RCW01)-B-48-4 1.83 0.094 11.42 0.82
38 (CML176 X CL-04374)-B-14-1 L.77 0.086 11.05 0.78
39 (CML176 X CL-04374)-B-14-2 1.71 0.09 10.66 0.84
40 (CML176 X CL-04374)-B-17-1 1.64 0.088 10.24 0.36
41 {CML176 X CL-04374)-B-19-1 1.43 0.083 8.94 0.93
42 (CML176 X CL-RCWO01)-B-11-2 1.59 0.082 9.93 0.83
43 (CML176 X CL-RCW01)-B-12-1 17 0.096 10,63 0.9
44 (CML176 X CL-RCWO[}-B-30-1 1.68 0.087 10.5 0.83
45 {CML176 X CL-RCWO01)-B-42-1 1.64 0.088 t10.26 0.86
46 (CLQ 6203 X CL 04321)-B-17-2 1.86 0.093 it.6l 0.8
47 {CLQ 6203 X CL 04321)-B-46-1 1.78 0.085 11.11 0.77
48 (CLQ 6203 X CLRCWO0I)-B-46-3 .76 01 11.03 .91
49 (CML 176 X CL-04374)-B-4-1 L.74 0.095 10.9 0.87
50 (CML 176 X CL-04374)-B-4-2 2.02 0.104 12.63 0.83
51 {(CML 176 X CL-RCW01)-B-52-1 1.81 0.092 11.31 0.81

N=nitrogeno Trip=triptofano IC= indice de calidad = (% trip / % N) 100
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Cuadro 3A. Andlisis de varianza para la éstabilidad dél rendimiento. Eberhart y Russell (1966).

P-V 2003,

FUENTE GL SC CM FC F0.05 F0.01
TOTAL 79 512.1408
VAR 15 37.4863 2.4990867 3.643647409 192 252  **
SC RESID 64 474,65
AMB LIN 1 1.6888 1.6888
VXA LIN 15 440.04 29.336 42.77164206 192 2.52  **
DESV PONDE 48 32.922 0.685875
VAR 1 3 2.086164 0.6953881 0327781334 276 4.13 ns
VAR 2 3 7.945315 2.6484382  1.50564994 276 4.13 ns
VAR 3 3 2426073 0.8086911 038118834 2.76 4.13 ns
VAR 4 3 1.018673 0.3395576 0.160055429 276  4.13  ns
VAR S 3 0.174579 0.0581931 0.027430169 276 413  ny
VAR 6 3 0.793218 0.2644058 0.124631557 276 4.1} ns
VAR 7 3 0.574169 0.1913898 0.090214392 276 4.13 ns
VAR 8 3 0.520245 0.1734149 0.081741635 276 4,13 ns
VAR 9 3 1.518284 0.5060945 0.238555045 276 4.13 ns
VAR 10 3 0.798272 0.2660907 0.125425747 276 413 ns
VAR 11 3 1.431861 04772869 0.224976154 276  4.13  ns
VAR 12 3 1.539546 0.5131822 0.241895904 2.76 4.13 ns
VAR 13 3 4.453361 1.4844538 0.699718979 276 413  ns
VAR 14 3 2.061235 0.6870785 0.323864479 2.76 413 ns
VAR 15 3 3.786139 12620463  (0.59488395 2.76 413 ns
VAR 16 3 1.796437 0.5988123 0.282258925 2.76 4.13 s
Etror ponderado - 2.1215 -

** = altamente significativo * = significativo ns = no significativo

Cuadro 4A. Andlisis de varianza conjunto para rendimiento. Cruz (1990). P-V 2003.

FV CM Fe F 0.05 FO.O1
A 864.7013 216,175  231.092 2.4 3.44 %%

R:A 4677251  0.93545

G 74972742 4.99818  8.89081 1.82 231 %

GxA 84.607612 1.41013  2.50834 1.51 1.8 *
ERROR 42163073 0.56217

TOTAL 1071.122 |

** = altamente significativo A=ambientes R:A= repeticiones anidadas cn ambientes

G= genotipos GxA= genotipos por ambientes
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Cuadro 5A. Andlisis de varianza conjunto AMMI con las medias de rendimiento ajustadas para 5

localidades. P-V2003.

