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Resumen y Abstract \%

Resumen

La papa criolla (Solanum tuberosum Grupo Phureja) es una especie fuente de
caracteristicas deseables como sabor, color, textura, coccion rapida, mayor calidad
nutricional, precocidad, maduracién temprana y resistencia a factores biéticos y abioticos
gue pueden ser utilizadas en programas de fitomejoramiento. Desarrollar estrategias
eficientes enfocadas a la exploracién de alternativas para la seleccion de genotipos
superiores en las diferentes etapas del proceso de fitomejoramiento debe ser un
propésito continuo. El uso de los predictores BLUP (Best Linear Unbiased Predictor) y el
método de seleccién por valores propios ESIM (Eigenvalues Selection Index Method), se
consideran alternativas novedosas para determinar la ganancia genética enfocada en la
seleccién de individuos superiores. El objetivo de este trabajo fue determinar parametros
de seleccion y ganancia genética para rendimiento (RT) y gravedad especifica (GE) en
poblaciones de papa diploide mediante estimadores BLUP y el indice de seleccién por
valores propios ESIM. Se evaluaron 24 familias de hermanos completos en cinco etapas
de seleccion. La obtencion de los valores predichos BLUP, usados con el fin de ajustar
los valores de cada variable por familia, permitié identificar familias superiores (08-041
08-039 y 0857) para GE y RT. Los valores de heredabilidad variaron desde 0,26 en la
etapa de seleccion uno hasta 0,82 en la etapa cinco, con un coeficiente de variacion final
de 3,7. El analisis permite indicar que la etapa de seleccion tres se puede reevaluar en
programas futuros, pues la seleccién por forma, color, RT y GE, mediante el uso de
BLUP y ESIM establece un alto grado de refinamiento en la prediccion, facilitando la
selecciéon y favoreciendo el avance de los genotipos superiores. El analisis permitid
contrastar modelos con efectos fijos y aleatorios, evidenciando las ventajas del predictor
BLUP al ajustar las variables de respuesta, permitiendo hacer inferencia de los rasgos de

las variables durante etapas avanzadas de seleccion.

Palabras clave: Avance genético, seleccion individual, Seleccion familiar, BLUP, ESIM.
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Abstract

The yellow diploid potato (Solanum tuberosum Phureja Group) is a It is a species, source
of desirable characteristics such as flavor, color, texture, fast cooking, higher nutritional
quality, early maturity, early maturity and resistance to biotic and abiotic factors that can
be used in breeding programs. Developing efficient strategies focused on the exploration
of alternatives for the selection of superior genotypes in the different stages of the plant
breeding process should be a continuous purpose. The use of the predictors BLUP (Best
Linear Unbiased Predictor) and the method of selection for eigenvalues ESIM
(Eigenvalues Selection Index Method), are considered novel alternatives to determine the
genetic gain focused on the selection of superior individuals. The objective of this work
was to determine selection parameters and genetic gain for yield (RT) and specific gravity
(GE) in diploid potato populations by means of BLUP predictors and the selection index
by eigenvalues -ESIM-. Twenty-four complete sibling families were evaluated in five
stages of selection. Obtaining the BLUP predicted values, used in order to adjust the
values of each variable per family, allowed identifying superior families (08-041, 08-039
and 0857) for GE and RT. The heritability values ranged from 0.26 in the selection stage
one to 0.82 in the fifth stage, with a coefficient of final variation of 3.7. The analysis allows
to indicate that the selection stage three can be reevaluated in future programs, since the
selection by shape, color, RT and GE, through the use of BLUP and ESIM establishes a
high degree of refinement in the prediction, facilitating the selection and favoring the
advancement of superior genotypes. The analysis allowed to compare models with fixed
and random effects, showing the advantages of the BLUP predictor when adjusting the
response variables, allowing to make inferences of the characteristics of the variables

during advanced stages of selection.

Key words: Genetic progress, individual selection, family selection, BLUP, ESIM.
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Introduccioén

La papa (Solanum tuberosum L.) se considera uno de los cultivos mas importantes en el
mundo junto con el trigo y el maiz (Spooner et al., 2014; De Jong, 2016; Jansky et al.,
2016), siendo el primero que no es cereal (Slater et al., 2014); produce cerca de 400
millones de toneladas anualmente, garantizando estabilidad en el suministro de alimentos
(Halterman et al., 2016; De Jong, 2016), contribuyendo con la seguridad alimentaria a
escala global (De Jong, 2016). Se adapta a un amplio rango de condiciones eco-
geogréficas (De Jong, 2016), con una distribucién entre cero y 4000 metros sobre el nivel
del mar y temperaturas que varian entre 10°C y 20°C y suelos con pH entre 5,3 y 5,9
(Srivastava et al., 2016). Adicionalmente, su adaptacion y crecimiento en muchos
ambientes y su valor nutricional le ha permitido posicionarse como el tercer cultivo a nivel
mundial, debido a que es deliciosa y extremadamente versatil; su alta palatabilidad ha

facilitado su incorporaciéon en muchas culturas alrededor del mundo (De Jong, 2016).

La region andina es reconocida como el mas importante centro de origen y diversidad de
la papa en el mundo (De Jong, 2016). En América del Sur las variedades de papa
presentan amplia distribucién con niveles de ploidia que varian desde diploides (2n = 2x
= 24), tetraploides (2n = 4x = 48) hasta hexaploides (2n = 6x = 72) (Hijmans et al., 2002;
Spooner y Hetterscheid 2005; Spooner et al., 2007; PGSC 2011, Srivastava et al., 2016),
con diferencias fenotipicas evidentes entre niveles de ploidia (Spooner et al., 2007) lo
gue ha representado un desafio para taxbnomos y mejoradores debido a la combinacion
de caracteristicas como alta heterocigosidad y reproduccion asexual (Jansky et al.,
2016). La taxonomia en papa presenta alto nivel de complejidad debido a factores como
hibridacion inter-especifica, introgresion, auto y alopoliploidia, compatibilidad sexual entre
muchas especies, reproduccion sexual y multiplicacién asexual, posible divergencia
reciente de especies, plasticidad fenotipica y similitud morfolégica entre especies
(Machida-Hirano, 2015).

La papa cultivada es una especie tetraploide propagada a partir de tubérculos, se ha
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asumido que la tetraploidia es esencial para obtener altos rendimientos; sin embargo, se
puede considerar la posibilidad de reinventar el mejoramiento de la papa a partir de la
condicién diploide, facilitando el aprovechamiento al maximo de factores heteréticos y las
herramientas modernas de genética y gendémica disponibles para mejorar la ganancia

genética por seleccién (Jansky et al., 2016).

En papa, los parientes silvestres diploides y sus hibridos con papa cultivada a menudo
producen plantas tan vigorosas como los cultivares tetraploides (Jansky et al., 2016). La
teoria indica que las papas tetraploides presentan un rendimiento superior al de las
diploides, basandose en gran parte en la hipotesis (no comprobada) que cuatro variantes
alélicas por locus contribuyen a la superioridad del rendimiento (Bani-Aameur et al.,
1991; Peloquin et al., 1991; Buso et al., 2000; Buso et al., 1999; Jansky et al., 2016).

Sin embargo, Sanford y Hanneman (1982) en un estudio compararon hibridos
tetraploides triples con hibridos sencillos, encontrando que los hibridos triples no
presentaron mayor rendimiento, lo cual sugiere que el aumento de los niveles de ploidia y
heterocigosidad no necesariamente se traduce en un mayor rendimiento. Datos recientes
de gendmica indican que al menos a nivel de un solo nucleétido son raros los loci
trialélicos y tetraalélicos (Uitdewilligen et al., 2011; Uitdewilligen et al., 2013; Hirsch et al.,
2013). De hecho, la contribucién de alelos multiples por locus para producir superioridad
puede ser cuestionada teniendo en cuenta que los genotipos diploides han demostrado
repetidamente que presentan un alto potencial de rendimiento (Maine, 1996; Maris, 1990;
Simmonds, 1997).

El obstaculo mas importante para obtener una mayor ganancia genética en la papa a
nivel tetraploide es probablemente la abundancia de alelos deletéreos que pueden ser
tolerados dentro de un genoma poliploide que, aunque tiene niveles de segregacion con
baja expresion fenotipica de alelos recesivos, se generan genomas heterocigotos que
aumentan el tiempo en la seleccién de fenotipos deseables (Watanabe, 2015). Si este es
el caso, entonces se podria predecir que resultaria en una alta proporcién de
combinaciones genéticas inferiores cuando se hacen cruzamientos entre los padres
tetraploides heterocigotos (Jansky et al., 2016) asi, espera que en un genoma diploide se
favorezca un avance genético mayor gracias a una seleccion con la expresion de una

menor cantidad de alelos.
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Comparativamente con los diferentes niveles de ploidia que se expresan en la papa, las
ganancias genéticas pueden requerir menos etapas de seleccion a nivel diploide; si bien
el mejoramiento genético en este caso se vera facilitado en gran medida por una
reduccion de la ploidia, también se puede aprovechar la producciéon de lineas
endogamicas para ensamblar sistematicamente combinaciones deseables de genes y

explotar la heterdsis (Jansky et al., 2016).

El enfoque de la homocigosidad en los tetraploides es mas lento que en los diploides
(Haldane, 1930), en consecuencia, los esfuerzos para auto-polinizar clones de papa
tetraploides nunca han probado realmente el valor para crear lineas consanguineas para
eliminar alelos deletéreos y fijar caracteristicas deseables (Jansky et al., 2016). Por su
parte, los genotipos diploides de S. tuberosum se cruzan mas facilmente con muchas
especies diploides, proporcionando la oportunidad para la introgresion de rasgos Utiles de
fuentes foraneas a las previamente cultivadas gracias a la posibilidad de autofecundar y

producir lineas homocigotas (Srivastava et al., 2016).

Colombia tiene una producciéon autosuficiente de papa, con un area sembrada que oscila
entre 120 mil a 140 mil hectareas, representa una fuente significativa de empleo rural, a
la cual proporcionalmente pueden estar asociados mas de 100 mil productores; en
términos de seguridad alimentaria este cultivo es el de mayor consumo en la economia
colombiana y representa un gran desafio en su industrializacién y en la tecnificacién de

los procesos en materia de agregacion de valor sobre la produccién (Fonseca, 2017).

En el contexto nacional el nombre de papa criolla (Solanum tuberosum Grupo Phureja)
(Huaméan y Spooner, 2002) corresponde a los morfotipos diploides que presentan
tubérculos con color de piel y carne amarilla (fenotipo yema de huevo) (Rodriguez et al.,
2009). Colombia se considera el mayor productor de papa criolla en el mundo; para el
aflo 2016 se sembraron 10.683 ha, con una produccién del70 mil toneladas,
especialmente en los departamentos de Cundinamarca, Narifio y Boyaca (Agronet,
2016).

El grupo conformado por las papas criollas estd compuesto por un conjunto de
variedades nativas que crecen extensamente en los Andes, desde el occidente de

Venezuela hasta el centro de Bolivia (Ghislain et al., 2006), con un centro importante de
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diversidad localizado en el Departamento de Narifio. Se caracterizan por presentar
adaptacion a dias cortos, brotacibn en el momento de la cosecha y genoma
principalmente diploide (Huaméan y Spooner, 2002), dentro de los cuales Ghislain et al.,
(2006) proponen refinar la descripcion del Grupo Phureja, incluyendo cultivares con

ausencia de periodo de reposo independiente de su ploidia.

El mercado de papa criolla posee un potencial a nivel comercial en crecimiento constante
gue busca abrirse campo en mercados incipientes en regiones con bajo consumo y
algunos mercados internacionales (Bonierbale et al., 2009; Pefa et al., 2015). Se
considera un producto que requiere una exploracion mas profunda de su genética, pues
caracteristicas como ciclo corto, maduracion temprana, llenado rapido, forma y color
especial, ojos superficiales, ausencia de periodo de reposo y coccion rapida le han
convertido en alternativa para el desarrollo de nuevas variedades a través de programas
de cruzamientos (Bonierbale, et al., 2004; Burgos et al., 2009; Rodriguez et al., 2010),
razon por la cual los programas de mejoramiento en papa han sido una fuente
interminable de variedades, en las que se han encontrado caracteristicas especiales y
novedosas de alto impacto a nivel mundial, gracias principalmente a la amplia diversidad
genética que sigue siendo explorada (Spooner et al., 2010; Castafieda-Alvarez et al.,
2015).

Con el fin de mantener la produccién y resaltar las excelentes condiciones morfo-
agrondmicas Yy fisicoquimicas de la papa criolla, es necesario que las caracteristicas de
seleccién estén enfocadas al mejoramiento del rendimiento y a la evaluacion de factores
gue conduzcan a mejorar el llenado del tubérculo (Bonierbale et al., 2009; Burgos et al.,
2009). Sin embargo, comparado con otros cultivos alimenticios, el avance genético en el
rendimiento de la papa como resultado de esfuerzos de mejoramiento es muy bajo,
debido a que la ganancia genética no puede ser fijada a causa de la necesidad de

realizar cruzamientos sexuales (Lindhout et al., 2011).

En el mejoramiento genético tradicional de papa, la reproduccion sexual permite la
expresion de alta variabilidad a partir de la obtencién de semilla botanica (debido a su
reproduccion principalmente vegetativa) llevando a la identificacion de caracteres
superiores de desarrollo en campo que conducen al éxito de programas de

fitomejoramiento (Castafieda et al., 2015; Lindhout et al., 2011; Ticona Benavente y
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Pinto, 2012).

La inherente complejidad genética de la papa hace que el mejoramiento consuma mucho
tiempo y a menudo con resultados impredecibles; se cree que poligenes regulan la
resistencia cuantitativa y la expresion de algunos caracteres de rendimiento que son
dificiles de mantener intactos durante el proceso de mejoramiento y, por esto, es
deseable identificar fuentes con alta heredabilidad y a partir de ellas procedimientos
robustos de busqueda y seleccion de genotipos superiores (Machida-Hirano, 2015).

El establecimiento de metodologias para la evaluacion de programas de mejoramiento
necesita procedimientos especiales, que tengan como finalidad la determinaciéon de
criterios de seleccion que faciliten la evaluacion y el avance genético en poblaciones. El
establecimiento de metodologias eficientes de mejoramiento basadas en una
caracterizacion exhaustiva, analizadas usando herramientas novedosas, busca delimitar
esquemas de mejoramiento y acelerar la toma de decisiones en campo, enfocandolas a
la optimizacion de la seleccion haciendo eficiente el uso de recursos y tiempo (Fufa et al.,
2007; Piepho et al., 2008; Mdhring 2010).

Los trabajos de mejoramiento de papa criolla en Colombia han abordado el mejoramiento
del rendimiento y la caracterizacién de variedades (Carrasco y Pienda, 1993; Carvajal y
Chaparro, 2004: Ligarreto y Suarez, 2003; Rodriguez y Nustez, 2012), siendo necesario
desarrollar metodologias eficientes, tanto para la seleccién como para estimar la tasa de
mejora del rendimiento promedio de algunos rasgos importantes, en respuesta a los
procesos de seleccion de individuos, obtenidos a partir de semilla botanica y
subsecuentes etapas de seleccion y propagacion vegetativa, con el fin de estimar el
avance genético y determinar el éxito de la selecciéon estudiando parametros genéticos

relevantes en papa criolla.

Autores como Elias et al. (2016) y de Leon et al. (2016) indican que metodologias que
permitan la verificacion de la estabilidad o plasticidad para el establecimiento de
individuos como parentales y que respondan a las necesidades de un programa de
mejoramiento, deben ser desarrolladas en ambientes naturales caracterizando su
comportamiento temporal y espacial y evaluando la capacidad de los genotipos que

responden positivamente a condiciones ambientales diferenciales.
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El éxito de los programas de mejoramiento genético para incrementar el rendimiento
depende de la cuidadosa seleccion de los progenitores con miras a generar poblaciones
superiores para la seleccion de genotipos con alto potencial de rendimiento en
generaciones tempranas de seleccién (Ticona-Benavente et al., 2011). Aunque el
desarrollo del concepto de este ideotipo ha centrado la atencién sobre la identificacién de
caracteres morfologicos simples, es necesario replantear el enfoque de los programas de
mejoramiento buscando crear genotipos con caracteres mas complejos que relacionen
un comportamiento fisiologico eficiente con caracteristicas morfologicas deseadas
(Sharma et al., 2013).

El objetivo del mejoramiento en papa es la seleccion de genotipos superiores. Ticona-
Benavente y Pinto, (2012) sefialan que la seleccion de familias seria una estrategia inicial
viable para reducir el tamafio de las poblaciones y permitir una mejor evaluacion de un
namero mas pequefio de clones en las siguientes etapas de seleccidn, proceso que se
ha llevado a cabo tradicionalmente utilizando disefios incrementados (Schaalje et al.,
1987; Cotes y Nustez, 2001).

El uso de semilla sexual, y su posterior seleccién clonal, implica que se parte del método
genealdgico, individual o de pedigri con seleccién en la generacion F1, a partir de la cual
se lleva a cabo un proceso secuencial de evaluaciones morfo-agronémicas muy
detalladas de un grupo de individuos lo suficientemente grande, que represente la
variabilidad genética de la especie y que asegure la multiplicacion de semilla para
establecer las siguientes etapas de seleccion (Lindhout et al., 2011; Vallejo y Estrada,
2013), todo esto fundamentado en un indice de seleccién, que se vale de una
combinacion lineal de observaciones que son usadas para establecer un criterio de
seleccién basado en (a) informacion del individuo y algunos de sus parientes, (b)
seleccién de dos 0 mas rasgos utilizando registros de un individuo, (c) seleccién de dos o
mas rasgos utilizando registros del individuo y su familia, (d) selecciéon de lineas de

cruzamiento utilizando datos de un cruzamiento especifico (Henderson, 1963).

El esquema de mejoramiento en papa criolla desarrollado por el Grupo de Investigacion
en papa de la Universidad Nacional de Colombia, Sede Bogota, (UN), puede relacionarse

con los realizados en especies de reproduccion asexual como cafia 0 yuca, que inicia
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con la obtencion de semilla botanica con el fin de explotar las ventajas de la segregacién
en la generacion F1, lo que permite la verificacion del potencial de una poblacion de
hermanos completos (HC) o medio hermanos (MH) en condiciones de campo,
garantizando una seleccién adecuada de individuos basados en el analisis de variables
relacionadas con el rendimiento y la calidad, que posteriormente seran llevados a
subsecuentes de seleccion incluyendo el andlisis por localidad, lo que permite a su vez
una seleccion de posibles eco-tipos y estudios de estabilidad genética. Finalmente, los
genotipos superiores entran en de multiplicacion y entrega a agricultores (Figura 1).

Afo Generacion Esquema de mejoramiento Fases
1 Cruzamientos A xB (24 familias de H.C.)
2 Semilleros F1 Sexual L LLTLILLIIiIisiiiz
F'E FE R EREEE EE N B - B R BN
P T L L R
3 Etapaclonal1 SescecssoesesetoNeg
Incrementado 1 LA A LA A 2o Cees e g
CRECHCSORE 0RO RN

Incrementado
B testigos

o | [ TTTTTTT ]
| |

5 Etapaclonal 3
Ensayo Preliminar de RT. 0
6 Etapaclonal4d .E "
Ensayo Preliminar de RT. Z %
%
e 8
7 Etapaclonal 5 -. T
Pruebas regionales 5
o
8 Nuevasvariedades - -

Figura 1. Esquema del proceso de mejoramiento genético en papa diploide.

Tal como se plantea a partir de los cruzamientos iniciales, se obtiene una reducida
cantidad de tubérculos que deben ser multiplicados en etapas clonales y analizados en
disefios que no requieran repeticiones, buscando hacer la mejor selecciéon hasta
finalmente la obtencion de suficiente semilla para el establecimiento de ensayos en
diferentes ambientes con un numero reducido de genotipos, como consecuencia del
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proceso de seleccién, pero con un importante incremento en el nimero de tubérculos por

cada genotipo, lo que permite entender la interaccidn genotipo por ambiente.

