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Introduccidn

los mejoradores de frijol estédn bien conscientes de que muchos de los
caracteres que ellos estan tratando de mejorar son de una naturaleza

compleja y que la herencia de estos caracteres depende de los genes en

muchos  loci. Una revisién reciente de la genética del frijol por Singh
(1988) resume la informacién disponible hasta el momento sobre los
mecanismos genéticos en frijol. Es obvio, cuando se compara con otros

cultivos como el maiz y la soya, que la informacién disponible sobre
genética del frijol es limitada y que la investigacién sobre los mecanismos
genéticos que controlan muchos caracteres importantes del frijol es

incompleta o no existe.

la mayor ©parte de los estudios genéticos cuantitativos se ha  hecho
sobre el rendimiento y los componentes del rendimiento del frijol .(Coyne,
1968; Chung y Stevenson, 1933; Hamblin y Morton, 1977; Sarafe, 1978;
Fooland vy Bassiri, 1983; Zimmermann et al., 1984; Conti, 1985; Nienhuis vy
Singh, 1986, 1987; \% otros) . Otros estudios, sin embargo, también han

mostrado que la resistencia al afiublo bacteriano comin < (revisién de  Beebe,

1988), Fusarium . (Bocmstra 'y Bliss, 1977), Phvthium  (York et al., 1977) y

pudriciones radicales causadas por Rhizoctonia . (Dickson y  Boettger, 1977),
saltahojas Empgasca. (Komegay y  Temple, 1986), tolerancia a suelos de bajo
contenido de foésforo (Fawole et al., 1982), cantidad vy <calidad de proteina

de la semilla (Bliss y Brown, 1984), taninos de la semilla (Ma vy Bliss,
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1978) % tiempo de coccidn (Wassimi, 1986) también se heredar
cuantitativamente; aunque en algunos  casos, hay evidencias  incompatibles er
cuanto a los mecanismos genéticos responsables de la herencia del caracter
\% los resultados deben considerarse en el contexto de las lineas
progenitoras elegidas para el estudio, el andlisis genético empleado vy las

condiciones ambientales presentadas durante el estudio.

Con respecto a muchos otros caracteres de interés no se han publicado
estudios genéticos formales, aunque la evidencia empirica de los viveros de
mejoramiento sugiere que la resistencia al afiublo de Ascochyta, al mosaico
dorado del frijol, a la mustia hilachosa, a los Dbarrenadores de vainas
RApion, a la mosca africana, asi como la fijacién de nitrégeno en el frijol
y los mecanismos genéticos de tolerancia a la sequia, también pueden ser
controlados  poligénicamente con niveles de bajos a moderadamente altos de

heredabilidad.

Con el fin de que los mej oradores disefien programas exitosos para
mejorar los  caracteres  heredados = cuantitativamente, es inportante  tener un
conocimiento basico acerca del mecanismo genético que controla un  caracter
dado. E1 fin de este informe es definir en términos amplios la ciencia de

la genética cuantitativa y su utilidad en el mejoramiento del frijol.

Genética Cuantitativa — Definiciones y Terminologia

la genética cuantitatiyva trata aquellas diferencias entre los
individuos de una poblacién que son de una naturaleza continua, que varia
imperceptiblemente de un extremo al otro. La herencia de las diferencias
cuantitativas a menudo depende de las diferencias de genes en muchos loci,
cuyos efectos no se pueden distinguir individualmente (Falconer, 1960;
Spraque, 1966) . Los caracteres generalmente se expresan en funcién de
unidades métricas como longitud, peso, tiempo, 0 proporciones 'y por @ ésto

requieren un mayor uso de estadisticas en el andlisis de datos.
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la ciencia de 1la genética cuantitativa se basa en los principios de la
genética cléasica (0 Mendeliana) (como segregacioén, interaccién, vinculacién
y recombinacién de genes) y extiende los principios revelados a través del
estudio de categorias discretas, las cuales son relativamente insensibles
al ambiente, al estudio de xana variacién continua que es muy sensible a la
variacién ambiental (Spraque, 1966; Mather y Jinks, 1977) . En términos mas
sencillos, cada uno de los genes que controlan un caracter heredado
cuantitativamente sigue las mismas leyes de transmisién que los genes que
afectan los caracteres cualitativos (o de un solo gen) . Sin embargo,
estamos  tratando generalmente con muchos genes dque ejercen pequefios efectos
individuales y sélo cuando el conjunto completo de genes que controlan un
caracter estdn presente en un individuo, es posible obtener la expresién

maxima de un caracter.