FV GL SC CM Fe Prob. de T
Ambientes 4 844.713 211.178 375.648 0.00000**
Genotipos 15 2.527 0.168 0.300 0.99414 ns
Amb.* Gen. 60 82.904 1.382 2.458 0.000]2%*

** = altamente significativo

ns = no significativo

Cuadro 6A. Prueba de no aditividad del modelo Multiplicativo para rendimiento. Cruz (1990).

P-V 2003. |

F.V G.L S.C CM Fc F 0.03 F0.01
GxA 60 84 607612 141013 2.50834 15343 [.8363%
NA 15 18.763232 125088 222508  1.8364  2.3523*
DR 45 65.84438 146321 2.60277  1.55 R Yk
ERROR 75 42.163073 0.56217

*= gignificativo

** = altamente significativo GxA= genotipos por ambientes

aditividad DR= desviaciones de regresion

NA= no
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Cuadro 7A. Analisis de varianza y estabilidad para contenido de lisina, cinco localidades.

Eberhart y Russell (1966). P-V 2003,

FUENTE

GL

FC

SC CM F 0.05 F0.01
TOTAL 79  0.152307
VAR 15 0.077528 0.0051685 9.101299953  1.92 2.52%*
SC RESID 64 0.07478
AMB LIN 1 0.000146 0.0001461
VXA LIN 15 0.047375 0.0031583 5.561527073  1.92 2.50%*
DESV PONDE 48  0.027259 0.0005679
VAR 1 3 0.003658 0.0012193 1.095201684  2.76 4.13ns
VAR 2 3 0.003795 0.0012651 1.13632076  2.76 4.13ns
VAR 3 3 0.001778 0.0005928 0.53242802  2.76 4.13ns
VAR 4 3 0.006213  0.002071  1.860232833  2.76 4.13ns
VAR S 3 0.003755 0.0012518 1.124375342  2.76 4.13ns
VAR 6 3 0.00322 0.0010732 0.964023654  2.76 4.13ns
VAR7 3 0.004169 0.0013896 1.248225064  2.76 41303
VAR § 3 0.007056 0.0023519 2.112558363  2.76 4.13ns
VAR 9 3 0.003382 0.0011274 1.012679826  2.76 4.13ns
VAR 10 3 0.001896 0.0006322 0.567821789  2.76 4.13ns
VAR 11 3 0.003326 0.0011088 0.995938681  2.76 4.13ns
VAR 12 3 0.002685 0.0008951 0.804000833  2.76 4.13ns
VAR 13 3 0.008112 0.0027038 2.428679903  2.76 4.13ns
VAR 14 3 0.004154 0.0013847 1.243815118  2.76 4.13ns
VAR 15 3 0.004365 0.0014552 1.307074703  2.76 4.13ns
VAR 16 3 0.008143 0.0027142 2.437949423 276 4.13ns
Error ponderado (.0011133

* =gignificativo  ** = altamente significativo ns = no significativo

Cuadro 8A. Analisis de varianza del modelo multiplicativo conjunto de cinco localidades para
contenido de lisina segiin Cruz (1990). P-V 2003.

FV GL SC CM Fe ¥ 0.05 F0.01
A 4 0.0747897 0.0187 14.8487 2.4 3.44%%
R:A 5 0.006296 0.00126
G 15 0.1550556 0.01034 13.2369 1.82 231
GxA 60 0.0747695 0.00125 1.59574 1.51 1.8%%
ERROR 75 0.0585695 0.00078
TOTAL 159 0.3694803

** = altamente significativo A=ambientes R:A= repeticiones anidadas en ambientes

G= genotipos GxA= genotipos por ambientes
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Cuadro 9A. Analisis de varianza conjunto AMMI con las medias ajustadas para 5 localidades de
contenido de lisina, P-V 2003.