En metodologias de andlisis de avanzadas de los programas de mejoramiento de papa
tetraploide, se realizan procedimientos que permiten delimitar el impacto de la seleccién
sobre la poblacién construida, la implementacion de analisis “BLUE” (Best Linear
unbiased estimator) y la obtencion de valores predichos “BLUP” (Best Linear unbiased
Predictor) se han presentado como alternativas en el analisis de prediccion para la
seleccion potenciando la ganancia genética (Ticona-Benavente y Pinto 2012).

Autores como Henderson (1984), Robinson (1991) y Ticona-Benavente y da Silva Filho
(2015) indican que la metodologia de obtencién de valores BLUP es un método de

estimacion de efectos aleatorios, en el contexto de un modelo lineal, representado como:

yv;=X;B+Zb +s i=1,.....N,

donde v; es vector de respuestas de la i-esima unidad experimental (de dimensién n;x 1),
X; es la matriz de disefio de efectos fijos (de dimension n; x m), B es el factor de
parametros asociados a los efectos fijos (de dimension (m x 1), £; es la matriz de disefio
para los efectos aleatorios (n; x k), £ es el término del error con componentes

independientes de media cero y de varianza dentro de unidades experimentales igual o°

(de dimensién n; x1) y finalmente b, es el vector de los efectos aleatorios mutuamente

independientes con media cero y matriz de covarianza 6°G. De este modo:

v []= 1[5 ale

Una propiedad interesante de los modelos mixtos es que se pueden realizar predicciones
individuales aun cuando el nimero de observaciones para un individuo es menor que el
namero de parametros estimados (efectos fijos). Esta propiedad viene del supuesto
principal de que cada individuo tiene su propio parametro especifico con un promedio

poblacional comun, de este modo:
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E(blyv,) =6z (I+2.DZ".) Yy. — X.B).

de aqui que:
b

Gz (1+z.pz" ) *(y;— X,B) (Ecuacion 2.

donde B es el estimador minimo cuadratico generalizado para By b es el estimador

BLUP para b,.

Como propuesta para el uso de los predictores BLUP es posible su uso en la
construccién de un indice de seleccién (IS) basados en el indice ESIM (Eigen Selection
Index Method) propuesto por Cerdn-Rojas et al. (2006, 2008) quienes indican que este
indice se fundamenta en el uso de los valores propios (eigenvalores y eigenvectores),
basado en el indice de Smith (1936) que usa la teoria de descomposicion valor singular

para estimar el vector de pardmetros 5 que maximiza la correlacién (p) entre Z; y ¥;; en

este caso los primeros elementos del vector propio de R G determina la proporcion de la

contribucién de cada caracter al IS = v, donde ¥ es la matriz de valores econémicos

(Pacheco et al., 2016).

Mientras la estimaciéon de los BLUP permite una correccién de las variables tratadas
basado en su varianza (Robinson, 1991; Ticona-Benavente y da Silva Filho, 2015),
aproximando los valores a reales ajustados, el IS denominado ESIM toma los valores
propios de los BLUP de 2 o mas variables (Pacheco et al., 2016) y, a partir de ellos,
determina un orden donde el valor superior representa la mejor y el valor inferior
representa la peor respuesta a la seleccion basada en las variables estudiadas, sin
embargo, estas metodologias alin no se han implementado en analisis de poblaciones de
papa criolla por lo cual se requiere un analisis mas profundo para definir su forma de
aplicacion y utilidad frente a metodologias tradicionales inclusive en tempranas de

seleccion.

El objetivo de esta investigacion fue la estimacién de parametros de seleccion y ganancia
genética para rendimiento y gravedad especifica, utilizando la metodologia reciente
BLUP/ESIM, para la seleccion de familias e individuos superiores a nivel diploide para la
obtencién de nuevos cultivares a partir de la informacion generada por el programa de

mejoramiento Genético del Grupo de Investigacién en Papa, de la Facultad de Ciencias



10 Introduccién

Agrarias de la Universidad Nacional de Colombia-Sede Bogota.
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1.Implementacion de las metodologias BLUP
y ESIM para la seleccion de familias en
disefios aumentados, en etapas tempranas
de programas de mejoramiento de papa
diploide.

1.1 Introduccidn

El mejoramiento genético de la papa (Solanum tuberosum L.) es un arte antiguo al cual
se han integrado nuevos métodos y se le han sumado diferentes ramas de la ciencia; se
considera un proceso laborioso que se puede desarrollar en varias etapas, en el que se

consiguen resultados a largo plazo (8 a 20 afos) (Halterman et al., 2016).

Autores como Hutten, (1994) y Hutten et al. (1995), analizaron aspectos basicos del
mejoramiento genético a nivel diploide, al comparar el desempefio de progenies diploides
y tetraploides provenientes de cruzamientos 2X x 2X y en el cual los genotipos diploides
solian tener rendimientos mas bajos que los tetraploides, algunos diploides superaron los

estandares de los tetraploides.

En papa criolla (Solanum tuberosum Grupo Phureja) (Huaman y Spooner, 2002) el
mejoramiento genético esta moldeado por preferencias regionales, sociales y por los
habitos de consumo cambiantes, lo que ha generado oportunidades permanentes de
innovacién y nuevos retos ante los cambios imprevistos que se dan a través del tiempo
(De Jong, 2016; Vreugdenhil, 2007). Un incremento en el mercado de papa criolla fresca
y la demanda creciente de la industria han generado un nicho importante de consumo
gue ha venido en aumento debido a su agradable sabor, textura, alto valor nutritivo,
rapida coccion, diferentes formas de preparacion y opciones de procesamiento,
precocidad, adaptabilidad a diversos climas y sistemas de cultivo, lo que permite

considerarle como uno de los alimentos de mayor expansion a nivel nacional.
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gravedad especifica en poblaciones diploides de papa (Solanum tuberosum L.).

El éxito implicito en la obtencién de un producto alimenticio con alta aceptacién y con
usos tan versatiles a nivel industrial, ha promovido a nivel regional la necesidad de
implementar programas de mejoramiento orientados a la obtencion de un producto con

mejores cualidades en variables de calidad y rendimiento.

En el caso de la papa criolla o diploide, su reproduccién netamente vegetativa conlleva a
desconocer su potencial genético inexplorado, por lo cual resulta indispensable el
aprovechamiento de la reproduccion sexual entre genotipos con viabilidad comercial, para la
construccion de familias con el fin de implementar estrategias de seleccién sobre la expresion
de caracteres de calidad de tubérculo para la obtencién de genotipos superiores (Ticona
Benavente y da Silva Filho 2015).

La implementacién de un esquema de mejoramiento deberia incorporar genotipos silvestres y
heterocigotos de origen nativo que ofrezcan un grupo de genes superiores y alternativos, que a
pesar de la transmision en conjunto de genes que no aportan caracteristicas enfocadas a la
seleccion de un fenotipo comercialmente atractivo, permita la exploracién de la expresion de

caracteristicas deseables (Bonierbale, 2010).

Una de las metodologias ampliamente usadas dentro de los esquemas de mejoramiento son
los disefios aumentados o incrementados (Augmented Designs, Hooniaku Designs) que fueron
propuestos por Federer (1956), con el fin de proveer un andlisis robusto para aquella
experimentacion donde el material es relativamente homogéneo y con pocos individuos, como

se presenta en algunos casos en investigacion de ciencias quimicas, fisicas y agropecuarias.

El andlisis de este tipo de disefios debe cumplir con dos condiciones minimas, como lo
indican Federer y Raghavarao (1975): 1) los individuos aumentados o clones potenciales
permiten solo la siembra de una réplica, 2) los individuos testigo (variedades conocidas)
estan en cantidades suficientes para la siembra de r repeticiones para tener suficientes
grados de libertad y asi estimar la varianza del error residual y el efecto de las variedades

y del bloqueo usado para controlar la heterogeneidad.

Los programas de mejoramiento de papa, donde las primeras etapas de seleccion cuentan

con poca cantidad de tubérculos semilla, dificultando el uso de repeticiones para todas las
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unidades experimentales, los disefios aumentados se convierten en una alternativa eficaz
para el andlisis de informacion, pues permite la realizacibn de comparaciones entre
variedades testigo (generalmente individuos comerciales o genotipos avanzados bien
descritos), entre individuos “aumentados” (provenientes de los cruzamientos) vy entre
testigos o todos los testigos y los aumentados (Federer 1956; Federer y Raghavarao 1975;
Lin et al. 1983). Estas comparaciones son fundamentales en el analisis de disefios
aumentados (basados en la presién de seleccién y los objetivos de programa de
mejoramiento), pues se compara el genotipo aumentado con el mejor, el peor o el

promedio de las variedades testigo (Cotes y Nustez, 2001).

Debido a la posibilidad de construir y seleccionar familias en etapas tempranas, el uso de
disefios aumentados tiene un papel relevante en las primeras etapas de seleccién, ya
gue permite disminuir la cantidad de genotipos que se evaluaran en etapas posteriores,
incrementando la probabilidad de seleccionar individuos superiores en familias superiores

(Simmonds 1996; Ticona Benavente y Pereira Pinto 2012).

En el proceso de modelado de atributos de interés de un cultivo, se destacan los modelos
mixtos (Littell et al., 2006) y dentro de ellos el analisis BLUP (Best Linear Unbiased Predictors),
se describe como un método para estimar efectos aleatorios de un modelo mixto (Henderson,
1984a; Piepho et al., 2008), facilitando la obtencion de una prediccion del comportamiento de
genotipos con mayor exactitud (Borges et al., 2010; Ticona-Benavente y da Silva Filho, 2015).

Sin embargo, la ventaja que presentan los valores BLUP en la correccion que hace de la
media de los genotipos basada en la varianza, se ve limitada en el caso en las etapas
iniciales de los programas de mejoramiento, por la inexistencia de repeticiones dentro de
los disefios aumentados que permitan la obtencién de la varianza por genotipo, lo cual
implica la necesidad de determinar una alternativa de analisis en disefios de esta
naturaleza. Una opcion es el uso de los genotipos como repeticiones para la obtencion
de un valor BLUP por familia, haciendo de éstos efectos aleatorios buscando expresar la
variacion genética propia de la reproduccion sexual y facilitando la discriminacion entre

familias en tempranas de seleccion.

Teniendo en cuenta que los valores BLUP hacen una correccion de los valores
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fenotipicos de la variable tratada ajustandole a un valor predicho, tienen el potencial de
ser tratados como una variable corregida que acerca el valor observado a un valor
adaptado a las condiciones 6ptimas del comportamiento de la variable respuesta. Siendo
asi, la implementacién de un indice de seleccion (IS) posterior a esta correccion
presentaria una ventaja aparente, pues haria la seleccion sobre variables expresadas

como un valor predicho y el potencial del comportamiento.

Pacheco et al. (2016) indican que un indice de seleccién gendémica (GSI, por su sigla en
inglés) corresponde a una combinacion lineal de valores gendémicos estimados de
mejoramiento, que utilizan marcadores gendmicos para predecir el mérito genético neto y
seleccionar a los individuos superiores de una poblacién de prueba. Dentro de los IS mas
importantes se destacan el indice de seleccion de Smith, (1936) y el indice de seleccion
Kempthorne y Nordskog (KN) (1959).

Cerédn et al. (2008) Indican que un indice de seleccion restringido permite maximizar la
ganancia genética, como lo propone el indice de seleccidn basado en los valores propios
(ESIM Eigenvalue Selection Index Method), en el cual se usa el primer vector propio (del
valor propio superior) como criterio del IS y sus elementos determinan la proporcion del
rasgo que contribuye al IS (Cerén, 2006; Cerén et al., 2008).

Este método se caracteriza por presentarse como un IS que puede crear un ranking con
base en 2 o mas variables evaluadas, que pueden ser discriminadas mediante el uso de
una matriz denominada “econémica” que da un valor aparente a la relevancia de cada
una de las variables respuesta, en la estimacién del indice de seleccién (Cerén, 2006;
Ceron et al., 2008).

El uso de metodologias de andlisis especificas en los cultivos, son trascendentales en la
obtencion de resultados que pudieran tener un efecto econémico importante, pues
permitiria determinar su potencial para el establecimiento de programas de mejoramiento
mas eficientes en el uso de recursos y tiempo necesario para la obtencion de nuevas

variedades.

El objetivo de esta investigacion fue establecer una metodologia para la implementacion del

analisis BLUP-ESIM, a un disefio aumentado en dos etapas de seleccion consecutivas, en
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tempranas de un programa de mejoramiento, que permita la discriminacion de genotipos a partir
de la evaluacion del rendimiento (RT) y gravedad especifica (GE), buscando establecer el
avance genético bajo los métodos de seleccién entre y dentro de familias en una poblacion de
hermanos completos (HC).

1.2 Materiales y métodos

1.2.1 Material vegetal

El programa de mejoramiento genético se inicioé con 24 familias (Tabla 1-1), que fueron la
base para el establecimiento de la etapa de seleccién uno (ES1) para la evaluacion de

los individuos obtenidos a partir de semilla botanica.

Como progenitores se encuentran Solanum bukasovii (S. buk), reconocida por la presencia
de tubérculos pequefios, periodo de reposo superior a 90 dias, resistencia al frio y a
diferentes enfermedades (Huaman y Spooner 2002; Hijmans et al. 2002) que, ademas, es
considerada como uno de los ancestros de la papa cultivada (Spooner et al., 2007; Sukhotu
et al.,, 2005). Solanum stenotomum -Amarilla Tumbay- (S. buk) y Solanum goniocalyx, (S.
gon) se caracterizan por presentar un mayor periodo de reposo de tubérculo (Spooner et al.,
2007) y S. tuberosum Grupo Phureja, caracterizada por presentar ausencia de periodo de
reposo (Ghislain et al., 2006), tubérculos redondos de piel y carne amarilla, ojos superficiales

a medios y mayor potencial de rendimiento (Rodriguez et al., 2009).

Con base en la informacion previamente expuesta, inicialmente se establecio la Etapa de
Seleccion ES1: se evaluaron 2342 genotipos provenientes de las 24 familias obtenidas a
partir de cruzamientos entre diferentes progenitores diploides y seis testigos que
corresponden a cuatro cultivares comerciales (Criolla Colombia, Galeras, Guanefia,
Latina) y dos genotipos avanzados (71.9 y 71.26) sembradas bajo un disefio aumentado
con 10 bloques, en la finca el Porvenir, vereda Cuatro Esquinas del Municipio de
Facatativa (Rodriguez, 2013).

Teniendo en cuenta la seleccion hecha en ES1, donde se dio mayor relevancia a

variables de forma y color (donde se privilegié Unicamente fenotipos amarillos, de forma
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redonda y con ojos superficiales) utilizando una presién de seleccién del 11,65%, se

establecio la Etapa de Seleccion dos (ES2), donde se evaluaron 266 genotipos y cuatro

testigos (Colombia, Galeras, Guanefa, Latina) bajo un diseiilo aumentado con cinco

bloques, en la finca Matecafia, vereda El Cascajal, Municipio de Subachoque.

Tabla 1-1. Familia de clones establecidos como base para el cruzamiento y obtencién de

semilla (Rodriguez, 2013).

N° Fam. Cant. Madre Padre NSS NPB % PT
1 08-001 125 S. buk 473452-15 Cr. Guanefa 394 151 38,32
2 08-004 65 Cr. Guanefia Cr. Galeras 100 72 72,00
3 08-028 180 S. buk 473452-12 Cr. Guanefa 400 187 46,75
4 08-039 84 UN-col 30 UN-col 62 250 213 85,20
5 08-040 165 UN-col 38 Cr. Latina 250 141 56,40
6 08-041 75 Cr. Colombia Cr. Galeras 100 92 92,00
7 08-042 90 Cr. Colombia Cr. Latina 120 117 97,50
8 08-043 85 Cr. Colombia S. stn 703285 120 112 93,33
9 08-044 5 Cr. Guanefia Cr. Latina 37 7 18,92
10 08-045 20 S. stn 195188-7 S. phu 704218 80 39 48,75
11 08-046 204 Cr. Guanefia Cr. Colombia 200 192 96,00
12 08-047 85 Cr. Colombia S. stn 703315 100 89 89,00
13 08-048 95 S. stn 195188-12 Cr. Colombia 120 108 90,00
14 08-049 45 Cr. Latina S. stn (gon 1) 100 57 57,00
15 08-051 100 Cr. Latina Cr. Colombia 120 106 88,33
16 08-052 75 S. stn 703285 Cr. Colombia 100 96 96,00
17 08-054 65 UN-col 38 Cr. Galeras 100 77 77,00
18 08-055 65 Cr. Latina UN-col 38 100 72 72,00
19 08-058 70 Cr. Guanefia OoP 100 72 72,00
20 09-001 155 S. gon 704481 Cr. Colombia 200 169 84,50
21 09-002 119 S. gon 703825 Cr. Colombia 200 164 82,00
22 09-003 20 98-71-9 Cr. Colombia 312 267 85,58
23 09-004 190 S. buk 265865-9 98-71.9 220 204 92,72
24 09-005 100 S. gon 703279 Cr. Colombia 100 100 100

. Criolla Seleccion clonal de genotipos redondos
Testigo . 10 . - - -

Colombia amarillos
Criolla gon (Amarilla

Testigo  Galeras 10 Criolla Colombia Tumbay) - - -

. Criolla S. gon (Amarilla . .
Testigo Guanefia 10 Tumbay) (Criolla Colombia) i i

. Criolla . gon (Amarilla
Testigo Latina 10 Cr. Colombia Tumbay) i i i
Testigo  71.26 10 Cr. Colombia S. gon - - -
Testigop  71.9 10 Cr. Colombia S.gon - - -

FAM: Familia. Cant: Cantidad. N.S.S: nimero de semillas sembradas. N.P.B: nimero de plantulas trasplantadas a bolsa.

% PT: Porcentaje plantulas trasplantadas a bolsa. OP: Polinizacién abierta
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Como es propio de la estructura del disefio aumentado primero se aleatorizaron los
testigos en cada uno de los bloques, posteriormente se distribuyeron las familias en los
bloques ubicando los individuos de una familia hasta que se agotaran estos o los
espacios del bloque, por lo cual en el siguiente bloque se distribuian los individuos

restantes.

Para estas dos evaluaciones la unidad experimental estuvo constituida por cinco individuos
por familia, con una distancia de siembra de 0,3 m entre plantas y 1 m entre surcos. Se
realizé fertilizacion edafica a la siembra con 25 g de fertilizante compuesto NPK grado
1:2:1, con aplicacion en corona. Se realizaron las aplicaciones necesarias para el control
de plagas y enfermedades y las labores culturales adecuadas para un buen desarrollo

del cultivo.

Para cada una de las evaluaciones se tuvieron en cuenta dos variables 1) Rendimiento
total (RT): se tomd el peso total de la produccién por planta, el cual se dividio por el nUmero
de plantas por parcela y se estimé el rendimiento en kg.planta-*; 2) gravedad especifica
(GE): se evalub siete dias después de la cosecha tomando una muestra aleatoria de diez
tubérculos sanos y sin residuos de suelo, utilizando el método de peso en agua y peso en

aire propuesto por Talburt y Smith (1959), GE= (Peso en aire/ Peso en aire - Peso en agua).

1.3 Analisis de datos

Teniendo en cuenta que, para las dos etapas iniciales del proceso de mejoramiento
genético, el disefio experimental utilizado fue en bloques aumentados (Federer, 1956),
con el fin de cuantificar el efecto ambiental se utilizaron seis y cuatro testigos comerciales
respectivamente. A partir de la informacién de los testigos se calculé el factor de

correccion (FC) propuesto por Cotes y Nustez(2001):

1
FC=—« () ¥y~ ) Yy /)
ij i.j

donde: g es el numero de testigos y r es el nimero de bloques. Posterior a su calculo se

obtuvieron las medias ajustadas para los genotipos en evaluacion en cada Bloque.
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Para las dos primeras etapas de evaluacibn se tomaron como factores fijos las
localidades y como efecto aleatorio los genotipos. Teniendo en cuenta el origen hibrido
de la poblacién, se utiliz6 un andlisis de varianza de un modelo mixto (Llittell 2006),
representado por el modelo estadistico lineal:

Vi =pu+7,+B;+ (Tf);; + €

donde 7; corresponde al efecto fijo (Localidad), 5;es el efecto aleatorio (genotipos);
(Tﬁ}i_,' corresponde a la interaccion que se asume como un efecto aleatorio. Asumiendo

que B; es un efecto fijo tenemos que $*=1Bi=0y Z es un NID (0;5%) como variable

aleatoria. El efecto interaccion BZ;; (en su forma matricial) es una variable aleatoria

normal con media 0 y varianza [(a—l)]/a]gjz, sumando el componente de interaccion

sobre el factor fijo es igual a cero.