Frecuencias Genéticas y Genotipicas _

A través de los estudios de genética poblacional — sabemos < que @ las
propiedades genéticas de una poblacién de plantas son tedbricamente

expresables en funcién de las frecuencias genéticas y de las frecuencias

genotipicas.
Frecuencias genéticas. La especificacién de todos los alelos
presentes en cada locus y los numeros (0 proporciones) de los diferentes

alelos en cada locus.

Frecuencias genotipicas. La frecuencia de un genotipo especifico

entre los individuos de una poblacidn.

En la vida real, sin embargo, no sabemos las frecuencias genéticas de
un caracter cuantitativamente heredado en una poblacién de plantas (por
ejemplo una generacién E,) % las diferencias genotipicas son sélo
cuantificables cuando estamos preocupados con  un locus unico cuando los

genotipos se pueden distinguir fenotipicamente (es decir AA vs aa) o cuando
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estamos midiendo las diferencias entre lineas altamente endbdgamas
(Falconer, 1960). Asi, uno puede  preguntarse, ccomo  es  posible  determinar
el mecanismo genético de un cardcter cuantitativamente heredado cuando @ las
dos propiedades genéticas basicas de una poblacién no son cuantificables?
la = respuesta a este interrogante reside en la ciencia de la genética

cuantitativa aplicada.

Vari —

Un caradcter cuantitativamente heredado se puede describir en unidades

métricas. La distribucién de frecuencias de las unidades métricas usadas

para describir el caradcter se aproximard mds O menos a una curva normal,

donde las categorias discretas no son distinguibles. Al estudiar los
caracteres métricos es, en consecuencia, posible usar la distribucién
normal de las unidades 'y aplicar el analisis estadistico apropiado. Se

debe notar, sin embargo, que <cuando la curva no se distribuye normalmente
(oblicua hacia un lado o hacia el otro), entonces los datos se deben
transformar para que la distribucién se tome aproximadamente normal, (Steel
y Torrie, 1980) para cumplir wuna de los supuestos Dbasicos de los andlisis

de varianza.

Entonces, se pueden analizar los datos tomados como unidades métricas

% se pueden determinar tres propiedades que describen una poblacién:

roedlas, _warianzas vy _covarianzas. A través de la distribucién de medias,
varianzas y  covarianzas, se  puede obtener informacién  en cuanto a la

cantidad de wvariabilidad genética en una poblacién y el tipo de accidn

genética involucrada.

Para interpretar 1los resultados generados a través del andlisis de las

unidades métricas, se necesita una comprension basica de la accién
genética. Para hacer ésto, deben definirse varios términos genéticos
cuantitativos.
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Valores Fenotipicos v.Genotipicos

Un _wvalor es la medicién de un <caradcter vy se expresa en unidades

métricas.

1l valor _fenotipico, en consecuencia, es el wvalor observado cuando el
caradcter se mide en wuwna familia o linea individual de plantas. Todas las
observaciones (ya sea medias, varianzas, o cavarianzas) se deben basar

claramente en las mediciones del valor fenotipico.

Para  analizar las  propiedades genéticas de una poblacién, el = wvalor
fenotipico tiene que dividirse en sus partes componentes atribuibles a

diferentes causas.

P=G+E
donde P = wvalor fenotipico
G = wvalor genotipico
E = desviacién ambiental

ElL _genotipo es el conjunto especifico de genes dque poseen una planta
individual.