FV GL SC CM Fe Prob. de F
Ambientes 4 0.074226 0.018556 24.0889 (.00000
Genotipos 15 0.000017 0.000001 0.0015 1.06000
Amb.* Gen. 60 0.074145 0.001236 1.6042 0.02623

Cuadro 10A. Andlisis y prueba de no aditividad del modelo multiplicativo para el contenido de
lisina. P-V 2003. -

EV G.L S.C CM I'c F 0.05 F0.01
GxA 60 0.0747695 0.00125 1.59574 1.5343% 1.836
NA 15 0.0202522 0.00135 1.72891 1.1364* 2.3523
DR 45 0.0545173 0.00121 1.55135 1.55 ns .87
ERROR 75 0.0585695 0.00078

GxA= genotipos por ambientes NA= no aditividad DR= desviaciones de regresion
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Cuadro 11A. Andlisis de varianza de los datos transformados para contenido de triptofano segin
Eberhart y Russell (1966). P-V 2003.

FUENTE GL SC CM FC [0.05 I 0.01]
TOTAL 79 0.039808
VARIEDADES 15 0.022283 0.0014855 10.524649 1.92 2.52%%
SC RESIDIDUAL 64 0.017525
AMB LIN 1 3.73E-05 3.726E-05
VXA LIN 15 0.010713 0.0007142 5.06001716  1.92 2.52%*
DESV PONDERADA 48 0.006775 0.0001411
VAR 1 3 0.000602 0.0002008 0.18039282 2.76 ns 4.13
VAR 2 3 0.000202 6.721E-05 0.06036821 2,76 ns 4.13
VAR3 3 5.42E-05 1.808E-05 0.01623841 2.76ns 4.13
VAR 4 3 0.000286 9.533E-05 0.08562897 2.76 ns 4.13
VAR 5 3 0.000181 6.041E-05 0.05426345 2.76ns 4.13
VAR 6 3 5.18E-05 1.725E-05 0.01549713 276 ns 4.13
VAR 7 3 0.000154 5.143L-05 0.0462 2.76 ns 4.13
VAR 8 3 541E-05 1.802E-05 0.01618443 2.76 ns 4.13
VAR 9 3 0.000456 0.000152 0.13654125 2.76ns 4.13
VAR 10 3 0.000569 0.0001895 0.17025854 2.76ns 4.13
VAR 11 3 0.000883 0.0002944 0.26447106 2.76 ns 4.13
VAR 12 3 0.000424 0.0001413 0.1269349 2.76 ns 4.13
VAR 13 3 0.000377 0.0001258 0.11300706 2.76 ns 4.13
VAR 14 3 0.000255 8.507E-05 0.07641441 2.76 ns 4.13
VAR 15 3 0.000382 0.0001272 0.11425718 2.76 ns 4.13
VAR 16 3 0.001911 0.0006371 0.57224567 - 2.76 ns 4.13

Error ponderado

0.0011133

** = altamente significativo

ns = no significativo
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Cuadro 12A. Andlisis de varianza para contenido de triptofano seglin Cruz (1990). P-V 2003,

FV

GL SC CM - Fe F0.05 F0.01

A 4 0.0190783 0.00477 22.247

R:A 5 0.001072 0.00021
G 15 0.0445654 0.00297 17.7374

GxA 60 0.0159723 0.00027 .-

NA 15 0.0024222 0.00016 0.53629"

Desviaciones 45 0.01355 0.0003 0.00017
Desv. de gen '

1 3 0.0012005 0.0004 2.38912 2.73 ns 4.08
2 3 0.000389 0.00013 0.77419 2.73 ns 4.08
3 3 0.0001003 3.3E-05 0.1997 2.73 ns 4.08
4 3 0.0005563 (.00019 1.1071 2.73 ns 4.08
5 3 0.0003539 0.00012 0.70428 2.73 us 4.08
6 3 9.615E-035 3.2E-05 0.19135 2.73 us 4.08
7 3 0.0002993 1E-04 0.59557 2.73 ns 4.08
8 3 9.17E-05 3.1E-05 (0.18248 2.73 ns 4.08
9 3 0.0009081 0.0003 1.80712 2.73 ns 4.08
10 3 0.0011361 (.00038 2.26099 2.73 ns 4.08
11 3 0.0017663 0.00059 3.51497 2,73 % 4.08
12 3 0.000843 0.00028 1.67762 2.73 ns 4.08
13 3 0.0007385 - 0.00025 1.46961 2.73 ns 4.08
14 3 0.0005035 0.00017 1.00207 2.73ns 4.08
15 3 0.0007513 0.00025 1.49515 2.73ns 4.08
16 3 0.0038159 0.00127 7.59382 2.73%* 4.08

Error 75 0.0125625 0.00017

Total

* = significativo

#* = altamente significativo ns = no significativo A=ambientes

repeticiones anidadas en ambientes G= genotipos GxA= genotipos por ambientes

R:A=

Cuadro 13A. Analisis de varianza conjunto AMMI con las medias ajustadas para 5 localidades de

contenido de triptofano. P-V 2003.