Posteriormente, se realiz6 un analisis de varianza para un disefio desbalanceado
teniendo como factores las familias de hermanos completos y los testigos, con el fin de
determinar las varianzas dentro y entre familias y entre genotipos, logrando asi estimar la

heredabilidad en sentido amplio (H*) usando la expresién descrita por Allard (1999):
H? = (6%,/62:)100
donde o?; es la varianza genotipica; r:rz?, es la varianza fenotipica.

Una vez calculada la heredabilidad para cada variable, se estimé el avance genético

(Ag) esperado para cada método de mejoramiento bajo los parametros establecidos por

Johnson et al. (1955) mediante la expresion:

Ag = K (B,) H?

donde k representa la intensidad de seleccion (K=2.06) y ﬁp representa la desviacion

estandar fenotipica del caracter.
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El avance genético como porcentaje de la media (GAM) se calcul6 usando la expresion:

Ag
GAM (%) = = 100

donde .ﬁg es el avance genético, y X es la media de la variable (Johnson et al., 1955).

Teniendo en cuenta que la ausencia de repeticiones imposibilitd la obtencion de las
varianzas para el célculo del BLUP, se propuso tomar los genotipos de cada familia como
sus repeticiones siguiendo el modelo mixto propuesto por Henderson (1984), asumiendo
las localidades como efectos fijos y los genotipos como efectos aleatorios.

Con el fin de discriminar a los genotipos para su seleccion inicial, con las medias
ajustadas para RT y GE, se realizO una prueba t-Student (para muestras
independientes) para contrastar la hipétesis nula: el valor ajustado del genotipo es igual
al valor medio ajustado de los testigos, para asi determinar qué genotipos fueron
superiores, iguales o inferiores al promedio de a los testigos, con un nivel de confianza
del 95%, para ES1 y ES2 como criterio de seleccién tres grupos de interés: Grupo 1.
genotipos que presentaron una diferencia superior y que fueron significativamente
diferentes a la media de los testigos; Grupo 2: aquellos genotipos que presentaron una
diferencia inferior, y fueron significativamente diferentes a la media de los testigos; Grupo
3: a este grupo pertenecen los genotipos de los cuales no hay suficiente evidencia para
declararlos diferentes, por tanto se asume que su valor ajustado fue igual a la media de

los testigos.

Posteriormente, con el fin de construir el indice de seleccién con los valores BLUP para
cada una de las variables se construyé la matriz de varianzas-covarianzas para las
variables RT y GE, con la cual se obtuvieron los valores propios que se usaron para
establecer la proporcion de cada caracter permitiendo el ajuste del indice basado en el
aporte de cada variable Cerdn-Rojas et al. (2006, 2008), asumiendo para la variable de

pesos econodmicos 1-1, es decir con aporte positivo, similar para RT y GE.

Por ultimo, se realiz6 un analisis de conglomerados o clister usando el Método de Ward
(Littell, 2006), donde basados en el andlisis de varianza de los valores otorgados por el

ESIM, se definieron cuatro grupos, indicando cuales familias fueron mejores al respecto
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de este indice.

La agrupacion se llevd a cabo con el software RStudio, el andlisis de varianzas vy el
calculo de BLUPs se realiz6 utilizando SAS 9.4, R Version 1.0.136 (R Core Team, 2017).

Como procedimiento estandar para los genotipos iguales o superiores, se contrastaron
con caracteristicas fenotipicas de los tubérculos previamente consignadas como forma
redonda, color amarillo intenso y ojos superficiales, para definir cuales deberian ser
tenidos en cuenta en el proceso de seleccion. Las familias de individuos que componen

la ES2 fueron los que cumplieron adicionalmente con dichas caracteristicas.

1.4 Resultados y discusion

Para la obtencion de las familias se utilizaron diferentes individuos provenientes de las
familias Solanum bukasovii x Criolla Guanefia, Criolla Galeras x Criolla Colombia vy
Solanum stenotomum x Criolla Colombia, en las que se encuentra la misma combinacién

de manera directa y reciproca, para descartar posibles efectos maternos.

Aunque es una hipétesis que permite adn mayor exploracién, algunos autores
concuerdan con esta posibilidad; Golmirzaie y Ortiz (2003) indican que en papa algunas
caracteristicas reproductivas ligadas especialmente a la cantidad de polen viable
producido, son determinantes algunos efectos maternos con base en la presencia de
esterilidad masculina resultante de interaccion del material genético presente en el
citoplasma con genes nucleares y con efectos dominantes. Caicedo et al. (2011) al
evaluar la heredabilidad de la caracteristica proteina total en papa diploide, encontraron
gue si bien no puede descartarse con certeza la presencia de efectos maternos,
determinando la herencia del contenido de proteina, es necesario buscar evidencia fuerte
gue permita suponer que estan presentes, mientras que Tinjaca (2010), al evaluar la
resistencia horizontal a phytophthora infestans (Mont.) de Bary en Solanum phureja Juz.
et Buk, encontré6 que los cruzamientos reciprocos realizados presentaron diferencias
significativas para la variable rendimiento, lo que denot6 el papel de efecto materno en la

expresion de esta variable.
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1.4.1 Rendimiento de tubérculo (RT)

Los valores medios por genotipo para RT por planta, en la ES1 oscilaron entre 0,005
kg.planta® hasta 2,255 kg.planta®, con una media de 0,374 kg.planta®, lo que
corresponde a un rendimiento estimado promedio de 12342 kg.ha®, asumiendo una
densidad de 33.000 plantas por hectarea. Con los valores ajustados el analisis de
varianza por genotipos para la etapa de seleccién (Tabla 1-2), se observé que no resulté
eficiente el bloqueo y los genotipos fueron estadisticamente diferentes (a=0,05). Aunque
no hubo efecto bloque, por la naturaleza del disefio aumentado fue necesario bloquear
para poder estimar los factores de correccion de los genotipos sin replica que se
encuentran en cada blogue (Federer y Raghavarao, 1975); esta misma condicién se

presenta mas adelante para la variable GE.

Tabla 1-2. Andlisis de varianza para RT por genotipo.

Etapa de Seleccién 1 Etapa de Seleccion 2
Fuente Bloques Genotipos Bloques Genotipos
Grados de libertad 9 5 4 3
Cuadrados medios 2326590 9414563 37775,74 158792,5
Valor F 1,9 7,7 1 4,18
Pr>F 0,0766 <0,0001 0,4472 0,0305

Por su parte en la ES2, los valores medios de rendimiento por genotipo oscilaron entre
0,013 kg.planta™® hasta 3,955 kg.planta™®, con una media de 0,532 kg.planta™, lo que

corresponde a un rendimiento estimado equivalente a 17566 kg.ha™.

Al igual que en la ES1, con los valores ajustados en el andlisis de varianza por genotipos
para la ES2 (Tabla 1-2) se observé que no se presentaron diferencias entre bloques,
mientras los genotipos fueron estadisticamente diferentes (a=0,05). Se observa que las
familias tanto en ES1 como en ES2 presentaron diferencias estadisticamente
significativas para la variable RT (Tabla 1-3). Con los resultados de la variable RT se
calcularon los valores predichos —BLUP- por familia (Anexo 1) a partir de los cuales se

determinaron las medidas de tendencia y los analisis de RT.
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Tabla 1-3. Analisis de varianza para RT para familias y etapas de seleccion.

Fuente GL F-Valor Pr>F
Familias Etapa de seleccion 1 29 31,4 <.0001
Familias Etapa de seleccion 2 25 2,3 0,0005

GL: Grados de Libertad

Independientemente de las diferentes familias por genealogia para ES1 y ES2, se
presentd alta variabilidad entre y dentro de familias para RT lo que afecté su
comportamiento medio (Figura 1-1), con respecto al valor medio de los testigos en ES1
(0,435 kg.planta®) y ES2 (0,696 kg.planta™), con valores que oscilaron entre 0,124
kg.planta™ hasta 0,598 kg.planta™, y un valor medio de 0,397 kg.planta™ que corresponde
a 13100 kg.ha™ para la ES1 y desde 0,352 kg.planta™ hasta 0,605 kg.planta™ con un
valor medio de 0,498 kg.planta™ que corresponde a 16400 kg.ha™* ES2.
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Figura 1-1. Rendimiento BLUP por familia para ES1 (RT1 azul) y ES2 (RT2 Naranja).

Teniendo en cuenta las variaciones en los resultados de los valores de cada familia en la
variable RT, es importante resaltar que los valores medios de los testigos, para cada
etapa de seleccién, permitié identificar familias con valores BLUP superiores e inferiores,
respecto a la media de genotipos que se encuentran distribuidos a nivel comercial,
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facilitando la seleccién de familias denominadas, asi, como superiores.

Respecto a los valores de cada familia, éstos se consideran como rendimientos altos
para genotipos diploides si se comparan con el rendimiento nacional promedio de papa
criolla que se estima en 12,61 t.ha™ (Agronet, 2016). Las diferencias presentadas para
RT en las dos evaluaciones pueden indicar que los valores podrian estar afectados por
las condiciones medio ambientales (Aversano et al., 2015; Barik, et al., 2009).

Este resultado coincide con lo reportado por Paget et al. (2015) quienes observaron en
datos pertenecientes a un esquema de mejoramiento en papa, que evaluaciones
realizadas en un lapso de 8 afios en los mismos ambientes, se present6 heterogeneidad
en la media general de la variable rendimiento, reforzando el concepto de la necesidad
de realizar la evaluacidon de la interaccién genotipo por ambiente en subsecuentes

etapas de seleccion.

Estos resultados pueden ser comparables con lo observados en el presente estudio,
teniendo en cuenta los resultados de las dos etapas de seleccion y la inclusiéon dentro
de los progenitores de genotipos silvestres y diploides cultivados, lo que genera una
mayor variabilidad para algunos caracteres, pero también puedo afectar los valores de

RT por el aporte de genotipos con mayor potencial.

Dentro de los estudios que se han realizado en la papa criolla respecto a RT se
destacan los de Nustez (2011), quien evalué la coleccion de la especie S. phureja de la
Facultad de Agronomia de la Universidad Nacional de Colombia (CSpUNC) en diez
ambientes, encontrando que el rendimiento por planta varié entre 0,147 y 1,016
kg.planta™. Sin embargo, para el rendimiento por familias en el mismo estudio, en el
Municipio de la Calera (Cundinamarca), cuando evalué 85 familias de hermanos
medios maternos, provenientes de la recombinacion de progenitores identificados como
superiores en una etapa anterior de seleccion, reportd valores promedio para el
rendimiento por planta que varian entre 0,698 + 0,435 kg.planta™, con un rango entre
0,25 y 3,195 kg.planta™, resultado que en su valor maximo se podria considerar
superior a los resutados de esta investigacion, posiblemente porque en la construccién

de las familias no incluyé progenitores silvestres, solamente genotipos seleccionados
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por su alto potencial de rendimiento.

Al observar los valores BLUP para la variable RT por familia aquellas que presentaron
los rendimientos mas altos fueron Cr. Latina (0,599 kg.familia™), 08-041 (0,558
kg.familia™*), 08-039 (0,556 kg.familia™), Cr. Galeras (0,541 kg.familia™), Cr.
Colombia (0,527 kg.familia™), 08-004 (0,498 kg.familia™), 08-052 (0,491 kg.familia
1), 08-042 (0,482 kg.familia™), 08-051 (0,481 kg.familia™), 08-058 (0,481

kg.familia™) para la ES1 (Anexo 1). Algunas de las mejores 10 familias coinciden con
las reportadas por Rodriguez (2013), quien para la estimacion de los parametros
genéticos utilizd la metodologia de estimacion Bayesiana, incluyendo a las familias 08-
041, 08-039 y 08-046 dentro de las mejores familias para la ES1. Este resultado resalta
gue la metodologia BLUP efectivamente permite la adicién de familias que pueden ser
exploradas gracias al ajuste de los valores de rendimiento, debido a que la prediccién
permite aumentar la precisién del valor estimado como lo hacen valores de probabilidad

superior obtenidos mediante la estimacion Bayesiana.

En la ES1 las familias que involucraron como progenitores la especie silvestre S.
bukasovii (08-001; 08-028), el clon avanzado 98-71-9 (09-003, 09-004) S. stenotonum
(08-043, 08-045 y 08-049) presentaron valores BLUP mas bajos. Sin embargo, cabe
anotar que a pesar de que el rendimiento fue bajo, estas familias presentaron tubérculos
con forma y colores fenotipicamente aceptables, por lo cual algunos individuos de la
familia se mantuvieron para la ES2, corroborando la seleccion planteada por (Rodriguez,
2013). No fue igual para las familias 08-044 y 08-047 de las cuales, finalmente, se
eliminaron todos los genotipos por presentar tubérculos de forma y color no deseables a
los que prefiere el mercado que corresponden al fenotipo “yema de huevo” al igual que
los testigos 71.9y 71.26.

En la ES2 los valores BLUP (Anexo 1), indicaron que las familias que presentaron
rendimientos superiores fueron 08-046 (0,605 kg.familia™), Colombia (0,601 g.familia™), 08-
051 (0,585 kg.familia™), 08-055 (0,576 kg.familia™), 08-058 (0,572 kg.familia™),
Latina (0,565 kg.familia™) Galeras (0,553 kg.familia™), 09-005 (0,552 kg.familia™), 08-
042 (0,540 kg.familia™), 08-040 (0,519 kg.familia™). Teniendo en cuenta que para la
estimacion de los valores predichos por familia, los valores genotipicos individuales se

usaron como repeticiones, a pesar de estar involucradas familias con altas diversidades
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provenientes de cruzamientos entre diferentes especies, diploides nativas y cultivadas y
entre cultivares mejorados, se pueden contrastar de manera conjunta, tomandose como
unidad bésica de investigacion la familia. La sumatoria de estas familias forman una
poblacién heterogénea en evaluacion; en las familias de HC se agrupan fenotipos que
no poseen diferencias claras entre ellos, debido a que una gran proporciéon de la
variacion aditiva de la poblacion esta contenida dentro de las familias y sélo una fraccion
se expresa como diferencias entre familias ratificando lo planteado por Ceballos (1996) y
Rodriguez (2013).

Los valores mas bajos para la variable RT se presentaron en las familias 09-004 (0,352
kg.familia™), 08-049 (0, 402 kg.familia™), 09-003 (414,069 kg.familia™), 08-001 (0,425
kg.familia™), 09-002 (0,433 kg.familia™), 08-039 (0,441 kg.familia™) los cuales, al igual
gue en ES1 se presentaron dentro de los parentales a S. bukasovii y S. stenotonum. Este
resultado se debe posiblemente a la inclusion de alelos de bajo valor que poseen estos
individuos que pueden promover la expresion de algunas caracteristicas morfol6gicas

deseables, pero no aportan a la variable estudiada.

Los resultados anteriores ratifican que las especies diploides silvestres de Solanum
proporcionan una fuente de germoplasma con alta diversidad; que producen hibridos que
pueden ser superiores a los obtenidos cuando se utilizan diploides cultivados,

coincidiendo con lo reportado por Jansky y Peloquin (2006).

Este resultado permite inferir, que las especies diploides utilizadas dentro de este trabajo
se pueden agrupar como un grupo cultivado (Grupo Andigenum), teniendo en cuenta la
compatibilidad sexual que existe entre especies diploides y tetraploides, muchas de ellas
iguales, aunque tengan apariencia diferente, ya que mantienen la capacidad de
hibridarse cuando se utilizan como progenitores en un programa de mejoramiento y que,
el limite entre especies, es confuso y aun falta definicion para entenderlo claramente,
esto debido a la ausencia de una definicion clara de las diferencias morfolégicas entre
algunas especies, y la plasticidad fenotipica cuando se siembran en diferentes

ambientes, ratificando lo propuesto por Spooner et al. (2007) y Rodriguez et al. (2010).

Adicionalmente, estos resultados permiten afirmar que existe un gran potencial para
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incrementar el rendimiento al reportar para la variedades amarillas diploides Criolla
Latina: {S. phu (Criolla Colombia) x S. gon (Amarilla Tumbay)} rendimiento promedio de
16 a 20 t.ha, {Criolla Galeras {S. phu (Criolla Colombia) x S. gon (Amarilla Tumbay)},
con rendimiento promedio de 30,8 t.ha”, y finalmente Criolla Guanefia {S. gon (Amarilla
Tumbay) x S. phu (Criolla Colombia)}, con un rendimiento de tubérculo categoria
comercial (primera + segunda) del 87% y rendimiento promedio de 32,8 t.ha™, ratificando
lo encontrado por Rodriguez et al. (2009) y Rodriguez y Nustez (2012).

Con respecto a las variedades comerciales (testigos), éstas presentaron un
comportamiento medio teniendo como referencia el valor de todas las familias, indicando
gue el potencial de rendimiento puede ser ampliado basado en la distribucion de la
varianza de los genotipos seleccionados, como punto de referencia en los disefios
aumentados. Dentro del grupo testigos se destacan para las dos evaluaciones los
rendimiento de Latina que presenté valores superiores para la ES1 (0,598 kg.planta™) y
la ES2 (0,565 kg.planta™), comparado con los valores obtenido para Colombia (0,527
kg.planta® y 0,601 kg.planta™), Criolla Galeras (0,541 kg.planta™) y 0,553 kg.planta
1y y Guanefia (0,361 kg.planta™y 0,478 kg.planta™). Los genotipos avanzados 71.26 y
71.9 presentaron valores de 0,272 kg.planta™ y 0,265 kg.planta™, que fueron menores a

los demas testigos para la ES1, por lo cual se descartaron como referencia para la ES2.

Aquellos genotipos que presentaron un rendimiento superior a los testigos y sus
caracteristicas de color y forma del tubérculo fueron deseables, avanzaron a la siguiente
etapa de seleccion pues se les considera genotipos con potencial varietal, mientras que
algunas de las cuales no presentaron las caracteristicas deseadas, no continuaron a
ES2. Sin embargo, en este punto se les pueden considerar con potencial de
mejoramiento, por lo cual podrian permanecer dentro de programas de premejoramiento;
en futuros trabajos se puede analizar, de manera separada, estas familias cuando se

involucren genotipos nuevos como parentales.

1.4.2 Parametros Genéticos

La H? para el rendimiento varié desde 0,78 para la ES1 hasta 0,28 para ES2 (Tabla 1-4). Se

puede observar que los valores de heredabilidad encontrados para el rendimiento son altos,
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debido a que es una variable cuantitativa con marcados efectos de dominancia (Muhinyuza,
et al.,, 2016). Estas variaciones entre etapas puedes estar explicada por la variabilidad
presente entre y dentro de familias en ES1 y ES2 afectado por los genotipos incluidos y
descartados (Ticona-Benvente y da Silva Filho, 2015).

Tabla 1-4. Parametros genéticos para rendimiento.

Etapa de seleccion 1 Etapa de seleccion 2
Varianza genotipica 16587 10332
Varianza residual 45635 126988
Gran media 0,397 kg.planta™ 0,498 kg.planta™
LSD 104,794 390,55
Cv 13,43% 39,79%
H? 0,78424 0,28917
GA 0,39125 kg.planta™ 0,21431 kg.planta™
GAM 98,37 42,96

LSD: Diferencia Minima Significativa, CV: coeficiente de variacién, H*: heredabilidad en sentido amplio, GA:

avance genético, GAM: GA en %.