El valor genotipico entonces es la expresién métrica del genotipo. E1

valor genotipico = valor fenotipico cuando las desviaciones ambientales
(positivas y negativas) suman cero a través del uso del disefio experimental

apropiado y la repeticién.

En la generacién F, de un cruzamiento entre dos lineas endogamicas

avanzadas, cada locus puede presentar uno de tres estados
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genotipo V a V a V i

C

— 1 T
m____ d
valor -a ' + a
genotipico
En este caso, el alel@%l aumenta la expresidn de un caracter. (No
implica dominancia como en la genética Mendeliana) . Los valores

genotipicos son +a y -a para los homocigotos y d para el heterocigoto. El
valor de d depende del grado de dominancia. (Falconer, 1960. Nota: Mather
y  Jinks, 1977, lasan un sistema de nomenclatura algo diferente para @ los

valores genotipicos).

Teniendo este simple diagrama en mente, podemos usarlo para ayudar a
explicar la accién genética total de un caracter cuantitativamente
heredado. E1 wvalor genotipico se puede subdividir en 3 grupos Dbasicos de

accién genética.

G=A+D+1I

donde G = valor genotipico

A = efectos genéticos aditivos

D = desviaciones de dominancia

I = interaccidén o desviaciones epistaticas

los efectos genéticos aditivos _son aquellos que se deben a la acciéi

genética  mediante la cual los efectos sobre ion  cardcter  genético soi
mejorados por cada gen adicional, ya sea un alelo en el mismo locus o gene:
en diferentes loci. Primero consideramos los efectos genéticos aditivos ]

las desviaciones de aditividad en loci individuales.
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Valor

genotipico

+

By AAh AR

FEn este caso cada alelo adicional agrega un incremento iqual al wvalor
genotipico y el resultado forma una relacién lineal. En otras palabras, lo
que estd presente en una posicién alélica no ejerce efecto en la expresién
en otra posicién alélica. En consecuencia, en un locus dado, los genes que

no muestran dominancia se dice que acttan aditivamente.

Ahora, con respecto a la variacién = continua, no podemos  distinguir
individualmente los genes que contribuyen a la expresién de un caracter
cuantitativo. Si consideramos dos lineas homocigotas, el alejamiento de
cada una de ellas del valor medio—progenitor reflejard la accién simultéanea
de todos los genes que afectan el cardacter por el cual las lineas difieren.
Si  suponemos que los efectos de estos genes son simplemente aditivos, el
alejamiento del progenitor medio serd la suma de los varios valores de "a",

uno de cada uno de los genes, tomando en cuenta el signo.

cuando estos dos individuos se cruzan, 1os genes de los dos individuos
pasan a sus progenies. Por 1o tanto, la transmisién de valoxr del
progenitor a las progenies no puede estar determinada por el valor
genotipico  solamente, ya que los progenitores pasan Sus dJenes. ..y nNO  SuUS
genotipos a la proxima generacidn, creandose genotipos nuevos en cada
generacidén. Para medir el wvalor de los genes, se necesita un  concepto
nuevo. Esto se llama el __valor reproductivo. E1 wvalor reproductivo es el
valor de los genes de un individuo, estimado por el wvalor medio de sus

progenies. En consecuencia, cuando  estimamos el wvalor reproductivo de un
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individuo (es decir, una linea progenitora) estamos estimando el gfecto
pravedio.. de. un grupo .de _genes que la progenie recibié de wun progenitor. O
en otras palabras, la suma de los efectos promedios de genes sobre todos

los alelos y loci.

o) inancia es la accién genética que se desvia de los
efectos aditivos de tal manera que el heterocigoto es mas similar a un
progenitor aque al otro. Es una propiedad de dominancia entre alelos en un
locus y en términos estadisticos  representa  interacciones entre @ alelos, o
interacciones intralocus. Si la acciétn  genética  dominante  ocurre, entonces

la relacién en un solo locus seria cuadratica:

Efecto
genotipico
0 considerada como una desviacidén de los efectos genéticos aditivos:
o ’ .
. o efectos geneticos
Valor ¥ aditivos
* representa valores
fenotipicos

o . *
desviacibn de {
dominancia °

o
} desviacion de dominancia

By g AAy
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Los efectos genéticos de dominancia en cultivos autofecundados como el
frijol son poco Gtiles. Sélo en los cultivos donde los hibridos se hacen
facilmente, y muestran una heterosis significativa, se pueden explotar los
efectos genéticos de dominancia. En el frijol, los tnicos efectos
genéticos que podemos usar son los efectos genéticos aditivos (y aditivos @ x
aditivos) porque el estado genético de una linea endogamica es de
homocigocidad en  todos los loci. En consecuencia, en mejoramiento  buscamos
la Sptima combinacién de los genes que se combinan aditivamente para
mejorar cuantitativamente los caracteres heredados. Las lineas
progeni toras con el mejor wvalor de mejoramiento, en  consecuencia, son

aquellas que pueden pasar a sus progenies un complemento superior de genes.

La interaccidén o) desviacidn cpistatica ocurre cuando el valor

genotipico puede contener una desviacién adicional debido a la combinacién
no-aditiva cuando los alelos en un locus influyen en la expresién de los
alelos en  uno o mas de otros loci. Tres clases de interaccién son

conocidas:

vaditiva X aditiva
aditiva x dominante

dominante x dominante

En el mejoramiento y seleccién de un cultivo autdgamo se puede

aprovechar la accién genética de tipo aditiva x aditiva.
Para ser Dbreves, remitimos a las ©personas 1interesadas en explicaciones
mds  profundas sobre las desviaciones de interaccién a los trabajos de

Falconer (1960) y Mather y Jinks (1977).

Interpretacion de la accidn genética_a través de medias y varianzas .

El desarrollo de un programa efectivo de  fitomejoramiento depende de

la existencia de wvariabilidad genética. ILa <cantidad de variacién se mide vy
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se expresa en 1inedias y varianzas. Los componentes de varianza son adquellos

descritos para la accidén genética, donde:

aZP=02G+ 02E

and a2 G=a?2 A+ 02D + 0?1

Ja VA. wvarianza .genética, aditiva, es producto de los efectos aditivos
de los genes en todos los loci segregantes. También se describe como la
varianza de valores de mejoramiento y se considera el componente mas
importante de la varianza genética va que es la principal causa de la
similar idad entre familiares. En consecuencia, es la principal causa de
las propiedades genéticas observables de una poblacién que pueden ser

seleccionadas (Falconer, 1960).

Para los mej oradores de frijol, el componente mas importante de la
varianza genética es la varianza genética aditiva, siendo las restantes
(varianza genética no-aditiva y varianza ambiental) no fijables. Este

desglosamiento nos da la proporcidén:

-2

o? P

que es la heredabilidad de un caracter definido en el sentido estrecho
(h NS) que considera s6lo los efectos genéticos aditivos relativos al valor
fenotipico. ILas Theredabilidades también se se pueden definir en el sentido

amplio (h2BS)

aunque adqui, otras propiedades de la varianza genotipica también se pueden
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expresar en el valor de Theredabilidad calculado las cuales no pueden ser

utilizadas por los mejoradores de frijol.

El tema de la Theredabilidad se revisard en el informe sobre la
herencia del afiublo bacteriano comin vy, en consecuencia, no se detallara
aqui. Sin embargo, es importante notar que la heredabilidad es una
propiedad no sbélo de un caracter, sino también de la poblacién especifica y
de las circunstancias ambientales a las cuales los individuos se  someten.
Ya aque el wvalor calculado de la heredabilidad depende de la magnitud de
todos los componentes de la varianza genética, un cambio en cualquiera de
éstos afectard la estimacién. En consecuencia, cuando se indica un valor
para la heredabilidad de wun caridcter dado se debe considerar que éste se
refiere a una pcoblacién especifica en un conjunto especifico de

condiciones.