FV GL SC CM Fe Prob. de F
Ambientes 4 0.018903 004725810 30.1468 (.00000
Genotipos 15 0.000008 .000000552 0.0035 1.00000
Amb.* Gen. 60 0.015816 000263602 1.6816 0.01652
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Cuadro 14A. Prueba de no aditividad para contenido de ‘triptofano. Cruz (1989). P-V 2003.

F.V G.L S.C CM Fec F0.05 F0.01
GxA 60 0.0159723 0.00027 1.58927 1.5343 1833+
NA 15 0.0024222 0.00016 0.96407 1.8364 2.3523ns
DR 45 0.01355 0.0003 1.79768 1.5343 1.936%*
ERROR 75 0.0125625 0.00017

** = altamente significativo ns = no significativo GxA= genotipos por ambientes NA= no

aditividad DR= desviaciones de regresion

Cuadrol5A. Andlisis de varianza para estabilidad de dureza de grano segin Eberhart y Russell

(1966).P-V 2003.

FUENTE GL SC CM FC IF 0.05 I 0.01
TOTAL 79 2.051233
VAR 15 0.671479  0.0447653 2,649453236 1.92 2.52 **
SC RESID 64 1.379754 '
AMB LIN 1 0.001366  0.0013660
VXA LIN 15 0.567378  0.0378252 2.238702512 1.92 2,52 %
DESV PONDE 48 0.811010  0.0168960
VAR 1 3 0.131713  0.0439042 1.324475234 2.70 4.13ns
VAR 2 3 0.015092  0.0050306 0.151759689 2.76 4.13ns
VAR 3 3 0.006279  0.0020931 0.063142539 2.76 4.13ns
VAR 4 3 0.049287  0.0164289 0.495617054 2.76 4.13ns
VAR5 3 0.026421 0.0088071 0.265687659 2.76 4.13ns
VAR 6 3 0.055047  0.0183490 0.553540661 2.76 4.13ns
VAR 7 3 0.063078  0.0210260 0.634299454 2.76 4.13ns
VAR 8 3 0.020231 0.0067438 0.203443453 2.76 4.13ns
VAR 9 3 0.026020 - 0.0086733 0.261651288 2.76 4.13ns
VAR 10 3 0.002065  0.0006883 0.020764938 2.76 4.13ns
VAR 11 3 0.032807  0.0109358 0.329904788 2.76 4,.13ns
VAR 12 3 0.109470  0.0364901 1.100811391 2.76 4.13ns
VAR 13 3 0.018637  0.0062125 0.187413903 2.76 4.13ns
VAR 14 3 0.005706  0.0019020 0.057378466  2.76 4.13ns
VAR 15 3 0.138807  0.0462991 1.396723886 2.70 4.13ns
VAR 16 3 0.111387  (.0371290 1.120084613 2.76 4.13ns
Cuadrado
medio error P, 0.0331484

ns=no significativo * = significativo 5% **= altamente significativo [%
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Cuadro 16A. Anélisis de varianza para dureza de grano con el modelo multiplicativo segion Cruz
Medina (1986). P-V 2003.