Dentro de la estimacion de los parametros genéticos, es necesario indicar que cada familia
se caracterizé con sus valores BLUP, y dentro de ellas los HC fueron mas parecidos
entre si, que aquellos no relacionados, por lo cual el analisis de varianzas constituye una
alternativa para obtener informacién de efectos genéticos, especialmente cuando se
tiene un niumero grande de familias, siendo la unidad basica de investigacion las familias
de HC que involucr6 como progenitores especies silvestres, genotipos nativos y

mejorados.

Los valores de RT en la ES2 pueden estar relacionados con el hecho de que los individuos
presentes en los dos trabajos para esta etapa del programa de mejoramiento, corresponden
a genotipos seleccionados en etapas preliminares principalmnte por caracteres de forma y
color; estos valores fueron similares a los reportados por Nastez (2011) al evaluar una
poblacion de 85 familias de hermanos medios maternos (HMM) de S. phureja, encontrando
un valor de la heredabilidad en sentido estricto de 0,36 (0,24-0,48).
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Estos resultados fueron diferentes a los reportados por Rodriguez (2013) quien encontrd
que la heredabilidad vari6 entre 0,11 (seleccion familiar/individual) y 0,27 (seleccion
familiar) en el caso del rendimiento al evaluar 24 familias de cruces diploides mediante
metodologia bayesiana.

Autores como Haynes (2001) encontraron que al estimar la heredabilidad en dos etapas
de seleccion en una poblacion diploide de HM, proveniente del cruzamiento entre las
especies diploides S. phureja x S. stenotomum, los valores de heredabilidad en sentido
estrecho para el rendimiento oscilaron entre 0,06 y 0,60, siendo un resultado con un
amplio rango de variacion. Estos resultados fueron similares a los obtenidos por Gopal et
al., (1994) (H?=033) estudiando la heredabilidad en etapas tempranas de un programa de

mejoramiento de papa tetraploide.

De lo anterior se puede concluir que el rendimiento en papa a nivel diploide presenta
valores bajos para la heredabilidad en etapas tempranas, lo que dificulta tener avances
rapidos por seleccién, reafirmando lo reportado por Ortiz y Golmirzaie, (2003). Sin
embargo, el mejoramiento a nivel diploide puede facilitar la eliminacion de alelos
indeseables y ofrece una buena oportunidad para transferir genes de interés agronémico
de nivel diploide a tetraploide.

Adicionalmente, muchos alelos no deseables se mantienen ocultos en poblaciones a
nivel tetraploide como consecuencia de la complejidad que presenta la herencia a nivel
tetrasdmica, lo que dificulta la expresion de alelos recesivos en la poblacién. Asimismo, la
seleccién gendmica o la seleccion asistida por marcadores moleculares se pueden
convertir en herramientas fundamentales para tener resultados concretos en menor

tiempo.

Los resultados encontrados permiten establecer que la poblacion evaluada de HC, que
involucré progenitores silvestres, diploides cultivados y mejorados, contienen genes
asociados con la expresion del rendimiento de tubérculo y confirman que las
caracteristicas asociadas con el rendimiento y calidad en papa son complejas y
controladas por multiples factores genéticos y ambientales corroborando lo propuesto por
Bonierbale et al. (2010).
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Para la variable RT al estimar la ganancia genética en funcion de las medias fenotipicas
(Tabla 1-4), utilizando una presién de seleccion del 11,65%, empleando el método de
seleccion familiar, se espera tener una ganancia de hasta el 42,96% que corresponde a
0,214 kg.ha™.

Es claro que en la medida que es mas exigente la presién de seleccion utilizada, se
predice un avance genético mayor por efecto seleccién; sin embargo, la posibilidad de
eliminar genotipos superiores en etapas iniciales también puede incrementar.
Adicionalmente, se debe tener en cuenta que, para los métodos de seleccidon entre
familias, entre y dentro de familias, es necesario al menos dos evaluaciones
consecutivas, que permitan identificar los individuos superiores para conformar las

subsecuentes etapas de seleccion.

En conclusion, dado que la papa se multiplica clonalmente, la seleccién individual es una
buena alternativa para enfrentar el mejoramiento genético, ademas se considera el
método mas simple de realizar, que permite la fijaciobn de valores heteréticos en la

generacién F1 asociados con el rendimiento a través de propagacion vegetativa.

Es necesario resaltar que el potencial de la papa como una poblacién clonal, se debe
a que los individuos de la F1 presentan alto vigor hibrido. Una alternativa con el fin
de obtener un mayor avance genético, es realizar etapas consecutivos de seleccion
recurrente a partir de la recombinacion de genotipos de alto rendimiento, siempre y
cuando se evalle previamente los posibles efectos de endogamia, generados como
consecuencia de mecanismos de autoincompatibilidad gametofitica presentes en
poblaciones diploides buscando mejoramiento poblacional, coincidiendo con
Rodriguez, (2013). Superando estos fenbmenos, es posible generar progenies auto
compatibles con alto nivel de heterocigocidad y caracteristicas superiores para
rendimiento y calidad del tubérculo, o generar lineas endogdmicas para producir
hibridos altamente heterocigotos, ya sea para su propagacion a nivel clonal o la
formacion de progenies hibridas a partir de semilla sexual, que adicionalmente podria
convertirse en un método de obtencidbn de genotipos superiores aptos para la

obtencién de parentales superiores (Lindhout et al., 2011).
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1.4.3 Gravedad especifica (GE)

Los valores por genotipo para la ES1 para GE por planta oscilaron entre 1,010 y 1,134
con un valor medio de 1,086. Para la ES2 oscilaron entre 1,019 y 1,140 con un valor
medio de 1,091. Con los valores ajustados el analisis de varianza por genotipos (Tabla 1-
5) se observd que no hubo efecto del bloque y los genotipos no fueron estadisticamente
diferentes en la ES1 y la ES2 (a=0,05) para GE.

Tabla 1-5. Andlisis de varianza de GE por genotipo.

Etapa de seleccién 1 Etapa de seleccién 2
Efecto Bloque Testigos Bloque Testigos
GL 9 5 4 3
Valor F 1,43 1,26 1,13 0,28
PR>F 0,206 0,295 0,344 0,8903

Al igual que se resaltd en el caso de la variable RT la necesidad del bloqueo como
fundamento del disefio aumentado, en el caso de la GE su necesidad incrementa si se
tiene en cuenta que el rango de la variable es muy corto. Aunque algunos autores
proponen modificar el valor multiplicando el valor por mil o sumando ndmeros enteros,
Wang et al. (2017) indica que la identificacion de estas variaciones determina la
efectividad del método usado para evaluar la relevancia del resultado, lo cual concuerda
con el andlisis de varianza presentado en la Tabla 1-6, donde se observan diferencias

significativas para GE.

Tabla 1-6. Andlisis de varianza de GE por familias.

Efecto DF Den DF F-Valor Pr>F
Familias Etapa de seleccion 1 29 2303 13,52 <.0001
Familias Etapa de seleccion 2 25 335 3,1 <,0001

Los valores medios predichos —BLUP- por familia presentaron diferencias dentro de las
etapas de seleccion para GE, que oscilaron en la ES1 entre 1,0744 y 1,1055 y entre
1,086 hasta 1,1008 para la ES2 (Figura 1-2), lo que significa que la poblacion generada

se caracteriza por presentar valores comparativamente superiores de GE, lo que se
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traduce en buena acumulacion de sélidos en el tubérculo (Anexo 1), resultados que son
similares a los reportados por Wang et al. (2017), quienes indican que el analisis de
estabilidad de Finlay y Wilkinson para las medias de gravedad especifica, cuando se
usan predictores BLUP en una regresion de medias ambientales, los genotipos tuvieron
un coeficiente de regresion hasta 2,1, comparativamente alto con el de otros genotipos
que vario entre 0,4y 1,4.
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Figura 1-2. Valores predichos (BLUP) para GE en ES1 (GE1l azul) y ES2 (GE2

naranja).

Se puede observar, al igual que en la variable RT, que al interior de las familias se
presentd alta variabilidad, lo que afect6 el comportamiento medio de cada familia,
teniendo en cuenta que cada individuo de una familia se us6 como una repeticion
para la estimacion de los predictores. Esta variacion en la variable dentro de las
familias es importante para el procesamiento debido a su efecto potencial sobre la
consistencia y calidad del producto final, particularmente en la variable textura y
potencial para desarrollar diferentes productos procesados, caracter que es
determinante en cualquier etapa de seleccion, ratificando lo expresado por Wang et al.
(2017).
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Estos resultados concuerdan con los reportados por Ligarreto y Suarez (2003), al
evaluar por caracteristicas industriales 50 cultivares de S. phureja de la Coleccion
Central Colombiana (CCC), quienes encontraron para esta variable un rango de
variacién entre 1,050 y 1,104, con promedio de 1,077 y desviacion estandar de
0,0118. Asimismo, identificaron una correlacion significativa de 0,5401 entre el
contenido de materia seca y la GE, afirmando que la GE se comporta como una
caracteristica estable.

Con respecto a los valores de GE para los testigos se presentd en el valor promedio
BLUP de 1,088 para todos ellos. Es importante resaltar que la variable GE en los
testigos no presenté diferencias significativas desde el punto de vista estadistico para
el nivel de confianza del 95% (Tabla 1-5). Teniendo en cuenta que BLUP hace
correcciones basadas en la varianza, cuando no hay diferencias es de esperarse que

las diferencias de los valores BLUP no sean notorias.

Para la variable GE se observaron diferencias entre familias. Dentro de ellas las
familias 09-004 (1,106); 08-001 (1,104); 09-005 (1,097) y 08-048 (1,096) presentaron
valores medios superiores de GE, comparados con los testigos Criolla Colombia
(1,0931), Criolla Guanefa (1,091), Criolla Latina (1,086) y Criolla Galeras (1,088),
indicando un alto potencial que pueden presentar estas familias para seleccionar

individuos superiores para la elaboracion de chips o papas precocidas congeladas.

De la comparacion entre las familias, la que present6 mayor GE, con promedio
superior fue 09-004 con un valor medio de 1,11, presentando una mayor capacidad
para la acumulaciéon de sélidos. Es posible que este resultado esté relacionado con el
hecho de que esta familia presentd un su genealogia a {S. buk 265865-9 x 98-71-9};
S. bukasovii se considera la papa silvestre que dio origen a la especie S. stenotomum
(Sukhotu y Hosaka, 2006; Sukhotu et al., 2006; Rodriguez, et al., 2010) y el genotipo
98-71-9 (1,107) caracterizado por su mayor acumulacion de materia seca (MS) y por
tener como progenitores a {S. phu (Criolla Colombia) x S. gon (Amarilla Tumbay)}; los
dos progenitores presentan valores altos de GE, pudiéndose asociar a la presencia

de efectos heteroticos para la caracteristica.

Las familias 08-047, 08-043, 08-049, 08-052, 08-058 y 08-048, que incluyeron como
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progenitores a S. phureja x S. stenotomum, presentaron valores estimados de GE de
1,074, 1,083, 1,087, 1,083, 1,089 y 1,092 respectivamente, cercanos a los reportados
por Haynes (2008), quien al evaluar hibridos diploides de S. phureja x S. stenotomum,
encontro valores de GE de 1,099.

Las familias 09-004 (1,106); 08-001 (1,104); 09-005 (1,097) y 08-028 (1,096) pueden
considerarse con potencial para seleccionar individuos con altos contenidos de
sélidos, caracteristicas que pueden ser de gran valor para desarrollar procesos
industriales en las presentaciones precocida congelada y fritura, siempre y cuando los
valores presentes de azUcares reductores sean bajos. Rivera et al. (2011) consideran
gue son necesarios valores de GE mayores a 1,089 para que los contenidos de MS
sean superiores al 25%, condicidn que es requerida por la industria de procesamiento

para tener mayores rendimientos en el producto procesado.

En las familias 09-004, 08-001, 09-005, 08-028 y 09-001, se puede realizar seleccion
hacia genotipos con mayores contenidos de materia seca, para ser utilizados en
procesos de papa empacada al vacio, consumo fresco y presentaciones de precocida
congelada y harina de papa amarilla, por presentar altos valores de GE. Entre tanto,
en las familias 08-041, 08-047, 08-042, 08-44, 08-046 y 08-040, es posible direccionar
la seleccién hacia genotipos con menores contenidos de materia seca, con el fin de

desarrollar procesos hacia presentaciones de enlatado o encurtido.

Es de esperar que este rango sea mayor por tratarse de una coleccidon de
germoplasma que exhibe mayor variabilidad, el rango méas estrecho con valores
superiores para la caracteristica encontrado para la poblaciéon evaluada, puede estar
asociada a que muchos de los parentales utilizados son genotipos cultivados en los
cuales se ha realizado una seleccién positiva hacia genotipos con mayor contenido de
sélidos, lo que puede traer como consecuencia una acumulacion de alelos de interés
como consecuencia de procesos sucesivos de seleccion y recombinacion.

Resultados similares fueron reportados por Nustez (2011), al evaluar la coleccién
colombiana de S. phureja para la variable GE en diez ambientes, encontrando en
promedio valores para GE de 1,078 con un rango entre 1,030 y 1,111 y alta

asociaciéon entre materia seca y GE.
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Este amplio rango de variacién permite realizar una seleccién hacia genotipos ideales
para diferentes tipos de procesamiento industrial, aunque también se debe tener en
cuenta que la GE esta influenciada por diferentes factores internos que dependen de
la composicion quimica y externos asociados, principalmente, con la temperatura y
humedad del suelo cuando se realiza la evaluacion, por el tamafio y etapa de madurez
del tubérculo, teniendo en cuenta que en papa criolla es comun encontrar dentro de la

misma planta tubérculos con diferentes grados de madurez.

Este resultado contrasta con el reportado por Houghland (1966) al analizar el
comportamiento en la especie S. tuberosum, quien encontré un coeficiente de
correlacion entre la GE y la materia seca de 0,8083; del mismo modo, Burton (1948)
encontré un coeficiente de correlacién entre las mismas variables de 0,937 para
papas europeas, mencionando que los tubérculos sembrados en América poseen

altos contenidos de materia seca no almidonosa.

Es importante estimar la GE y el contenido de materia seca, ya que genotipos con
baja gravedad especifica (<1,077) son ideales para procesos de encurtido o enlatado,
pero si se utilizan hojuelas provenientes de tubérculos con menor contenido de MS
tienden a absorber méas grasa y disminuir su rendimiento en el procesamiento, con

respecto a las hojuelas preparadas con tubérculos que presentan alta GE.

Adicionalmente, los individuos que presentaron valores inferiores de GE (1,072)
fueron 47, 29, 51,10, 11, 52, 75, 53 y 68, pertenecientes a la familia 08-041 {Criolla
Colombia x Criolla Galeras). Este resultado no fue el esperado, en el sentido que los
dos progenitores son cultivares comerciales, con alta acumulacion de sdlidos y
valores superiores de GE (Rodriguez y Nustez, 2012), los cuales generaron una
progenie con valores bajos para GE, posiblemente como consecuencia de efectos de
endogamia que conlleva la expresion de genes deletéreos (Golmirzaie et al., 1998) al
ser un retro cruzamiento hacia el cultivar Criolla Colombia, condicién que también se

observo para las familias 08-042, 08-044 y 08-046 correspondientes a este cruce.

En términos précticos, valores superiores de GE de 1,08 indican buena acumulacion

de MS, factor de calidad importante para consumo fresco, pero limitante para el
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proceso de enlatado; valores mas bajos para GE se consideran aptos para el proceso
de enlatado, pues el menor contenido de MS del tubérculo reduce las pérdidas en el
proceso de precoccion y ofrece un mayor rendimiento en el proceso de enlatado y/o
encurtido confirmando lo planteado por Rivera et al. (2006; Rodriguez et al.(2009),
Storey, (2007). Por lo anterior, los genotipos mencionados de la familia 08-041
pueden ser aprovechados para desarrollar procesos de encurtido o ser utilizados
como progenitores en etapas posteriores del programa de mejoramiento.

Teniendo en cuenta que la familia 08-039, presentd un buen potencial de rendimiento
y forma de tubérculo ovoide, ésta puede ser considerada como apta en la elaboracion
de bastones, una nueva alternativa a nivel de papas amarillas. De la misma manera,
las familias 08-041 y 08-042 se destacan por presentar color de piel y carne amarillo
intenso y formas redondas; estos hibridos provenientes de los Grupos Phureja y
Stenotomum al presentar mayor intensidad para el color de piel y carne pueden
presentar mayores cantidades de carotenoides en el tubérculo, estas caracteristicas
pueden reflejarse en la herencia por lo cual se propone que en trabajos posteriores se

realice una cuantificacion de esta caracteristica.

En general, en la poblacion evaluada se observd suficiente variabilidad para GE, lo
gue permitird planear y realizar estudios genéticos, moleculares y de seleccion con
objetivos de mejoramiento en la especie; como estrategia se puede realizar seleccién
divergente, teniendo en cuenta la variabilidad y plasticidad de la caracteristica, y las

diversas opciones de procesamiento.

Las especies cultivadas diploides y algunas especies nhativas al presentar altos
valores de GE y, por consiguiente, mayor acumulacion de materia seca con respecto
a la papas del grupo Chilotanum (de amplia aceptacion en las zonas templadas),
representan un capital genético valioso, que se puede asociar a factores de calidad
relacionados con el consumo de papas harinosas de alta calidad organoléptica, que
pueden ser aprovechadas para consumo fresco como espesantes, especialmente en
sopas y puré, y en el procesamiento para la produccion de almidones de alta calidad

proteica.
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Asimismo, la gran diversidad para los valores de GE, permite establecer el potencial
gue presentan las papas diploides para generar nuevas variedades con bajos o altos
contenidos de materia seca, que pueden ser utilizadas en diferentes procesos
industriales, entre los que se destacan papas enlatadas o encurtidas que requieren
bajos contenidos de MS, o papas con altos contenidos de materia seca que pueden
usarse en las presentaciones de precocidas congeladas, papas empacadas al vacio o
para la produccion de harinas, extruidos y almidén y para la elaboraciéon de una alta
gama de presentaciones.

1.4.4 Parametros genéticos

Con relacion a los parametros genéticos, al estimar el valor de la heredabilidad se
obtuvo un valor de 0,36 para la etapa de seleccion uno y de 0,18 para el etapa de
seleccion dos (Tabla 1-7). Estos valores de heredabilidad pueden considerarse bajos,
a pesar de ser una variable cuantitativa influida por efectos ambientales confirmando
lo expuesto por Haynes, (2008), quien encontr6 valores de 0,68 en gravedad
especifica para papa diploide de dia largo.

Tabla 1-7. Pardmetros genéticos para GE por familias.

Etapa de seleccion 1 Etapa de seleccion 2

Varianza genotipica 0,000049 0,00002
Varianza residual 0,000117 0,000126
Gran media 1,08759 1,09213
LSD 0,00684 0,012668
Cv 0,3207 0,58968
H? 0,80797 0,43846

GA 0,02 0,01
GAM 1,91% 0,97%

LSD: Diferencia Minima Significativa, CV: coeficiente de variacién, H”: heredabilidad en sentido amplio, GA:

avance genético, GAM: GA en %.

La materia seca se comporta como una caracteristica de alta heredabilidad y de baja

interaccion genotipo ambiente, siendo la GE una variable que indica directamente el
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contenido de materia seca, El valor estimado para la heredabilidad coincide con el
presentado por Martinez y Ligarreto, (2005) quienes evaluaron cultivares de papa de
la Coleccion Colombiana de S. phureja.

Este resultado también fue similar a los valores bajos de H? reportados por
Ruttencutter et al. (1979), quienes estimaron la heredabilidad en sentido restringido
para GE en papas diploides en dos localidades de Carolina del Norte, mediante
regresién padre-progenie y andlisis de familias de medios hermanos (0,276). Los
mismos autores obtuvieron nueve estimados de heredabilidad en sentido restringido
gue presentaron un valor maximo de 0,739. La diferencia con el valor superior se
podria presentar debido a la inclusibn de algunos parentales avanzados de su

programa de seleccion.