Disefos de Apareamiento para Estimar Mecanismos Genéticos en Caracteres

Cuantitativos ..
Regresidn progenie—progenitor -

las regresiones progenie—progenitof también se usan para determinar la
heredabilidad de un caracter. Empezando con una  poblacién  de referencia
(es  decir, la generacién F,), uno hace mediciones individuales de plantas
para el caracter de @ interés (por  ejemplo, rendimiento, resistencia a las
enfermedades) . La semilla se cosecha de las plantas evaluadas en la
poblacién vy luego las mediciones se repiten en las progenies (es decir, las

plantas F;) de cada progenitor (individuo F,).

Usando este procedimiento se puede determinar el grado de asociacidén
entre los caracteres medidos en los progenitores 'y su progenie respectiva
con un andlisis de regresién. E1 Y (o valor dependiente) es la medicidn de
la progenie y el X (o wvalor independiente) la medicién de las plantas

progenitoras. Se usa el modelo de regresidén esténdar de Yi = a + bXi + e”.
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Deseamos hallar el wvalor calculado de b, que es la regresién de Yi en

Xi. Esto nos da una medida de la covarianza progenitor-progenie.

e 2
Para determinar la Theredabilidad (h N§), podemos calcularla wusando dos

métodos:
un progenitor-progenie progenitor medio-progenie
h?NS = 2b = a2 A___ or hNS =b =22 A____
a2 p a’ P
En el caso de analisis progenitor medio-progenie, registramos las

mediciones de caracteres en cada progenitor usado en los cruzamientos @y
hacemos la regresién de medicién Y de la progenie sobre la media de las
mediciones de los dos progenitores, X. Este método es mis comlinmente usado

en cultivos aldgamos.

En cultivos autégamos, el wvalor b se debe corregir para representar el
grado de relacién (rxy) entre el progenitor Y 'y su progenie X. ILas

correcciones fueron esbozadas por Smith y Kenman (1965).

Generacidri progenitorsprogenie P4 ___hNS = bi2rXy)
Fl' F2 1/2 bF2' Fl
o1 F3 3/4 (2/3)b Fy, F,
F31 F4 7/8 (4/7) b F,, F,
41 6 15/16 (8/15)b Fy, F
F51 TG 31/32 (16/32)b F,, Fs
De esta manera, las estimaciones de heredabilidad se toman mas
conservadoras cuando tenemos una autofecundacién continua. La principal

limitacién es que se necesitan numerosos progenitores y  progenies para

obtener estimaciones con una precisién atn modesta (Falconer, 1960).
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Se pueden obtener las estimaciones de pardmetros genéticos usando un
minimo de seis generaciones derivadas del cruzamiento de dos lineas

homocigotas. Las medias de generacién usados son:

PFZ‘FFBCPBCP

1 1 2 1 2
las estimaciones de los efectos genéticos promedios (m), aditivos (a),
de  dominancia (d), aditivo x aditivo (aa), aditivo x dominancia (ad) y

dominancia x dominancia (dd) se pueden calcular de los medias.

Las ventajas del Andlisis de Medias de Generacién son 1) se usan
medias de generaciones que se puede medir con mis precisién < que las
varianzas; 2) las  generaciones son  relativamente  faciles de  preparar en
cultivos autégamos; 3) el modelo se puede extender a patrones de herencia
mids  complejos; y 4) el ligamiento  genético no introduce sesgo en @ los

efectos aditivos y de dominancia como sucede con las estimaciones de

varianzas.

Las desventajas son 1) puede ocurrir la cancelacién de los efectos
aditivos positivos % negativos; 2) existen problemas potenciales de
muestreo en las generaciones segregantes; 3) hay posibles efectos de borde
cuando las generaciones tienen diferentes niveles de vigor; y 4) la

informacién acerca de las medias no permite estimar la heredabilidad.
Para estimar los valores de heredabilidad, se han disenado
modificaciones del andlisis de medias de generacién (Warner, 1952; Mather vy

Jinks, 1977).