FV GL SC CM Fe F0.05 F0.01

A 4 0.6994096  0.17485 13.4187 2.4 3.44 Rk
R:A 5 0.0651526  0.01303

G 15 1.342958 0.08953 13.5049 1.82 2.31 b
GA 60 2.0600984  0.03433 5.17914 1.51 1.8 ok
NA 15 0.4380786  0.02921 0.81025 1.836 23523 ns
Desv. del
mo 45 1.6220198  0.03604 5.43700 1.55 1.87 o

Desv. de gen

1 3 0.263414 0.0878 13.2446 2.73 4.08 ok
2 3 0.029992 0.01 1.50801 2.73 4.08 ns
3 3 0.0125576  0.00419 0.6314 2.73 4.08 ns
4 3 0.0985001  0.03283  4,95263 273 4.08 ok
5 3 0.0526461  0.01755  2.64707 2.73 4.08 ns
6 3 0.109999 0.03667  5.53081 2.73 4.08 *F
7 3 0.1261336  0.04204  6.34206 2.73 4.08 kx
8 3 0.0402641  0.01342 2.0245 2.73 4.08 ns
9 3 0.0515798  0.01719  2.59346 2.73 4.08 ns
10 3 0.004075 0.00136  0.20489 2.73 4.08 ns
11 3 0.065502 0.02183  3.29347 2.73 4.08 *
12 3 0.2189035  0.07297 11.0066 2.73 4.08 *k
13 3 0.0369017 0.0123 1.85544 2.73 4.08 NS
14 3 0.0111555  0.00372 0.5609 2.73 4.08 ns
15 3 0.2777364  0.09258 13.9647 273 4.08 *A
16 3 0.2226595  0.07422 11.1954 2.73 4.08 *k

Error 75 0.4972106  0.00663

Total

*= gignificativo **= altamente significativo NS = no significativo

Cuadro 17A. Analisis conjunto para dureza de grano por el procedimiento AMMIL P-V 2003,

FV GL SC CM Fe Prob.de F
Ambientes - 4 844,713 3944.18 | 0

Genotipos 15 2.527 0.168 3.15 000520532 **
Amb. x Gen. 60 82.904 - 1.382 - 25.81 0 **

** = altamente significativo
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Cuadrol8A. Prueba de no aditividad para dureza de grano del modelo Multiplicativo Cruz
Medina (1986) P-V 2003.

F.V CM . Fe

G.L S.C | F 0.05 F0.01
GxA 60 2.0600984  0.03433 517914 1.5343 1.8363 **
NA 15 (.4380786  0.02921 4.40536 1.8364 2.3523
DR 45 1.6220198  0.03604 5.43706 1.5343 1.936 **
ERROR 75 0.4972106  0.00663

** = altamente significativo GxA= genotipos por ambientes NA= no aditividad DR=

desviaciones de regresidon

Cuadro 19A. Anélisis de varianza para la estabilidad de proteina total en grano segun Eberhart y

Russell (1966). P-V 2003.

FUENTE GL SC CM FC F 0.05 F0.01
TOTAL 79 1.307025
VAR 15 0.258975  0.017265 1.752150286  1.92 2.52
SC RESID 64 1.04805
AMB LIN 1 0.001381  0.0013812
VXA LIN 15 0.573696  0.0382464  3.881459573 1.92 2.52%%
DESV PONDE 48 0.472973  0.0098536
VAR I 3 0.050341  0.0167805  15.07275648  2.76 4,135k
VAR 2 3 0.055316  0.0184388  16.56226144 276 4,13%*
VAR 3 3 0.028869  0.0096231  8.643769205  2.76 4,1 3%%
VAR 4 3 0.014599  0.0048663  4.371051773  2.70 4.13%%*
VAR 5 3 0.080312  0.0267706  24.04615476  2.76 4,13**
VAR 6 3 0.036907  0.0123024  11.05034674 276 4,13%%*
VAR 7 3 0.013171  0.0043902  3.943446168  2.76* 4.13
VAR § 3 0.019045  0.0063482 5702160873  2.76 4. 3%
VAR 9 3 0.025114  0.0083712  7.519301989  2.76 4,13%*
VAR 10 3 0.030993  0.01033] 0.279660388  2.76 4,13%*
VAR 11 3 0.004914  0.0016381 1.47135279% 276 4.13ns
VAR 12 3 0.021714  0.007238 6.50136141 2.76 4.13%*
VAR 13 3 0.017866 ~ 0.0059552  5.349125403 276 4. 13%*
VAR 14 3 0.006134  0.0020448  1.836685527  2.76 4.13ns
VAR 15 3 0.059422  0.0198073  17.79149674  2.76 4,1 3%%
VAR 16 3 0.003015  0.0010049  0.902644755 2,76 4.13ns
Exror :
ponderado 0.0011133

* = significativo ** = altamente significativo ns = no significativo




Cuadro 20A. Andlisis de la estabilidad por el procedimiento del modelo multiplicativo segin
Cruz (1986). P.V 2003.