En el mismo sentido, los valores encontrados de heredabilidad se asemejan a los
reportados por Haynes (2008) quien estimé la heredabilidad en sentido amplio vy
estrecho en 72 familias hibridas diploides de S. phureja x S. stenotomun, obteniendo
valores desde 0,32 hasta 0,78. Finalmente, estos resultados difieren con los
reportados por Nustez (2011) al evaluar la CSpUNC, quien encontré para el rasgo de
GE una heredabilidad en sentido estricto de 0,76. Asimismo, Rodriguez, (2013)
encontré en la etapa de seleccién uno bajo analisis de estimacién Bayesiana valores

entre 0,61 y 0,75 para la gravedad especifica.

Los resultados sugieren que en poblaciones donde se incluyen parentales
pertenecientes a las especies S. Phureja y/o S. stenotomum se obtienen altos valores
de GE que son facilmente heredables, los cuales pueden ser aprovechados en los
programas de mejoramiento a nivel diploide, teniendo también la posibilidad de ser
transferidos a programas de mejoramiento a nivel tetraploide, gracias a la facilidad de
cruzamiento y el flujo de genes que se presenta cuando se recombinan variedades

diploides y tetraploides principalmente de los Grupos Andigena y Phureja.

El calculo del valor GAM indica que la ganancia final para ES1 fue de 1,91% mientras
gue para ES2 fue de 0,91% indicando que, a pesar de ser una variable con un bajo

rango en sus valores, tiene un alto potencial de mejoramiento. Rodriguez (2013)
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encontré que al utilizar una presién de seleccion del 1%, el caracter GE presento
valores de heredabilidad altos que varian dependiendo del método de seleccion.

Es claro que, en la medida que disminuya la presion de seleccion se tiene un avance
genético por seleccidn menor, sin embargo, la posibilidad de mantener genotipos
inferiores también puede ser mayor. Como la fijacibn de las caracteristicas
sobresalientes en papa se realiza de manera vegetativa, seria recomendable escoger
los mejores individuos para su proceso de multiplicacion, pero si se piensa en un
proceso de mejoramiento poblacional lo recomendable es escoger un mayor nimero

de individuos para adelantar procesos de seleccién recurrente.

Estos resultados indican que los esfuerzos adicionales de mejoramiento en esta
poblacién podrian dar lugar a un mejoramiento en la GE, al realizar hibridaciones
entre individuos tetraploides x diploides o viceversa, en la cual la poblacién diploide
podria proporcionar una base de germoplasma amplia con nuevas combinaciones de
genes en la poblacion tetraploide para mejorar la GE y, simultaneamente, incrementar
el rendimiento, siendo coherente con lo reportado por Haynes (2001), quien plantea

utilizar poblaciones diploides en el mejoramiento de cultivares a nivel tetraploide.

Finalmente, los valores contrastantes observados en la poblacion para la GE, incluye
variacién genética suficiente para desarrollar nuevos cultivares de papas amarillas,
gue puedan satisfacer y ser aprovechados tanto para consumo fresco como para
procesamiento industrial que permitan desarrollar productos para nichos especificos
de mercado. En los programas de mejoramiento genético en papa amarilla a nivel
diploide se deben seleccionar genotipos que combinen simultdneamente mayor
rendimiento y valores contrastantes de GE, para ofrecer a la industria de
procesamiento diferentes opciones que permitan la elaboracién de papas encurtidas o
enlatadas aprovechando valores bajos de GE, asi como, mayor contenido de materia
seca para las presentaciones de papa pre cocida congelada, produccion de hojuelas y
almidon, teniendo en cuenta la versatilidad de usos y la gran aceptacion que tiene la

papa amarilla en los mercados nacionales como internacionales.

Estos resultados permiten inferir que al utilizar especies nativas y diploides

cultivadas en un programa de mejoramiento genético se genera una gran amplitud
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de respuesta para la variable GE y por consiguiente valores contrastantes en la
acumulacién de MS en la mayoria de los casos superiores a los reportados para
muchos cultivares mejorados, condicion importante para el consumidor de papa
criolla, que prefiere papas de alta calidad organoléptica, especialmente papas
harinosas (secas) que se consumen preferiblemente fritas con piel o como un

elemento espesante en sopas, coladas y puré de papa amarilla.

Disponer de informacion sobre el control genético asociado con la acumulacién de
MS, valores de heredabilidad y los métodos adecuados de seleccion, es de gran
importancia para orientar al mejorador en los parametros adecuados de seleccion,
tamafio de las poblaciones a manejar y tiempo aproximado que requerira para
obtener los resultados deseados. Asimismo, la implementacién de estudios genéticos
y moleculares que permitan procesos de seleccion gendmica y seleccidn asistida con
marcadores moleculares, buscando mejores resultados en periodos de tiempo mas

cortos.

1.4.5 indice de seleccién (IS).

Basado en los valores ajustados por genotipo para la ES1, la prueba t-Student en
contraste de los valores con las medias de los testigos permitié generar para la etapa
de seleccion seis grupos de genotipos superiores (Anexo 2). Aqui se destacan los
genotipos 08-052-33, 08-055-7, 08-039-79, 08-054-54, 08-039-84, 08-048-10, 08-048-

1, 08-004-67 que fueron superiores a la media de los seis genotipos testigos.

A partir de los andlisis de los valores BLUP por familia y el calculo de los valores
propios se obtuvo el indice de seleccion ESIM (Tabla 1-8), donde el IS entrega un
valor absoluto, asignando un valor mayor a los genotipos que para las variables GE y
RT presentaron una mejor respuesta, cuando en la matriz econémica estas variables

tuvieron valores positivos y con la misma dimension.
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Tabla 1-8. indice de seleccién por familias.

Familia IS etapa de seleccién uno IS etapa de seleccién dos
08-048 1,44332 1,657982
Colombia 1,19219 0,947289
Latina 1,12240 0,663786
08-052 0,97867 -0,54395
Galeras 0,84199 0,692905
09-004 0,51567 -1,80127
09-005 0,49907 1,80676
08-054 0,44619 -0,84447
08-004 0,43721 -0,29353
08-039 0,39498 -1,26823
08-051 0,29573 -0,38142
09-002 0,18172 -0,69712
Guanefia 0,08919 0,07607
08-055 0,05510 0,563757
09-001 -0,01447 -0,07781
08-058 -0,06625 1,34571
08-043 -0,09934 -0,21737
08-049 -0,13035 -1,06001
08-040 -0,15522 0,178833
08-001 -0,27335 0,638763
08-042 -0,37652 -0,28098
71,9 -0,46256 -

08-041 -0,48088 -1,28518
09-003 -0,66573 -1,42053
08-046 -0,67369 0,907721
08-044 -0,80474 -

08-045 -0,89848 0,910953
08-028 -0,90493 -0,21867
71,26 -1,18841 -

08-047 -1,29849 -

Con base en la metodologia propuesta (BLUP/ESIM), el ranking que ubica la familia
superior con un mayor valor en el IS, mostr6 a las familias 08-048 y 08-052 como

unas con las mejores posibilidades de seleccion. Estos valores presentan algunas
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familias concordantes con Rodriguez (2013) quien considera las familias 08-041
(P=0,903) {Criolla Colombia x Criolla Galeras}; 08-039 (P=0,874) {UN-col 30 x UN-col
62}, seguidas de los testigos Criolla Latina (P=0,819) y Criolla Galeras (P=0,656)
como superiores. Es importante resaltar que la metodologia que implementé
correspondié a un andlisis Bayesiano, lo cual permite contrastar estos analisis si se
tiene en cuenta que algunas de estas familias efectivamente llevaron a la seleccién

de genotipos superiores en etapas finales del proceso de seleccién.

De la misma manera, para la ES2 a partir de los cuatro grupos de genotipos
superiores (Anexo 3) mostraron que el genotipo 08-051-27 fue superior a Criolla
Colombia, 08-051-27, 09-005-65, 09-005-58 fueron superiores a Galeras; 09-005-65,
09-005-58, 08-051-52, 08-055-50 fueron superiores a Guanefia; y 08-051-27, 09-005-

65, 09-005-58 fueron superiores a Latina.

El indice ESIM para la ES2, categoriz6 las familias permitiendo identificar como
mejores a 08-048 (2,610), 09-005 (1,226), 08-058 (1,090), 08-045 (0,962), 08-053
(0,881). En ellas se puede recalcar, ademas de la recurrencia de 08-048 como mejor
categorizada, en los cuatro primeros niveles del indice dos cruces con S. goniocalyx y
S. stenotonum, y la apariciébn del cruzamiento entre Criolla Galeras x Criolla
Colombia. Este resultado concuerda con los resultados previamente obtenidos por
Jansky y Peloquin (2006) en referencia al alto potencial de los individuos silvestres
para la composicién de familias en programas de mejoramiento. Por su parte, Pefia et
al., (2015) indican la importancia nutricional de Criolla Colombia y Criolla Galeras que
como un aporte a las familias puede ser fuertemente explotado ya que,
adicionalmente, poseen caracteristicas altamente deseables a nivel comercial, en el

caso de forma y color de manera especial para criolla Colombia.

Basado en el ESIM calculado para las dos evaluaciones, para los cuatro grupos
propuestos se resalta la familia 08-048 como mejor familia en las dos evaluaciones,
caracterizdndose como un grupo aislado sin concordancias en su varianza con otra
familia (Figura 1-3), coincidiendo con dos genotipos seleccionados como superiores

en la prueba t (Anexo 3).
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Figura 1-3. Agrupaciones para familias basadas en indice ESIM.

Asimismo, se identifican dos grupos intermedios que representan familias con
comportamiento superiores en la ES1 y bajo en la ES2 y viceversa, y finalmente un
grupo de familias caracterizadas con un bajo ESIM indicando comportamientos
inferiores en las dos etapas dentro de las cuales se encuentran 08-058 (Cr. Guanefia
x OP), 08-053 (Cr. Galeras x Cr. Colombia), 08-045 (S. stn 195188-7 x S. phu
704218). Teniendo en cuenta que se elimind por completo la familia 08-047 en la
ES2, el contraste solo se realiz6 con las 22 familias que presentaron forma y color
deseable.

Basado en los resultados para el final de la ES2 el andlisis de las familias mostré que
08-048, fue la mejor familia coincidiendo con dos genotipos seleccionados como
superiores, mientras que 09-005 mostré que los genotipos 09-005-58 y 09-005-65
fueron superiores al promedio de Criolla Galeras, Guanefia y Latina y 08-051
presentd el genotipo 08-051-27 como superior a los cuatro testigos en la ES1. Estos
resultados permiten contrastar los valores ESIM con el clister, lo que permite concluir
gue esta metodologia es concordante para la seleccion de familias que ademas posee
alta eficiencia en la seleccion de individuos basado en las variables respuesta aplicadas,

para la seleccién de mejores familias y mejores individuos.

Gran parte de los individuos provenientes de cruzamientos que involucran genotipos

silvestres se descartan en etapas preliminares de mejoramiento. Sin embargo, son
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una fuente de genes para futuros cruzamientos, especialmente aquellos que
presentan buen rendimiento, forma y color de tubérculo pues poseen colores amarillo

intenso, amarillo crema y especialmente ojos superficiales.

1.4.6 Comparacién BLUE vs. BLUP en etapas tempranas del
proceso de seleccion.

En el contexto de efectos aleatorios y en términos estadisticos, tiene poca relevancia la
estimacion de tales efectos; de hecho, la prediccion tiene una connotacion futuristica. Sin
embargo, en el mejoramiento genético existe un amplio interés en el ordenamiento de
candidatos (familias, por ejemplo) de las que ya se dispone; de este modo, tiene mas
sentido pensar en términos de inferencia de algun atributo genético, pues el problema
estd por encima de la simple estimacién de un parametro de localizacion, pues los
investigadores frecuentemente estan interesados en la obtencion de una medida de la
incertidumbre y asignar una probabilidad a eventos ordenados que involucran a los

candidatos para un proceso de seleccioén (Ticona Benavente y da Silva Filho 2015).

Uno de los factores componentes del célculo del predictor es la varianza genotipica
como determinante de la dimension de la variable respuesta corregida. Asi, el valor
de los cocientes de las varianzas, denominado repetibilidad, junto con los efectos
genéticos estimados determina tanto el incremento como a la disminucion del
predictor por lo cual a mayor varianza del error mayor correccién del valor respecto al
valor promedio o para el caso el valor BLUP (Piepho, 1994), como se ve en la

siguiente expresion:

Oy T No,; Oer

i + o2+ Noz

(7, —7)+

Gy =5 -7, +7..)

ELUP{WE-}-} = _‘_l,__J + m

donde BLUP (w;) es la media del i-esimo genotipo en el j-esimo ambiente, 0%, es la
varianza de la interaccion, o® es la varianza residual, N el Tamafio poblacional, ¥;;es
la media del i-esimo genotipo en el j-esimo ambiente, ¥;, es la media marginal para i-

esimo genotipo, ¥; la media marginal para j-esimo ambiente y ¥ .. la Gran media.

Cuando se verifica el comportamiento del valor BLUE vs. BLUP para las variables RT
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y GE en ES1 y ES2 (Figura 1-4) se observa que aquellos genotipos con valores
corregidos en mayor magnitud se logran con el predictor BLUP pues se reduce el
efecto de la respuesta incrementada de valores superiores y aumenta el de aquellos
con bajos valores, mientras que el comportamiento de los valores promedio se

mantiene similar entre el estimador y el predictor.

Figura 1-4. Comportamiento del valor BLUE (azul) Vs. BLUP (naranja) para las variables
RT en ES1 (A) y RT en ES2 (B) y para las variables GE en ES1 (C) y GE en ES2 (D).

La correlacién entre el efecto genotipico y la diferencia entre los valores BLUE y BLUP es
alta (-0,73) a mayor varianza genotipica menor diferencia: si hay menor diferencia BLUE

y BLUP convergen y tienden a ser equivalentes.

El resultado encontrado indica que el valor del factor repetibilidad es determinante para la
obtencion de un valor BLUP més cercano o extremo al valor BLUE indicando que con
menor repetibilidad mayor el efecto de estrechamiento de los valores BLUP hacia la
media y coincide con lo expresado por Piepho, (1994). Desde el punto de vista de las
observaciones sobre los resultados del andlisis, es necesario resaltar que los extremos

corregidos por los valores BLUP tiene un gran impacto en la seleccion de familias, pues
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evita que aquellas con valores bajos sean descartadas y las superiores sean
sobrevaloradas, al presentar diferencias sobre las variables que pueden provenir de un
efecto netamente externo o ambiental, por lo cual, el uso de los BLUPS resulta

conveniente.

Al momento de la seleccion, la intuicion del mejorador es esencial para evitar que un
genotipo con una excepcionalmente baja o muy alta media de la variable medida sea
aceptado o descartado, por lo que esta propiedad de los BLUP de estrechar los valores a

un punto medio hace un ajuste consistente con la necesidad de ser precavido.

1.5 Conclusiones

Se pudo determinar para ES1, que los valores de RT variaron entre 0,005 kg.planta™
hasta 2,255 kg.planta® lo cual se puede interpretar como un marcador de la alta
variabilidad que poseen estas familias debido, principalmente, a la introduccion al plan de

cruzamientos de genotipos parentales diploides silvestres y cultivados contrastantes.

Teniendo en cuenta que se obtuvieron los valores BLUP por familia se observé alta
variabilidad en la poblacion, lo que permiti6 ampliar la base genética y generar nuevas
fuentes de variacién para seleccionar genotipos superiores o progenitores que se deben
involucrar en los programas de fitomejoramiento. Los valores fenotipicos para el
rendimiento oscilaron entre 0,1246 hasta 0,6575 kg.planta™, mientras la gravedad
especifica varié entre 1,070 y 1,134; lo que indica alta variabilidad para los caracteres
evaluados, caracteristicas que los destacan como genotipos superiores para ser incluidos
en programas de seleccion recurrente y cruzamientos, buscando el mejoramiento

simultaneo para las dos variables de interés agronémico.

La estimacion de la heredabilidad para el rendimiento oscilé entre 0,13 hasta 0,26, estos
valores de la heredabilidad para el rendimiento por planta se pueden considerar bajos,
independiente del método de seleccion empleado, indicando que el caracter esta
regulado posiblemente por efectos no aditivos con alto efecto ambiental. Mientras que la
estimacion de la heredabilidad para la gravedad especifica presenté una variacion entre
0,36 y 0,18, los valores considerados altos por lo cual se intuye que es un rasgo

altamente heredable, en los dos casos las caracteristicas se pueden mejorar mediante
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métodos adecuados de seleccion.

Los individuos con mayor grado de parentesco fueron mas parecidos entre si que
aquellos no relacionados, condicion que permitié la particion de la variacion genética total
de la poblacion en dos componentes fundamentales: la variacion entre y dentro de
familias, cada familia se caracteriz6 por sus respectivas medias y varianzas,
considerando la varianza ambiental, como la varianza entre las medias de cada una de
las familias evaluadas. En este tipo de poblaciones una gran proporcion de la variacion
aditiva de las familias esta contenida dentro de ellas y, s6lo una fraccion, se expresa

como diferencias entre familias.

Estos resultados ratifican la importancia de la seleccién temprana y eficiente mediante
modelos de seleccién apropiada, 0 nuevas herramientas como seleccién gendmica o
seleccidn asistida por marcadores moleculares, que se deben optimizar en etapas iniciales
de evaluacion, a partir de una seleccion fenotipica confiable que permita identificar genotipos

superiores para ser evaluados posteriormente en varios afios en multiples ambientes.

La metodologia BLUP/ESIM permitié la construccion de un esquema de seleccion basado en
las correcciones a partir de la varianza para el predictor y los valores propios para el indice
de seleccion, que delimitan una estrategia clara enfocada a la seleccion de familias

superiores que en etapas posteriores conllevaran a la seleccion de genotipos superiores.

Para facilitar la evaluacién y andlisis en futuros trabajos de mejoramiento genético en
papa, se recomienda la implementacion para la siembra en campo de disefios
aumentados modificados tipo Il (Lin y Poushinsky, 1983), donde los autores conscientes
de las dificultades que presenta la cantidad limitada de material por genotipo, proponen
hacerles frente estableciendo ensayos con una estructura de sub-parcelas 3x3, con una
parcela “control” centrada, que permite realizar un mejor ajuste a la heterogeneidad
ambiental, buscando incrementar la precision en la toma de decisiones para la seleccion

de familias y genotipos superiores.
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Anexo 1. Valores predichos BLUP por familias para la variable RT y GE.

Genotipo RTESI (kg.planta®) VARTES1 RTES2 (kgplanta®) VART2 GEES1  VAGEES1 GEES2 VA GEES2

Colombia 0,527 31520,4516 0,602 12360,99  1,09181  0,000025  1,0914  3,481E-05

Guanena 0,362 21144,0681 0,479 7373,657  1,09036  0,000081  1,0935  5,329E-05
Galeras 0,541 72862,2049 0,553 56282,82  1,08777  0,000196  1,0927  0,000049
Latina 0,599 167551,0489 0,565 75636 1,0873 0,000144  1,0919  0,00013

71,9 0,266 13140,0369 - - 1,09036  0,000081 - -

71,26 0,273 27238,2016 - - 1,08317  0,000081 - -
08-001 0,124 7784,5329 0,426 18387,36  1,09976  0,000064  1,0988  0,0006052
08-004 0,498 74665,5625 0,486 64510,92  1,08632  0,000064  1,0914  9,409E-05
08-028 0,175 12020,9296 0,497 - 1,09108  0,000064  1,0912 -
08-039 0,556 105566,5081 0,442 16407,05  1,08278  0,000144 1,089  7,569E-05
08-040 0,452 53522,8225 0,52 110356,8  1,08323  0,000169  1,0919  0,000104
08-041 0,558 64612,5561 0,469 113832 1,07447  0,000064  1,0876  0,0002074
08-042 0,482 67438,8961 0,54 50167,04  1,07953  0,000196  1,0887  4,624E-05
08-043 0,351 47633,0625 0,449 36404,64  1,08916  0,000100  1,0936  9,216E-05
08-044 0,395 24236,2624 - - 1,08021  0,000064 - -
08-045 0,289 46237,9009 0,519 6806,25  1,08499  0,000144  1,0954 0,00014161
08-046 0,416 42563,8161 0,605 734139  1,08026  0,000144  1,0911  0,000121
08-047 0,376 46418,7025 - - 1,07657  0,000576 - -
08-048 0,437 45526,7569 0,481 29742,45  1,09901  0,000064  1,1008  4,096E-05
08-049 0,359 37667,0464 0,402 8975,668  1,08843  0,000196 1,092  0,0001664
08-051 0,481 47974,1409 0,585 440511 1,08588  0,000064 1,086  9,409E-05
08-052 0,491 67761,2961 0,477 94457,88  1,09174  0,000081  1,0907  7,056E-05
08-054 0,463 77395,24 0,471 7722841  1,08829  0,000100  1,0896  0,0002341
08-055 0,428 93850,3225 0,576 830823  1,08650  0,000064  1,0909  0,000049
08-058 0,481 64561,7281 0,572 94642,37  1,08250  0,000081  1,0948  8,649E-05
09-001 0,363 27862,2864 0,501 59716,7  1,08931  0,000121  1,0916  0,000121
09-002 0,423 57221,4241 0,434 92714,16  1,08792  0,000121  1,0921  0,0001538
09-003 0,235 20779,2225 0,414 27718,92  1,00011  0,000081  1,0897  2,601E-05
09-004 0,154 12879,9801 0,353 1251,744  1,10555  0,000100 1,091  0,0008703
09-005 0,376 38165,5296 0,553 310672,5  1,09343  0,000100  1,0979  0,0001563

VA: Varianza
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Anexo 2. Pruebat Student para los genotipos de la etapa de seleccion 1.