Andlisis de dialelos

Los cruzamientos dialélicos se usan ©para describir un procedimiento en

el cual un conjunto de lineas endogdmicas se intercruzan de una manera
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dialélica. El analisis dialélico puede incluir o excluir el uso de
progenitores, generaciones | oF1 Y*, taupoco es necesario incluir hibridos
reciprocos Eﬁpendiendo del método de andlisis elegido (Griffing, 1956) .
La accidn genética se puede inferir de los resultados del andlisis con

varias restricciones inpuestas en la interpretacién.

la interpretacién depende de si se usdé un modelo al azar o fijo. En
modelos fijos, los progenitores utilizados son los unicos genotipos en
consideracién y las  estimaciones @ de los  pardmetros  genéticos se aplican
s6lo a los genotipos incluidos en el estudio y no se pueden extender a una
poblacién  hipotética de referencia. E1I  modelo al azar incluye progenitores
que son una muestra al azar de los genotipos de una poblacién de referencia
y la interpretacién de los resultados se pueden extender a la poblacién de

referencia (Hallauver y Miranda, 1981).

En mejoramiento de frijol, estamos generalmente interesados en
estudiar un conjunto especifico de progenitores Y, por lo tanto, las
interpretaciones genéticas que podemos hacer se limitan a la estimacién de
los efectos generales de la capacidad de combinacién (COG) vy de los efectos

de capacidad de combinacién especifica (CCE).

COG es el comportamiento promedio de los progenitores en  combinacién
hibrida vy es principalmente una medida de la variancia aditiva vy/o digénica

(que también puede incluir algo de varianza de dominancia y epistética).

CCE. es la desviacidén (positiva y negativa) de los cruzamientos
individuales del comportamiento  promedio de @ sus lineas progenitoras y se

considera como el resultado de los efectos de dominancia y epistéaticos.

En el modelo fijo, el analisis dialélico proporciona considerable
informacién acerca del conjunto fijo de progenitores usados en el
estudio-informacién que  puede ser Util para la seleccién de  progenitores

que tienen una buena capacidad de combinacién general en una serie de
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cruzamientos y una buena capacidad de combinacién  especifica  para  pares

especificos de progenitores.

La desventaja del disefio de cruzamiento dialélico es que es dificil
evaluar un gran numero de lineas  progenitoras a causa del ntmero  de
cruzamientos requerido y que no se puede hacer una estimacién directa de

los efectos genéticos.

Disefio IT

El Disefio II  fue desarrollado por Comstock y Robinson (1948) para
estimar los componentes de la varianza genética con base en las
covarianzas de los progenitores. A menudo se le llama "arreglo de
cruzamiento factorial" y puede usar aproximadamente el doble de
progenitores, en comparacién con el cruzamiento dialélico, para hacer el

mismo nimero de cruzamientos.

El arreglo de cruzamiento  Disefio IT se puede visualizar de @ esta

manera:
hembras
f1 &4 e fn
m mi | P11 P12 P13 Pin
a m2 | P21 P22 P23 P2n
1 m3 | P31 P32 P33 P3n
e mé | P41 P42 P43 P4n
S mm 1 Pml Pm2 Pm3 Pmn

las estimaciones de CCG y CCE se pueden hacer con base en los datos

asi como las estimaciones de o%A ya? D.

Calculando la  covarianza  esperada de los conjuntos de  medio-hermanos
paternos (MHP) de los conjuntos de medio-hermanos matemos M) , dos

férmulas se pueden derivar cuando se han utilizado lineas endogamicas
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paternas:

COV (MHM) = a%m = (1/2) a% A
OOV (MHP) =02 f = (1/2) a’A
a?mf = az D
Como tenemos dos conjuntos de progenitores en el Diseiid II, tenemos

dos estimaciones independientes de a2 A y una estimacién independiente de

a? D.

Otros disefios

Otros diseflos de cruzamiento también se ©pueden usar para estimar los
mecanismos genéticos en los caracteres cuantitativamente heredados. Sin

embargo, muchos de los otros disefios (por ejemplo Disefios I y III) todavia
no se han wusado para frijol. ILas estimaciones de las varianzas genéticas
también se pueden obtener de cruzamientos triples y dobles y del wuso de
lineas endogamicas sin seleccién. Hallauer y Miranda (1981) dan
descripciones exhaustivas de disefios de cruzamiento para caracteres
cuantitativos. Aunque sus ejemplos se refieren al maiz, las ideas en la

mayoria de casos se pueden ajustar a los cultivos autdgamos.