FV GL SC CM Fe F0.05 F0.01
A 4  0.7071875 0.1768  11.3659 2.4 3.44 ok
R:A 5 0.077775 (0.01556
G 15 0.51795 0.03453  3.49529 1.82 2.31 o
GA 60 1.3889125 0.02315 2.3432  1.51 1.83 i
NA 15 0.4429662 0.02953  1.40484 1.83 2.35
Desviaciones 45 0.9459463 0.02102 212785 1.55 1.87
Desv. de gen
1 3 0.1008255 0.03361  3.40201 2.73 4.08 *
2 3 0.1112956 0.0371  3.75529 2.73 4.08 *
3 3 0.0579338 0.01931  1.95478 2.73 4.08 ns
4 3 0.0298439 0.00995  1.00698 2.73 4.08 ns
5 3 0.1613065 0.05377 544274 2.73 4.08 o
6 3 0.0745875 0.02486 25167 2.73 4.08 ns
7 3 0.0273297 0.00911 092215 2.73 4.08 ns
8 3 0.0392199 0:01307 132334 2.73 4.08 ng
9 3 0.0503786 - 0.01679  1.69985 2.73 4.08 ns
10 3 (.0622984 0.02077  2.10205 2.73 4.08 ns
11 3 0.0098413 0.00328  0.33206 2.73 4.08 ns
12 3 0.0434769 0.01449  1.46698 2.73 4.08 ns
13 3 0.0381356 0.01271  1.28675 2.73 4.08 ns
14 3 0.0131247 0.00437 0.44285 2.73 4.08 ns
15 3 0.1197488 0.03992  4.04052 2.73 4.08 *
16 3 0.0065997 0.0022  0.22268 2.73 4.08 ns
Error 75 0.740925 0.00988
Total :

* =significativo ** = altamente significativo ns = no significativo A=ambientes

R:A= repeticiones anidadas en ambientes G= genotipos GxA= genotipos por ambientes

Cuadro 21A. Analisis conjunto para contenido de protefna en grano por el procedimiento AMMI.
P-V 2003.

FV GL SC CM Fe Prob. de F
Ambientes 4 0.73022 0.18255 23.6988 0
Genotipos 15 0.00086 0.00006 0.0075 1
Amb.* Gen. 60 1.40586 0.02343 3.0417 0
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Cuadro 22A. Prueba de no aditividad del modelo muitiplicativo para contenido de proteina total
en grano. Cruz (1990). P-V 2003.

EV GL S.C. CM. Fe F 6.05 F 0.01
GxA 60 1.3889125 0.02315 2.34321 1.5343 1.8303 **
NA 15 0.4429662  0.02953 2.98928 1.1364 2.3523 ns
DR 45 0.9459463  0.02102 2.12785 1.55 1.87 **
ERROR 75 0.740925 0.00988

** = altamente significativo ns = no significativo GxA= genotipos por ambientes NA= no

aditividad DR= desviaciones de regresion

Cuadro 23A. Suma de cuadrados y prueba de Gollob (1967) para los términos AMMI  para
contenido de lisina. P-V 2003.

SC SC (%) SCA(%) GL CM f. ammi Prob. f
0.52825 37.5751 37.575 18 0.029347 3.80980 0.00002 **
o 0.37136 26.4154 63.990 16 0.023210 3.01308  0.00066 **
0.27187 19.3383 83.329 14 0.019419 2.52095  0.00532 **
0.23437 16.6712 100.000 12 0.019531 2.53549  0.0073] **
0.00000 0.0000 100.000 10 0.000000" -. 0.00000 1.00000
SC= suma de cuadrados de los términos AMMI, SCA= suma de cuadrados acumulado, GL=
grados de libertad, CM= cuadrado medio, f.ammi= valor de F calculada, Prob. I'== probabilidad
de F
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