Grupo=1.Dif: significativa — Lineas superiores al control Cr. Colombia

Tra. | Genotipo | Bloque | Parc | Kg/ha | MediaAj | MediaCnt | Estimado | StdErr | t-Value | Prob | Inferior | Superior
468 | 08-039-60 2| 473|2255,0| 2115,55 562,06 1553,49 | 247,96 6,27 | <.0001 | 1054,08 | 2052,91
1008 | 08-052-33 51028 | 1389,0 | 1504,10 562,06 942,04 | 247,96 3,80 | 0,0004 | 442,63 | 1441,46
1126 | 08-055-7 5(1149|1329,0 | 1444,10 562,06 882,04 | 247,96 3,56 | 0,0009 | 382,63 | 1381,46
486 | 08-039-79 3| 492|1340,0 | 1435,72 562,06 873,66 | 247,96 3,562 0,0010 | 374,24 | 1373,08
1103 | 08-054-54 5(1126|1308,0 | 1423,10 562,06 861,04 | 247,96 3,471 0,0012 | 361,63 | 1360,46
491 | 08-039-84 3| 497|1280,0 | 1375,72 562,06 813,66 | 247,96 3,28 0,0020 | 314,24 | 1313,08
504 | 08-048-10 3| 510 1231,3 | 1327,02 562,06 764,96 | 247,96 3,09 | 0,0035 | 265,54 | 1264,38
495 | 08-048-1 3| 501]|1216,0| 1311,72 562,06 749,66 | 247,96 3,02 0,0041 | 250,24 | 1249,08
931 | 08-004-67 4| 949|1394,0 | 1272,85 562,06 710,79 | 247,96 2,87 (10,0063 | 211,38 | 1210,21
1094 | 08-054-44 511116 | 1144,0 | 1259,10 562,06 697,04 | 247,96 2,81(0,0073 | 197,63 | 1196,46
655 | 08-051-68 3| 665|1113,0 | 1208,72 562,06 646,66 | 247,96 2,61|0,0123 | 147,24 | 1146,08
922 | 08-004-58 4| 939|1297,5| 1176,35 562,06 614,29 | 247,96 2,4810,0171| 114,88 | 1113,71
229 | 08-042-79 1| 228|1141,3| 1167,72 562,06 605,66 | 247,96 2,44 10,0186 | 106,24 | 1105,08
238 | 08-042-88 1| 238|1128,3 | 1154,72 562,06 592,66 | 247,96 2,39 | 0,0211 | 93,2444 | 1092,08
663 | 08-051-76 3| 673|1048,0 | 1143,72 562,06 581,66 | 247,96 2,35 0,0235 | 82,2444 | 1081,08
476 | 08-039-69 2| 481|1271,3| 1131,85 562,06 569,79 | 247,96 2,30 | 0,0263 | 70,3777 | 1069,21
487 | 08-039-80 3| 493|1016,0 | 1111,72 562,06 549,66 | 247,96 2,221 0,0317 | 50,2444 | 1049,08
532 | 08-048-40 3| 539]1015,0 | 1110,72 562,06 548,66 | 247,96 2,21 | 0,0320 | 49,2444 | 1048,08
1113 | 08-054-64 5(1136| 987,0| 1102,10 562,06 540,04 | 247,96 2,18 | 0,0347 | 40,6277 | 1039,46
105 | 08-046-83 1| 102 |1072,5| 1098,92 562,06 536,86 | 247,96 2,17 | 0,0357 | 37,4444 | 1036,28
1018 | 08-052-43 5(1038| 972,0| 1087,10 562,06 525,04 | 247,96 2,12 | 0,0398 | 25,6277 | 1024,46
2042 | 09-005-45 9 (2087 | 1025,0 | 1084,19 562,06 522,13 | 247,96 2,11 0,0408 | 22,7110 | 1021,54
1357 | 08-058-8 6| 1386 | 1180,0 | 1078,62 562,06 516,56 | 250,91 2,06 | 0,0453 | 11,2070 | 1021,91
1010 | 08-052-35 5(1030| 957,0| 1072,10 562,06 510,04 | 247,96 2,06 | 0,0455 | 10,6277 | 1009,46
98 | 08-046-76 1 95 | 1038,3 | 1064,72 562,06 502,66 | 247,96 2,03 | 0,0486 | 3,2444| 1002,08
1119 | 08-054-73 51142 | 949,0 | 1064,10 562,06 502,04 | 247,96 2,02 | 0,0489 | 2,6277| 1001,46
1164 | 08-055-50 51188 | 947,0 | 1062,10 562,06 500,04 | 247,96 2,02 |0,0497 | 0,6277| 999,46
Grupo=1.Dif: significativa — Lineas superiores al control Cr. Latina
Tra. | Genotipo | Bloque | Parc | Kg/ha | MediaAj | MediaCnt | Estimado | StdErr | t-Value | Prob | Inferior | Superior
468 | 08-039-60 2| 473]|2255,0 | 2115,55 653,35 | 1439,03 | 248,19 5,80 | <.0001 | 939,15| 1938,92
1008 | 08-052-33 51028 | 1389,0 | 1504,10 653,35 827,58 | 248,19 3,33(0,0017 | 327,70 | 1327,47
1126 | 08-055-7 51149 | 1329,0 | 1444,10 653,35 767,58 | 248,19 3,09 | 0,0034 | 267,70 | 1267,47
486 | 08-039-79 3| 492|1340,0 | 1435,72 653,35 759,20 | 248,19 3,06 | 0,0037 | 259,32 | 1259,09
1103 | 08-054-54 51126 | 1308,0 | 1423,10 653,35 746,58 | 248,19 3,01 |0,0043 | 246,70 | 1246,47
491 | 08-039-84 3| 497|1280,0 | 1375,72 653,35 699,20 | 248,19 2,82 10,0072 | 199,32 | 1199,09
504 | 08-048-10 3| 510 1231,3 | 1327,02 653,35 650,50 | 248,19 2,62 |0,0119 | 150,62 | 1150,39
495 | 08-048-1 3| 5011216,0 | 1311,72 653,35 635,20 | 248,19 2,56 | 0,0139 | 135,32 | 1135,09
931 | 08-004-67 4| 949|1394,0 | 1272,85 653,35 596,33 | 248,19 2,40 | 0,0205 | 96,4494 | 1096,22
1094 | 08-054-44 51116 | 1144,0 | 1259,10 653,35 582,58 | 248,19 2,35 0,0234 | 82,6994 | 1082,47
655 | 08-051-68 3| 665|1113,0| 1208,72 653,35 532,20 | 248,19 2,141 0,0374 | 32,3161 | 1032,09




Implementacion de la metodologia BLUP/ESIM para la seleccion de familias en disefios 61
aumentados en etapas tempranas de programas de mejoramiento de papa diploide

Grupo=1.Dif: significativa — Lineas superiores al control Cr. GALERAS

Tra. | Genotipo | Bloque | Parc | Kg/ha | MediaAj | MediaCnt | Estimado | StdErr | t-Value | Prob | Inferior | Superior
468 | 08-039-60 2| 473 2255,0 | 2115,55 579,88 1535,67 | 247,96 6,19 | <.0001 | 1036,26 | 2035,09
1008 | 08-052-33 511028 | 1389,0 | 1504,10 579,88 924,22 | 247,96 3,73|0,0005 | 424,81 | 1423,64
1126 | 08-055-7 511149 | 1329,0 | 1444,10 579,88 864,22 | 247,96 3,49 0,0011| 364,81 | 1363,64
486 | 08-039-79 3| 492|1340,0 | 1435,72 579,88 855,84 | 247,96 3,45|0,0012 | 356,42 | 1355,26
1103 | 08-054-54 511126 | 1308,0 | 1423,10 579,88 843,22 | 247,96 3,40 | 0,0014 | 343,81 | 1342,64
491 | 08-039-84 3| 497|1280,0 | 1375,72 579,88 795,84 | 247,96 3,21 0,0025 | 296,42 | 1295,26
504 | 08-048-10 3| 510 1231,3 | 1327,02 579,88 747,14 | 247,96 3,01 |0,0042 | 247,72 | 1246,56
495 | 08-048-1 3| 501]|1216,0| 1311,72 579,88 731,84 | 247,96 2,95|0,0050 | 232,42 | 1231,26
931 | 08-004-67 4| 949|1394,0 | 1272,85 579,88 692,97 | 247,96 2,79(0,0076 | 193,56 | 1192,39
1094 | 08-054-44 511116 | 1144,0 | 1259,10 579,88 679,22 | 247,96 2,741 0,0088 | 179,81 | 1178,64
655 | 08-051-68 3| 665|1113,0 | 1208,72 579,88 628,84 | 247,96 2,5410,0148 | 129,42 | 1128,26
922 | 08-004-58 4| 939|1297,5| 1176,35 579,88 596,47 | 247,96 2,41 | 0,0203 | 97,0577 | 1095,89
229 | 08-042-79 1| 228|1141,3| 1167,72 579,88 587,84 | 247,96 2,37 | 0,0221 | 88,4244 | 1087,26
238 | 08-042-88 1| 238|1128,3| 1154,72 579,88 574,84 | 247,96 2,32 0,0250 | 75,4244 | 1074,26
663 | 08-051-76 3| 673]1048,0 | 1143,72 579,88 563,84 | 247,96 2,27|0,0278 | 64,4244 | 1063,26
476 | 08-039-69 2| 481|1271,3| 1131,85 579,88 551,97 | 247,96 2,23 0,0311 | 52,5577 | 1051,39
487 | 08-039-80 3| 493|1016,0 | 1111,72 579,88 531,84 | 247,96 2,14 | 0,0374 | 32,4244 | 1031,26
532 | 08-048-40 3| 5391015,0 | 1110,72 579,88 530,84 | 247,96 2,14 0,0377 | 31,4244 | 1030,26
1113 | 08-054-64 5|1136 | 987,0| 1102,10 579,88 522,22 | 247,96 2,11 | 0,0408 | 22,8077 | 1021,64
105 | 08-046-83 1| 102 |1072,5| 1098,92 579,88 519,04 | 247,96 2,09|0,0420 | 19,6244 | 1018,46
1018 | 08-052-43 511038 | 972,0 | 1087,10 579,88 507,22 | 247,96 2,05 | 0,0467 | 7,8077 | 1006,64
2042 | 09-005-45 92087 | 1025,0 | 1084,19 579,88 504,31 | 247,96 2,03|0,0479| 4,8910| 1003,72
Grupo=1.Dif: significativa — Lineas superiores al control Cr. GUANENA

Tra. | Genotipo | Bloque | Parc | Kg/ha | MediaAj | MediaCnt | Estimado | StdErr | t-Value | Prob | Inferior | Superior
468 | 08-039-60 2| 473]2255,0 | 2115,55 351,19 | 1764,36 | 247,96 7,12 | <.0001 | 1264,95 | 2263,78
1008 | 08-052-33 511028 | 1389,0 | 1504,10 351,19 | 1152,91 | 247,96 4,65 | <.0001 | 653,50 | 1652,33
1126 | 08-055-7 5| 1149 |1329,0 | 1444,10 351,19 | 1092,91 | 247,96 4,41|<.0001 | 593,50 | 1592,33
486 | 08-039-79 3| 492|1340,0 | 1435,72 351,19 | 1084,53 | 247,96 4,37 |<.0001| 585,11 | 1583,95
1103 | 08-054-54 511126 | 1308,0 | 1423,10 351,19 1071,91 | 247,96 4,32 | <.0001| 572,50 | 1571,33
491 | 08-039-84 3| 497|1280,0 | 1375,72 351,19 | 1024,53 | 247,96 4,13 10,0002 | 525,11 | 1523,95
504 | 08-048-10 3| 5101231,3| 1327,02 351,19 975,83 | 247,96 3,94|0,0003 | 476,41 | 1475,25
495 | 08-048-1 3| 501|1216,0 | 1311,72 351,19 960,53 | 247,96 3,87 0,0003 | 461,11 | 1459,95
931 | 08-004-67 4| 949|1394,0| 1272,85 351,19 921,66 | 247,96 3,72|0,0006 | 422,25| 1421,08
1094 | 08-054-44 5| 1116 | 1144,0 | 1259,10 351,19 907,91 | 247,96 3,66 | 0,0007 | 408,50 | 1407,33
655 | 08-051-68 3| 665|1113,0 | 1208,72 351,19 857,53 | 247,96 3,46 | 0,0012 | 358,11 | 1356,95
922 | 08-004-58 4| 939|1297,5| 1176,35 351,19 825,16 | 247,96 3,33(0,0018 | 325,75 | 1324,58
229 | 08-042-79 1| 228|1141,3| 1167,72 351,19 816,53 | 247,96 3,29 (0,0019 | 317,11 1315,95
238 | 08-042-88 1| 238|1128,3| 1154,72 351,19 803,53 | 247,96 3,24|0,0022 | 304,11 | 1302,95
663 | 08-051-76 3| 673|1048,0| 1143,72 351,19 792,53 | 247,96 3,20 ( 0,0025 | 293,11 | 1291,95
476 | 08-039-69 2| 481|1271,3| 1131,85 351,19 780,66 | 247,96 3,15|0,0029 | 281,25 | 1280,08
487 | 08-039-80 3| 493|1016,0 | 1111,72 351,19 760,53 | 247,96 3,07 | 0,0037 | 261,11 | 1259,95




62 Estimacion de parametros de seleccion y ganancia genética para rendimiento y
gravedad especifica en poblaciones diploides de papa (Solanum tuberosum L.).

532 [ 08-048-40 3] 539[1015,0[ 1110,72| 351,19| 759,53[247,96| 3,06 |0,0037 | 260,11 125895
1113 08-054-64 51136 | 987,0| 1102,10| 351,19| 750,91|247,96| 3,03[0,0041| 251,50 | 1250,33
105 | 08-046-83 1] 102[10725] 1098,92| 351,19 747,73|247,96| 3,02|0,0042| 24831 1247,15
1018 | 08-052-43 51038 | 972,0| 1087,10| 351,19| 735091|247,96| 2,97 |0,0048| 236,50 | 1235,33
2042 | 09-005-45 9208710250 1084,19| 351,19| 733,00|247,96| 2,96 |0,0049 | 23358 1232,41
1357 | 08-058-8 61386 | 1180,0 | 1078,62| 351,19| 727,43]250,91| 2,90 |0,0058 | 222,08 1232,78
1010 | 08-052-35 5/1030| 957,0| 1072,10| 351,19| 720,91|247,96| 2,91|0,0056 | 221,50 | 1220,33
98 | 08-046-76 1| 95[10383] 1064,72| 351,19 713,53 |247,96| 2,88|0,0061| 214,11 1212,95
1119 | 08-054-73 5|1142| 949,0| 1064,10| 351,19| 712,91|247,96| 2,88[0,0061| 21350 1212,33
1164 | 08-055-50 51188 | 947,0| 1062,10| 351,19| 710,91|247,96| 2,87 |0,0063| 211,50 | 1210,33
607 | 08-051-19 3| 616| 962,5| 105822 351,19| 707,03|247,96| 2,85|0,0065| 207,61 | 1206,45
605 | 08-051-17 3| 614 961,3| 1057,02 351,19| 70583[247,96| 2,85|0,0066| 206,41 | 120525
1120 | 08-055-1 5[1143| 940,0| 105510 351,19| 70391[247,96| 2,84 |0,0068| 204,50 | 1203,33
1387 | 08-058-38 61416 | 11550 | 1053,62| 351,19| 702,43|250,91| 2,80 |0,0075| 197,08 1207,78
1155 | 08-055-40 5[1179| 932,0| 1047,10| 351,19| 69501 |247,96| 2,81[0,0074| 196,50 | 1195,33
1311 | 08-040-158 61339 [1140,0 | 1038,62| 351,19| 687,43|250,91| 2,74 |0,0088| 182,08 1192,78
637 | 08-051-49 3| 647| 941,3| 1037,02| 351,19| 68583[247,96| 2,77[0,0082| 186,41 118525
1047 | 08-052-75 5|1068 | 919,0| 1034,10| 351,19| 68291[247,96| 2,75[0,0085| 183,50 | 1182,33
494 08-039-87 3| 500| 933,0| 102872 351,19| 677,53|247,96| 2,73[0,0090| 178,11 1176,95
1325 | 08-040-172 61353 |1123,0| 1021,62| 351,19| 670,43[250,91| 2,67 |0,0105| 165,08 117578
212 | 08-042-59 1] 210 9925] 1018,92| 351,19 667,73 |247,96| 2,69|0,0099 | 16831 1167,15
1268 | 08-040-115 6|1295| 11150 101362 | 351,19| 662,43 |25091| 2,64 |0,0113| 157,08| 1167,78
1415 | 08-058-69 7| 1446 | 883,0( 1013,31| 351,19| 662,12|246,25| 2,69 |0,0100| 166,14 | 1158,09
117 | 08-046-95 1] 114 9863 1012,72| 351,19| 661,53 |247,96| 2,67 |0,0106| 162,11 | 1160,95
499 | 08-048-5 3| 505| 913,0( 1008,72| 351,19| 657,53(247,96| 2,65|0,0110 | 15811 1156,95
620 | 08-051-32 3| 629| 910,0| 100572 351,19| 65453|247,96| 2,64 |0,0114| 15511 115395
2068 | 09-005-74 92113 9450 1004,19| 351,19| 653,00|247,96| 2,63[0,0115| 15358 | 1152,41
1049 | 08-052-77 5/1070 | 880,0| 99510| 351,19| 64391|247,96| 2,60|0,0127 | 144,50 114333
1081 | 08-054-31 5[1103| 879,0| 994,10| 351,19| 642,91 |247,96| 25900128 14350 1142,33
1122 | 08-055-3 5|1145| 8780 993,10| 351,19| 641,91|247,96| 2,59|0,0129| 142,50 1141,33
758 | 08-043-70 4| 770[1111,0| 989,85 351,19| 638,66|247,96| 2,58|0,0134| 139,25 1138,08
2073 | 09-005-79 92118 930,0| 989,19| 351,19| 638,00|247,96| 2,57 [0,0135| 13858 1137,41
2133 | 09-004-40 102181 878,0| 988,82| 351,19 637,63|247,96| 2,57|0,0135| 13821 1137,05
473 08-039-66 2| 478|11280| 988,55| 351,19| 637,36|247,96| 2,57 |0,0135| 137,95 1136,78
1127 | 08-055-8 5/1150 | 869,0| 984,10| 351,19| 632,91|247,96| 2,55|0,0142| 13350 1132,33
1006 | 08-052-31 5|1026| 859,0| 974,10| 351,19| 622,91 |24796| 251|0,0157| 12350 1122,33
555 | 08-048-63 3| 563| 8780 97372| 351,19| 62253(247,96| 2,51|0,0157| 123,11 112195
757 | 08-043-69 4| 769[10850| 96385| 351,19| 612,66|247,96| 2,47]0,0173| 113,25 1112,08
1416 | 08-058-70 7|1447| 8325| 962,81| 351,19| 611,62 |24625| 2,480,068 115,64 | 1107,59
481 08-039-74 3| 487| 8650 960,72 351,19| 60953|247,96| 2,46|0,0179| 110,11 | 110895
976 | 08-049-50 5| 995| 8450 960,10 351,19| 60891|247,96| 2,46|0,0180| 109,50 | 110833
994 | 08-052-16 51014 | 8440 959,10| 351,19| 607,91|247,96| 2,45|0,0182| 10850 | 1107,33
1153 | 08-055-38 5/1177| 839,0| 954,10 351,19| 602,91|247,96| 2,43[0,0191| 10350 1102,33
1174 | 08-055-61 5/1198| 837,0| 952,10 351,19| 600,91[247,96| 2,42[0,0195| 101,50 | 1100,33