Ganancia obtenida con la. seleccidn )

El fin primario para la obtencién de estimaciones de los parametros
genéticos es proporcionar normas para el desarrollo de programas de
mejoramiento y para predecir @ las futuras ganancias de la  seleccidn. La

ganancia de la seleccién se puede calcular usando el valor calculado h2NS:

GS = (Xs - X) 02 A

P

o2 p
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donde: Xs = promedio de los individuos seleccionados, y

X = promedio simple de la pcoblacién

Cuando la seleccién se practica entre familias en lugar de entre

individuos es necesario modificar la férmula.

GS (familias) = (Xs - X) o?A .
2a’ p
La seleccidén cambia las frecuencias genéticas y las frecuencias
genotipicas en una poblacién. Sin embargo,para los caracteres complejos,
como aguellos afectados por muchos loci con efectos pequefios, las
varianzas genéticas probablemente cambiarian muy lentamente con la

seleccién. Si  éste es el caso, especialmente para los caracteres de baja
heredabilidad, es  improbable que haya cambios drasticos en las varianzas
con la seleccién y las estimaciones de varianza en las poblaciones

originales pueden servir para hacer predicciones durante varios ciclos de

seleccién.
Conclusién

Este informe ha intentado proporcionar un breve restmen de los
conceptos bésicos de la genética cuantitativa. Nuestro  principal énfasis

ha sido la explicacién de la accién genética que se ©puede interpretar
mediante la manipulacién estadistica de medias, varianzas y covarlanzas.
Se describen wvarios diseflos de cruzamiento que han sido usados por los
mejoradores de frijol para estudiar los caracteres cuantitativos. la

ciencia de la genética cuantitativa, sin embargo, es mucho mas compleja de
lo que puede resumir este informe. No se han tratado aqui temas
importantes cctno la Theterosis, las interacciones genotipo x ambiente y los
efectos del ligamiento genético y nos permitimos remitir a las personas

interesadas en explorar estos temas a las referencias citadas al final del
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informe.

El méximo objetivo de un mejorador de frijol es producir variedades
que son superiores de alguna manera a aquellas que ya se producen
comercialmente. Para realizar esto, el mejorador debe crear un programa de
mejoramiento que le permita producir % reproducir genotipos que
representen, hasta que sea posible, la Optima combinacién de genes para una
zona especifica. Ia informacidén referente a la variacién aque existe en la
poblacién de mejoramiento es de  importancia  fundamental para la planeacién
de dicho programa. El estudio de la varianza genética y de la

heredabil idad  puede ayudar a los me 3 oradores a responder estos

interrogantes:
1. ¢Hay suficiente variabilidad presente para permitir el mejoramiento?
2. (Qué tan exhaustivas deben ser las pruebas para identificar

progenitores superiores o poblaciones superiores?

3. :Qué poblaciones o lineas en el germoplasma son las mas promisorias?

4. Qué procedimiento de mejoramiento producird mas rapida y

eficientemente niveles aceptables de mejoramiento?

Para los caracteres con una heredabil idad alta, los esquemas de
mejoramiento de pedigri pueden ser efectivos en la identificacién \%
seleccién de progenies superiores. Para los caracteres con una
heredabilidad baja, sin embargo, la seleccién de generacidn temprana
probablemente serd ineficiente y el mejorador arriesga la pérdida de las
pocas progenies superiores que pueden encontrarse en el extremo final de la
curva de  distribucién. Para los caracteres de baja heredabil idad, se
recomienda emplear estrategias de mejoramiento masal, haciendo selecciones
individuales A= en generaciones relativamente avanzadas cudndo el genotipo de

los individuos estd en un estado mas homocigoto y la varianza causada por
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los efectos genéticos aditivos es la principal causa de la diferencia entre

los genotipos.
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