Implementacion de la metodologia BLUP/ESIM para la seleccion de familias en disefios 63
aumentados en etapas tempranas de programas de mejoramiento de papa diploide
1038 | 08-052-64 5[1059| 837,0( 952,10 351,19| 600,91]247,96| 2,42[0,0195| 101,50 1100,33
669 | 08-051-82 3| 679] 848,0| 94372| 351,19| 59253(247,96| 2,390,021 |93,1144| 1091,95
479 [ 08-039-72 2| 485|1077,0| 937,55| 351,19| 586,36|247,96| 2,36 |0,0224 86,9477 | 1085,78
618 | 08-051-30 3| 627| 841,3| 937,02 351,19| 58583(247,96| 2,360,0225 | 86,4144 | 108525
482 | 08-039-75 3| 488 840,0| 93572| 351,19| 58453|247,96| 2,36|0,0228 |85,1144 | 108395
792 | 08-040-20 4| 806|1054,0| 932,85 351,19| 581,66|247,96| 2,35|0,0235 82,2477 | 1081,08
170 | 08-042-16 1] 167| 904,0| 930,42| 351,19 579,23[247,96| 2,34|0,0240 | 79,8144 | 1078,65
1000 | 08-052-25 5/1020 | 8130 92810| 351,19| 576,91|247,96| 2,33|0,0245 77,4977 | 1076,33
1173 | 08-055-60 5/1197| 8130 92810| 351,19| 576,91|247,96| 2,33[0,0245 77,4977 | 1076,33
1115 | 08-054-68 5/1138| 8125 927,60| 351,19| 576,41|247,96| 2,32 |0,0247 76,9977 | 1075,83
520 | 08-048-28 3| 527| 824,0| 919,72 351,19| 56853(247,96| 2,29 |0,0266 | 69,1144 | 1067,95
1168 | 08-055-54 5/1192| 802,0| 917,10 351,19| 565091|247,96| 2,280,0273 | 66,4977 | 1065,33
1041 | 08-052-67 5|1062| 802,0| 917,10 351,19| 56501 |247,96| 2,28]0,0273 | 66,4977 | 1065,33
1027 | 08-052-52 51048 8010 916,10| 351,19| 564,91|247,96| 2,280,0275 |65,4977 | 1064,33
925 | 08-004-61 4| 942[1037,0| 91585| 351,19| 564,66 |247,96| 2,280,0276 | 652477 | 1064,08
1388 | 08-058-40 6141710150 91362| 351,19| 562,43|250,91| 2,24 |0,0300 | 57,0770 | 1067,78
1316 | 08-040-163 6134410150 91362| 351,19| 562,43[250,91| 2,24 |0,0300 | 57,0770 | 1067,78
1054 | 08-052-82 5[1075| 798,0| 913,10| 351,19| 561,91[247,96| 2,27 ]0,0283 | 62,4977 | 1061,33
1092 | 08-054-42 5|1114| 797,0| 912,10 351,19| 560,91|247,96| 2,26 |0,0286 | 61,4977 | 1060,33
1030 | 08-052-56 5[1051| 794,0| 909,10 351,19| 557,91|247,96| 2,25|0,0294 | 58,4977 | 1057,33
1106 | 08-054-57 5/1129| 791,0| 906,10| 351,19| 554,91|247,96| 2,24 |0,0302 | 55,4977 | 1054,33
490 | 08-039-83 3| 496| 810,0| 905,72| 351,19| 554,53(247,96| 2,24 |0,0303 | 55,1144 | 105395
1158 | 08-055-43 5/1182| 790,0| 905,10| 351,19| 55391|247,96| 2,23|0,0305 |54,4977 | 1053,33
354 | 08-041-19 2| 356|1043,0| 90355| 351,19| 552,36|247,96| 2,23[0,0309 | 52,9477 | 1051,78
441 08-046-19 1| 40| 876,0| 902,42| 351,19 551,23[247,96| 2,22|0,0313 | 51,8144 | 1050,65
209 | 08-042-56 1] 207| 876,0| 902,42| 351,19 551,23[247,96| 2,22|0,0313 51,8144 1050,65
803 | 08-040-31 4| 817[1020,0| 89885| 351,19| 547,66|247,96| 2,21]0,0323 | 48,2477 | 1047,08
661 | 08-051-74 3| 671| 803,0| 89872| 351,19| 54753(247,96| 2,21|0,0324|48,1144| 104695
674 | 08-051-87 3| 685| 800,0| 89572| 351,19| 54453[247,96| 2,20 |0,0333 | 45,1144 | 104395
1729 | 09-002-8 8| 1768|1070,0| 894,42| 351,19| 54323[247,96| 2,19|0,0337 43,8144 1042,65
1083 | 08-054-33 5/1105| 778,3| 89340| 351,19| 542,21(247,96| 2,19[0,0340 42,7977 | 1041,63
1382 | 08-058-33 61411 989,0| 887,62 351,19| 536,43[250,91| 2,14 |0,0380 31,0770 1041,78
353 [ 08-041-18 2| 355[1027,0| 887,55| 351,19| 536,36|247,96| 2,16 |0,0359 | 36,9477 | 1035,78
1176 | 08-055-63 61201 | 9888 887,42| 351,19| 536,23(250,91| 2,14 [0,0381 30,8770 104158
615 | 08-051-27 3| 624| 791,0| 886,72 351,19| 53553(247,96| 2,16|0,0362 |36,1144 | 103495
1904 | 09-001-61 91947 8250 884,19| 351,19| 533,00|247,96| 2,15[0,0370 335810 1032,41
230 | 08-042-80 1| 229 857,0| 88342| 351,19 532,23[247,96| 2,15|0,0373 32,8144 1031,65
705 | 08-043-16 3| 716| 782,5| 87822 351,19| 527,03|247,96| 2,13]0,0391 |27,6144| 102645
668 | 08-051-81 3| 678| 7820 877,72 351,19| 526,53|247,96| 2,12[0,0392 |27,1144| 102595
493 | 08-039-86 3| 499| 7738 86952| 351,19| 51833[247,96| 2,09|0,0423 189144 1017,75
1832 | 09-002-119 8187310425 866,92| 351,19| 51573[247,96| 2,08]0,0433 16,3144 1015,15
396 | 08-041-61 2| 400|1006,3| 866,85| 351,19| 51566 |247,96| 2,08 |0,0433 16,2477 | 1015,08
242 | 08-042-92 2| 242]1006,0| 866,55| 351,19| 51536|247,96| 2,08]0,0434 159477 1014,78
1362 | 08-058-14 6|1391| 966,7| 86532| 351,19| 514,13[250,91| 2,05|0,0463| 87770 101948




64 Estimacion de parametros de seleccion y ganancia genética para rendimiento y
gravedad especifica en poblaciones diploides de papa (Solanum tuberosum L.).

631 [ 08-051-43 3] 640 769,0] 864,72 351,19 51353[247,96| 2,07 [0,0441 (14,1144 1012,95
525 | 08-048-33 3| 532 768,8| 864,52 351,19| 513,33[247,96| 2,07 [0,0442 13,9144 1012,75
920 | 08-004-56 4| 937 981,3| 860,15 351,19| 508,96 247,96 | 2,05|0,0460 | 9,5477 | 1008,38
128 | 08-046-106 1] 125| 830,0| 856,42| 351,19| 50523 247,96| 2,04[0,0475| 58144 | 1004,65
1963 | 09-001-121 92007 | 7950 854,19| 351,19 503,00 |247,96| 2,03|0,0484| 3,5810| 100241
1019 | 08-052-44 5/1039| 736,0| 851,10 351,19 499,91 |247,96| 2,02[0,0498| 0,4977 | 999,33
Grupo=1.Dif: significativa — Lineas superiores al control Cr. 71.26

Tra. | Genotipo | Bloque | Parc | Kg/ha | MediaAj | MediaCnt | Estimado | StdErr | t-Value | Prob | Inferior | Superior
468 | 08-039-60 2| 47322550 211555 | 237,44| 1878,11|247,96| 7,57 |<.0001 | 1378,70 | 2377,53
1008 | 08-052-33 51028 1389,0 | 1504,10 | 237,44 | 1266,66 |247,96| 5,11[<.0001| 767,25| 1766,08
1126 | 08-055-7 51149 1329,0 | 1444,10| 237,44| 1206,66 |247,96| 4,87 |<.0001| 707,25| 1706,08
486 | 08-039-79 3| 492(1340,0] 143572 237,44| 1198,28]247,96| 4,83]<.0001| 698,86 | 1697,70
1103 | 08-054-54 51126 1308,0 | 1423,10 | 237,44| 118566 |247,96| 4,78 <.0001 | 686,25 1685,08
491 | 08-039-84 3| 497(1280,0] 137572 237,44| 1138,28(247,96| 4,59|<.0001| 638,86 | 1637,70
504 | 08-048-10 3| 510[1231,3] 1327,02| 237,44 108958 |247,96| 4,39 [<.0001| 590,16 | 1589,00
495 | 08-048-1 3| 501(1216,0| 1311,72| 237,44| 1074,28(247,96| 4,33|<.0001| 574,86 | 1573,70
931 | 08-004-67 4| 949[1394,0| 1272,85| 237,44 103541 [247,96| 4,18 0,0001 | 536,00 | 1534,83
1094 | 08-054-44 5/1116|1144,0| 1259,10 | 237,44| 1021,66 |247,96| 4,12[0,0002 | 522,25| 1521,08
655 | 08-051-68 3| 665[1113,0] 1208,72| 237,44| 971,28[247,96| 3,92]0,0003| 471,86 1470,70
922 | 08-004-58 4| 939[1297,5] 1176,35| 237,44| 938,91 [247,96| 3,79|0,0005| 439,50 | 1438,33
229 | 08-042-79 1| 228111413 1167,72| 237,44| 930,28 |247,96| 3,75|0,0005| 430,86 | 1429,70
238 | 08-042-88 1| 238(11283] 1154,72| 237,44| 917,28 |247,96| 3,70[0,0006 | 417,86 | 1416,70
663 | 08-051-76 3| 673[1048,0| 114372 237,44| 906,28 247,96 | 3,65|0,0007 | 406,86 | 1405,70
476 | 08-039-69 2| 481[1271,3| 1131,85| 237,44| 894,41 |247,96| 3,61|0,0008| 395,00 1393,83
487 | 08-039-80 3| 493|1016,0| 1111,72| 237,44| 874,28 |247,96| 3530,0010| 374,86 | 1373,70
532 | 08-048-40 3| 539(1015,0 1110,72| 237,44| 873,28(247,96| 3,52|0,0010| 373,86 | 1372,70
1113 | 08-054-64 5/1136| 987,0| 1102,10| 237,44| 864,66 | 247,96 | 3,49|0,0011 | 365,25| 1364,08
105 | 08-046-83 1| 102]10725| 1098,92| 237,44| 861,48|247,96| 3,47 |0,0011| 362,06 | 1360,90
1018 | 08-052-43 5/1038| 972,0| 1087,10| 237,44| 849,66 | 247,96 | 3,43|0,0013 | 350,25| 1349,08
2042 | 09-005-45 92087 (1025,0 | 1084,19| 237,44| 846,75|247,96| 3,41]0,0014| 347,33 1346,16
1357 | 08-058-8 61386 | 1180,0 | 1078,62 | 237,44| 841,18]250,91| 3,35]0,0016| 335,83 134653
1010 | 08-052-35 5/1030| 957,0| 1072,10| 237,44| 834,66 |247,96| 3,37 |0,0016 | 335,25| 1334,08
98 | 08-046-76 1| 95]1038,3| 1064,72| 237,44| 827,28[247,96| 3,34|0,0017 | 327,86 1326,70
1119 | 08-054-73 5|1142| 949,0| 1064,10 | 237,44| 826,66 |247,96| 3,33|0,0017 | 327,25| 1326,08
1164 | 08-055-50 5|1188| 947,0| 1062,10| 237,44| 824,66 |247,96| 3,33]0,0018| 325,25 1324,08
607 | 08-051-19 3| 616 962,5| 1058,22| 237,44| 820,78 247,96 3,310,0018 | 321,36 | 1320,20
605 | 08-051-17 3| 614| 961,3] 1057,02| 237,44| 819,58|247,96| 3,31]0,0019| 320,16 1319,00
1120 | 08-055-1 5[1143| 940,0| 1055,10| 237,44| 817,66|247,96| 3,30]0,0019| 318,25 1317,08
1387 | 08-058-38 6141611550 | 1053,62 | 237,44| 816,18 |250,91| 3,25[0,0022 | 310,83 132153
1155 | 08-055-40 5[1179| 932,0] 1047,10| 237,44| 809,66 | 247,96 | 3,27|0,0021| 310,25 1309,08
1311 | 08-040-158 61339 1140,0 | 1038,62 | 237,44 801,18 |250,91| 3,19[0,0026 | 295,83 1306,53
637 | 08-051-49 3| 647| 941,3] 1037,02| 237,44| 799,58|247,96| 3,22]0,0024| 300,16 | 1299,00
1047 | 08-052-75 5/1068 | 919,0| 1034,10| 237,44| 796,66 | 247,96 | 3,21[0,0024 | 297,25| 1296,08
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494 1 08-039-87 3] 500] 933,0[ 102872 237,44| 79128[247,96| 3,19]0,0026| 291,86 1290,70
1325 | 08-040-172 61353 |1123,0| 1021,62| 237,44| 784,18(250,91| 3,13[0,0031| 278,83 1289,53
212 | 08-042-59 1| 210| 9925] 1018,92| 237,44 781,48|247,96| 3,15|0,0029 | 282,06 1280,90
1268 | 08-040-115 6129511150 1013,62| 237,44| 776,18]250,91| 3,09 |0,0034| 270,83 | 128153
1415 | 08-058-69 7| 1446 | 8830 1013,31| 237,44| 77587|246,25| 3,15|0,0029| 279,89 127184
117 | 08-046-95 1| 114| 986,3] 1012,72| 237,44 77528|247,96| 3,13|0,0031| 27586 1274,70
499 | 08-048-5 3| 505| 913,0| 1008,72| 237,44| 771,28(247,96| 3,11[0,0032| 271,86 1270,70
620 | 08-051-32 3| 629] 910,0| 1005,72| 237,44| 76828|247,96| 3,10|0,0033| 268,86 1267,70
2068 | 09-005-74 9[2113| 9450 1004,19| 237,44 766,75|247,96| 3,09 |0,0034 | 267,33 1266,16
1049 | 08-052-77 5/1070| 880,0| 99510| 237,44| 757,66|247,96| 3,06 |0,0038| 258,25 1257,08
1081 | 08-054-31 5/1103| 879,0| 994,10| 237,44| 756,66 |247,96| 3,05|0,0038| 257,25 1256,08
1122 | 08-055-3 5|1145| 8780 993,10| 237,44| 75566 |247,96| 3,05|0,0039 | 256,25 1255,08
758 | 08-043-70 4| 770[1111,0| 989,85| 237,44| 752,41|247,96| 3,03]0,0040 | 253,00 1251,83
2073 | 09-005-79 92118 930,0| 989,19| 237,44| 751,75|247,96| 3,03|0,0040 | 252,33 1251,16
2133 | 09-004-40 102181 878,0| 98882| 237,44 751,38(247,96| 3,03|0,0040 | 251,96 | 1250,80
4731 08-039-66 2| 47811280 98855| 237,44| 751,11|247,96| 3,03[0,0041| 251,70 125053
1127 | 08-055-8 5[1150 | 869,0| 984,10 237,44| 746,66 |247,96| 3,01[0,0043| 247,25 1246,08
1006 | 08-052-31 5|1026 | 859,0| 974,10 237,44| 736,66 |247,96| 2,97 |0,0048| 237,25 1236,08
555 | 08-048-63 3| 563| 878,0| 97372| 237,44| 736,28(247,96| 2,97 |0,0048| 236,86 123570
757 | 08-043-69 4| 769[10850| 96385| 237,44| 726,41|247,96| 2,93]0,0053| 227,00 1225,83
1416 | 08-058-70 71447 8325 962,81| 237,44| 72537|246,25| 2,95|0,0051| 229,39 1221,34
481 | 08-039-74 3| 487 8650 960,72| 237,44 72328(247,96| 2,92|0,0055| 223,86 1222,70
976 | 08-049-50 5| 995| 8450 960,10| 237,44| 722,66|247,96| 2,91|0,0055| 223,25 1222,08
994 | 08-052-16 5/1014| 8440 959,10 237,44| 721,66 |247,96| 2,91]0,0056| 222,25| 1221,08
1153 | 08-055-38 5/1177| 839,0| 954,10 237,44| 716,66|247,96| 2,89[0,0059 | 217,25 1216,08
1174 | 08-055-61 51198 | 837,0| 952,10| 237,44| 714,66|247,96| 2,88|0,0060| 21525 1214,08
1038 | 08-052-64 5/1059| 837,0| 952,10| 237,44| 714,66|247,96| 2,88|0,0060 | 21525 1214,08
669 | 08-051-82 3| 679| 848,0| 94372| 237,44| 706,28|247,96| 2,85|0,0066| 206,86 1205,70
479 | 08-039-72 2| 485|1077,0| 937,55| 237,44 700,11|247,96| 2,82[0,0071| 200,70 119953
618 | 08-051-30 3| 627| 841,3| 937,02 237,44| 69958|247,96| 2,82[0,0071| 200,16 | 1199,00
482 | 08-039-75 3| 488 840,0| 93572 237,44| 69828(247,96| 2,82[0,0072| 198,86 1197,70
792 | 08-040-20 4| 806[1054,0| 932,85 237,44| 69541|247,96| 2,80[0,0074| 196,00 | 119483
170 | 08-042-16 1] 167| 904,0| 930,42| 237,44 692,98|247,96| 2,79/0,0076| 19356 1192,40
1000 | 08-052-25 5/1020| 813,0| 928,10| 237,44| 690,66 |247,96| 2,79[0,0078| 191,25 1190,08
1173 | 08-055-60 5/1197| 8130 92810| 237,44| 690,66 |247,96| 2,79[0,0078| 191,25 1190,08
1115 | 08-054-68 5/1138| 8125 927,60 237,44| 690,16 |247,96| 2,78[0,0078| 190,75 1189,58
520 | 08-048-28 3| 527| 8240 919,72 237,44| 68228|247,96| 2,75|0,0085| 182,86 1181,70
1168 | 08-055-54 5/1192| 802,0| 917,10 237,44| 679,66|247,96| 2,74|0,0088| 180,25 1179,08
1041 | 08-052-67 5/1062| 802,0| 917,10 237,44| 679,66|247,96| 2,74|0,0088| 180,25 1179,08
1027 | 08-052-52 51048 8010 916,10| 237,44| 678,66|247,96| 2,74|0,0088| 179,25 1178,08
925 | 08-004-61 4| 942[1037,0| 91585| 237,44| 678,41|247,96| 2,74|0,0089| 179,00 1177,83
1388 | 08-058-40 6141710150 91362| 237,44| 676,18]250,91| 2,69|0,0099| 170,83 | 118153
1316 | 08-040-163 6134410150 91362| 237,44| 676,18]250,91| 2,69|0,0099| 170,83 118153
1054 | 08-052-82 5/1075| 7980 913,10| 237,44| 67566|247,96| 2,72[0,0091| 176,25 1175,08




66 Estimacion de parametros de seleccion y ganancia genética para rendimiento y
gravedad especifica en poblaciones diploides de papa (Solanum tuberosum L.).
1092 | 08-054-42 5[1114| 797,0( 912,10| 237,44| 674,66|247,96| 2,72]0,0092| 17525 1174,08
1030 | 08-052-56 5/1051| 794,0| 909,10| 237,44| 671,66|247,96| 2,71[0,0095| 172,25 1171,08
1106 | 08-054-57 5/1129| 7910 906,10| 237,44| 668,66 |247,96| 2,70 |0,0098| 169,25 1168,08
490 | 08-039-83 3| 496 | 810,0| 905,72| 237,44| 66828|247,96| 2,70|0,0099| 168,86 | 1167,70
1158 | 08-055-43 5/1182| 790,0| 905,10| 237,44| 667,66 |247,96| 2,69 |0,0099| 168,25 1167,08
354 | 08-041-19 2| 356|1043,0| 903,55| 237,44| 666,11|247,96| 2,69|0,0101| 166,70 | 116553
44| 08-046-19 1| 40| 876,0| 902,42| 237,44 664,98 |247,96| 2,68|0,0102| 16556 | 1164,40
209 | 08-042-56 1] 207 876,0| 902,42 237,44 664,98 |247,96| 2,680,0102| 16556 | 1164,40
803 | 08-040-31 4| 817[1020,0| 89885| 237,44| 661,41|247,96| 2,67|0,0106| 162,00 1160,83
661 | 08-051-74 3| 671| 803,0| 898,72| 237,44| 66128|247,96| 2,67 |0,0106| 161,86 1160,70
674 | 08-051-87 3| 685| 800,0| 89572| 237,44| 65828|247,96| 2,65|0,0109| 158,86 | 1157,70
1729 | 09-002-8 81768 |1070,0| 894,42| 237,44| 656,98|247,96| 2,65|0,0111| 157,56 | 1156,40
1083 | 08-054-33 5[1105| 778,3| 893,40| 237,44| 65596|247,96| 2,65|0,0112| 156,55| 1155,38
1382 | 08-058-33 61411 | 9890 887,62| 237,44| 650,18(250,91| 2,59 |0,0128| 144,83 | 115553
353 [ 08-041-18 2| 355[1027,0| 88755| 237,44| 650,11 |247,96| 2,62|0,0119| 150,70 | 1149,53
1176 | 08-055-63 61201 | 988,8| 887,42| 237,44| 649,98(250,91| 2,59|0,0129| 144,63 | 115533
615 | 08-051-27 3| 624 7910 886,72| 237,44| 649,28|247,96| 2,62 |0,0120 | 149,86 | 1148,70
1904 | 09-001-61 91947 | 8250 884,19| 237,44| 646,75|247,96| 2,61|0,0123| 147,33 1146,16
230 | 08-042-80 1| 229 857,0| 88342| 237,44 64598|247,96| 2,61|0,0124| 14656 | 114540
705 | 08-043-16 3| 716| 7825 878,22| 237,44| 640,78|247,96| 2,58 |0,0131| 141,36 | 1140,20
668 | 08-051-81 3| 678| 782,0| 877,72 237,44| 640,28|247,96| 2,58|0,0131| 140,86 | 1139,70
493 | 08-039-86 3| 499| 7738 869,52| 237,44| 632,08(247,96| 2,55|0,0143| 132,66 | 113150
1832 | 09-002-119 8187310425 866,92| 237,44| 629,48|247,96| 2,54 |0,0147 | 130,06 | 112890
396 | 08-041-61 2| 400|1006,3| 866,85| 237,44| 629,41|247,96| 2,54 |0,0147 | 130,00 112883
242 [ 08-042-92 2| 242|1006,0| 866,55| 237,44| 629,11|247,96| 2,54 |0,0147 | 129,70 112853
1362 | 08-058-14 61391 | 966,7| 86532| 237,44| 627,88]250,91| 2,50 |0,0160| 122,53 113323
631 | 08-051-43 3| 640| 769,0| 864,72| 237,44| 627,28 |24796| 253|0,0150 | 127,86| 1126,70
525 | 08-048-33 3| 532| 768,8| 86452| 237,44| 627,08(|247,96| 2,53[0,0150| 127,66 | 112650
920 | 08-004-56 4| 937] 981,3| 860,15| 237,44| 622,71|247,96| 2,51|0,0157| 123,30 1122,13
128 | 08-046-106 1| 125 830,0| 856,42| 237,44 618,98|247,96| 250/0,0163| 119,56 | 1118,40
1963 | 09-001-121 92007 | 7950 854,19| 237,44| 616,75|247,96| 2,49[0,0166| 117,33 1116,16
1019 | 08-052-44 5/1039| 7360 851,10| 237,44| 613,66|247,96| 2,47|0,0172| 114,25 1113,08
374 | 08-041-39 2| 377| 990,0| 850,55| 237,44| 613,11|247,96| 2,47|0,0173| 113,70 111253
208 | 08-042-55 1] 206 8230| 849,42 237,44 611,98|247,96| 2,47 |0,0175| 11256 | 1111,40
1052 | 08-052-80 51073 | 7340 849,10| 237,44| 611,66|247,96| 24700175 112,25 1111,08
780 | 08-040-7 4| 793] 9700 84885| 237,44| 61141|247,96| 2,47|0,0175| 112,00 1110,83
492 08-039-85 3| 498 750,0| 84572| 237,44| 60828|247,96| 2,45|0,0181| 108,86 | 1107,70
1063 | 08-054-10 5/1085| 730,0| 84510| 237,44| 607,66|247,96| 2,450,182 108,25 1107,08
2001 | 09-005-3 92046 | 7825 841,69| 237,44| 604,25|247,96| 2,44[0,0188| 104,83 | 1103,66
483108-039-76 3| 489 742,0| 837,72 237,44| 600028|247,96| 2,42|0,0196| 100,86 | 1099,70
63 | 08-046-38 1| 59| 811,0| 83742| 237,44 509,98[247,96| 2,42|0,0196| 100,56 | 1099,40
640 | 08-051-52 3| 650| 737,0| 832,72 237,44| 59528|247,96| 2,40 |0,0206 | 95,8644 | 1094,70
639 | 08-051-51 3| 649 736,3| 832,02 237,44| 59458(247,96| 2,40 |0,0207 95,1644 | 1094,00
38 | 08-046-13 1| 33| 8040| 83042| 237,44 592,98[247,96| 2,390,0210 93,5644 | 1092,40
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85 [ 08-046-63 1] 81 8038] 830,22| 237,44 592,78[247,96| 2,39[0,0211 (93,3644 1092,20
119 | 08-046-97 1| 116| 8038| 830,22| 237,44 592,78[247,96| 2,39|0,0211 93,3644 | 1092,20
480 | 08-039-73 2| 486| 9690 82955| 237,44 592,11|247,96| 2,39|0,0212 (92,6977 | 109153
677 | 08-051-90 3| 688| 732,0| 827,72 237,44| 590,28|247,96| 2,380,026 | 90,8644 | 1089,70
2071 | 09-005-77 92116 | 7683 827,49| 237,44| 590,05|247,96| 2,380,026 | 90,6310 | 1089,46
651 | 08-051-64 3| 661| 731,0| 826,72 237,44| 58928|247,96| 2,380,0218 | 89,8644 | 1088,70
219 | 08-042-66 1] 217| 800,0| 826,42| 237,44 ©588,98|247,96| 2,38|0,0219 [ 89,5644 | 1088,40
524 | 08-048-32 3| 531| 727,0| 822,72 237,44| 58528|247,96| 2,36 |0,0227 | 85,8644 | 1084,70
281 | 08-047-37 2| 281| 961,0| 821,55| 237,44 584,11|247,96| 2,36 0,0229 | 84,6977 | 108353
1088 | 08-054-38 5/1110| 7050 820,10| 237,44| 582,66|247,96| 2,35|0,0232 83,2477 | 1082,08
37| 08-046-12 1| 32| 790,0| 816,42| 237,44 578,98|247,96| 2,33|0,0241 79,5644 1078,40
113 | 08-046-91 1] 110| 790,0| 816,42| 237,44 578,98[247,96| 2,33|0,0241 (79,5644 1078,40
231 | 08-042-81 1] 230| 790,0| 816,42| 237,44| 57898(247,96| 2,33[0,0241 79,5644 | 1078,40
123 08-046-101 1| 120| 7883 814,72| 237,44 577,28[247,96| 2,33|0,0245 77,8644 1076,70
1031 | 08-052-57 5[1052| 698,0| 81310| 237,44| 57566|247,96| 2,32]0,0248 | 76,2477 | 1075,08
1007 | 08-052-32 5/1027| 6950 810,10| 237,44| 572,66|247,96| 2,31|0,0256 | 73,2477 | 1072,08
1069 | 08-054-17 5[1091| 693,0| 808,10| 237,44| 570,66|247,96| 2,30 0,0261 | 71,2477 | 1070,08
657 | 08-051-70 3| 667| 7100 805,72| 237,44| 568,28(247,96| 2,29 | 0,0266 | 68,8644 | 1067,70
205 | 08-042-52 1] 203| 777,0| 803,42| 237,44 56598|247,96| 2,28|0,0272 66,5644 | 1065,40
889 | 08-004-23 4| 905| 923,3| 802,15| 237,44| 564,71|247,96| 2,280,0276 | 652977 | 1064,13
375 | 08-041-40 2| 378| 9410 801,55| 237,44| 564,11|247,96| 2,280,0277 64,6977 | 106353
1744 | 09-002-24 8|1783| 9750 799,42| 237,44| 56198|247,96| 2,27|0,0283 62,5644 | 1061,40
1163 | 08-055-49 51187 | 6840 799,10| 237,44| 561,66|247,96| 2,27 |0,0284 |62,2477 | 1061,08
1059 | 08-054-5 5/1080| 684,0| 799,10| 237,44| 561,66|247,96| 2,27 |0,0284 | 62,2477 | 1061,08
886 | 08-004-20 4| 902| 920,0| 79885| 237,44| 561,41(247,96| 2,26 |0,0284 | 61,9977 | 1060,83
708 | 08-043-19 3| 719] 703,0| 79872| 237,44| 561,28|247,96| 2,26 0,0285 | 61,8644 | 1060,70
680 | 08-051-93 3| 691| 7030 798,72 237,44| 561,28(247,96| 2,26 |0,0285 | 61,8644 | 1060,70
489 | 08-039-82 3| 495| 698,8| 79452| 237,44| 557,08(|247,96| 2,25|0,0296 | 57,6644 | 1056,50
4308-046-18 1| 39| 767,0| 793,42| 237,44 55598[247,96| 2,24|0,0299 | 56,5644 | 1055,40
191 | 08-042-38 1| 189 767,0| 793,42| 237,44 55598|247,96| 2,240,0299 | 56,5644 | 1055,40
485 | 08-039-78 3| 491| 697,5| 79322 237,44| 55578(247,96| 2,24 |0,0300 | 56,3644 | 1055,20
1002 | 08-052-27 5/1022| 676,0| 791,10 237,44| 553,66|247,96| 2,23 0,0306 | 54,2477 | 1053,08
1413 | 08-058-67 7| 1443] 660,0| 790,31| 237,44| 552,87|246,25| 2,25|0,0297 | 56,8888 | 1048,84
92 | 08-046-70 1| 89| 7633| 789,72 237,44 552,28[247,96| 2,23|0,0310 | 52,8644 | 1051,70
1166 | 08-055-52 5/1190| 673,8| 78890| 237,44| 551,46|247,96| 2,22|0,0312 52,0477 | 1050,88
1418 08-058-72 71449 6580 78831| 237,44 550,87 |246,25| 2,24 |0,0303 | 54,8888 | 1046,84
1003 | 08-052-28 5/1023| 6730 788,10| 237,44| 550,66 |247,96| 2,22 |0,0314 51,2477 | 1050,08
1084 | 08-054-34 5/1106| 672,5| 787,60 237,44| 550,16 |247,96| 2,22 |0,0316 | 50,7477 | 104958
2054 | 09-005-57 92009 7238 782,99| 237,44| 54555[247,96| 2,20 |0,0330 | 46,1310 | 1044,96
1950 | 09-001-108 91994 | 7233 782,49| 237,44| 54505|247,96| 2,20 |0,0331 |45,6310| 1044,46
1261 | 08-040-108 61287 | 880,0| 77862| 237,44| 541,18(250,91| 2,16 |0,0364 |358270 | 104653
676 | 08-051-89 3| 687| 681,0| 776,72 237,44| 53928|247,96| 2,17 |0,0349 | 39,8644 | 1038,70
2092 | 09-005-99 92137| 717,0| 776,19| 237,44| 538,75|247,96| 2,17|0,0351 39,3310 1038,16
628 | 08-051-40 3| 637] 680,0| 77572| 237,44| 53828(247,96| 2,17|0,0353 38,8644 | 1037,70
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1960 | 09-001-118 9[2004] 716,0[ 77519 237,44 537,75[247,96] 2,17]0,0354 38,3310 1037,16
1981 | 09-001-139 92026 716,0| 77519| 237,44| 537,75|247,96| 2,17|0,0354 | 38,3310 | 1037,16
1726 | 09-002-4 8|1765| 950,0| 774,42| 237,44 53698|247,96| 2,17|0,0357 | 37,5644 | 1036,40
563 | 08-048-73 3| 571 676,0] 771,72| 237,44| 534,28[247,96| 2,15|0,0366 | 34,8644 | 1033,70
349 08-041-14 2| 351| 909,0| 769,55| 237,44 532,11|247,96| 2,15[0,0373 32,6977 | 103153
1013 | 08-052-38 5/1033| 651,0| 766,10 237,44 52866 |247,96| 2,13]0,0385 | 29,2477 | 1028,08
1275 | 08-040-122 61302 | 866,0| 764,62 237,44 527,18|250,91| 2,10[0,0413 21,8270 | 103253
232 | 08-042-82 1| 231| 7380 76442 237,44| 52698|247,96| 2,13[0,0391 27,5644 1026,40
237 08-042-87 1] 237| 7380 764,42 237,44| 526,98 247,96| 2,13[0,0391 | 27,5644 | 1026,40
1004 | 08-052-29 5/1024| 649,0| 764,10 237,44 526,66 |247,96| 2,12|0,0392 | 27,2477 | 1026,08
1236 | 08-046-187 6|1262| 8650 763,62| 237,44 526,18|250,91| 2,10 0,0416 | 20,8270 | 1031,53
544 | 08-048-52 3| 551 667,0| 762,72 237,44| 52528247,96| 2,120,0397 [ 25,8644 | 1024,70
243 | 08-042-93 2| 243] 900,0| 76055| 237,44| 523,11]247,96| 2,11]0,0405 [23,6977 | 1022,53
214 08-042-61 1| 212 7338 760,22 237,44| 522,78 247,96| 2,11[0,0406 | 23,3644 | 1022,20
126 | 08-046-104 1| 123] 7325 758,92 237,44| 521,48[247,96| 2,10|0,0411|22,0644 | 1020,90
1336 | 08-045-9 61364 | 857,5| 756,12 237,44 518,68|250,91| 2,07 |0,0445 [13,3270 | 1024,03
554 | 08-048-62 3| 562| 660,0| 75572| 237,44| 518,28(247,96| 2,09]0,0423 18,8644 | 1017,70
1121 | 08-055-2 5[1144] 640,0| 755,10 237,44| 517,66|247,96| 2,09]0,0425 18,2477 | 1017,08
1898 | 09-001-55 91941 692,0| 751,19 237,44| 513,75|247,96| 2,07 |0,0440 | 14,3310 | 1013,16
641 | 08-051-53 3| 651| 6550| 750,72| 237,44| 513,28(247,96| 2,07|0,0442 13,8644 | 1012,70
1035 | 08-052-61 5/1056 | 6350 750,10 237,44| 512,66 |247,96| 2,07 |0,0445 | 13,2477 | 1012,08
1046 | 08-052-74 5[1067 | 634,0| 749,10| 237,44| 511,66|247,96| 2,06|0,0449 12,2477 | 1011,08
518 | 08-048-25 3| 525| 653,0| 748,72 237,44| 511,28[247,96| 2,06 |0,0450 [ 11,8644 | 1010,70
999 | 08-052-24 5[1019| 633,0| 748,10| 237,44| 510,66|247,96| 2,06|0,0453 (11,2477 | 1010,08
376 | 08-041-41 2| 379| 887,5| 74805| 237,44| 510,61]247,96| 2,06]0,0453[11,1977 | 1010,03
949 | 08-049-18 5| 967| 632,5| 747,60 237,44 510,16 |247,96| 2,06 |0,0455 | 10,7477 | 1009,58
132 [ 08-046-111 1| 129] 720,0| 746,42| 237,44| 508,98|247,96| 2,05|0,0459 | 9,5644 | 1008,40
797 | 08-040-25 4| 811| 867,5| 746,35| 237,44| 508,91[247,96| 2,05[0,0460| 9,4977 | 1008,33
996 | 08-052-19 5|1016 | 630,0| 74510| 237,44| 507,66 |247,96| 2,05|0,0465| 82477 1007,08
1082 | 08-054-32 5/1104| 629,0| 744,10 237,44| 506,66 |247,96| 2,04|0,0469 | 7,2477 | 1006,08
355 | 08-041-20 2| 357| 883,0| 74355| 237,44| 506,11 |247,96| 2,04[0,0471| 6,6977 | 100553
619 | 08-051-31 3| 628 647,0| 742,72| 237,44| 505,28|247,96| 2,04]0,0475| 5,8644 | 1004,70
1130 | 08-055-12 5(1153| 627,0| 742,10 237,44| 504,66 |247,96| 2,04|0,0477 | 52477 1004,08
391 | 08-041-56 2| 395| 880,0| 74055| 237,44| 503,11]247,96| 2,03]0,0484| 3,6977 | 100253
779 [ 08-040-6 4| 792 861,3| 740,15| 237,44| 502,71[247,96| 2,03|0,0486| 3,2977 | 1002,13
2079 | 09-005-86 92124 680,0| 739,19| 237,44| 501,75|247,96| 2,02]0,0490| 2,3310| 1001,16
66 | 08-046-41 1| 62| 7120 73842 237,44| 500,98|247,96| 2,02[0,0493| 15644 1000,40
1540 | 08-028-128 7|1574| 607,5| 737,81| 237,44 500,37 |246,25| 2,03]0,0481| 4,3888 | 996,34
1061 | 08-054-8 5(1083| 622,5| 737,60 237,44| 500,16 |247,96| 2,02]0,0497| 0,7477| 999,58
Grupo=1.Dif: significativa — Lineas superiores al control Cr. 71.9

Tra. | Genotipo | Bloque | Parc | Kg/ha | MediaAj | MediaCnt | Estimado | StdErr | t-Value | Prob | Inferior | Superior
468 | 08-039-60 2| 473[2255,0| 211555| 228,53| 1887,02]247,96| 7,61|<.0001|1387,61| 2386,44
1008 | 08-052-33 51028 1389,0 | 1504,10 | 228,53 | 127557 247,96 | 5,14 |<.0001| 776,16 | 1774,99
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1126 | 08-055-7 5[1149[1329,0[ 1444,10[ 228,53 121557 [247,96| 4,90 [<.0001| 716,16 1714,99
486 | 08-039-79 3| 492[1340,0| 143572 22853 1207,19 |247,96| 4,87 [<.0001| 707,77 | 1706,61
1103 | 08-054-54 5/11261308,0 | 1423,10| 228,53 119457 247,96 | 4,82 <.0001| 695,16 | 1693,99
491 | 08-039-84 3| 497|1280,0| 137572 22853 1147,19[247,96| 4,63 |<.0001| 647,77 | 1646,61
504 | 08-048-10 3| 510|1231,3| 1327,02| 22853 109849 247,96 | 4,43 |<.0001| 599,07 | 1597,91
495 | 08-048-1 3| 501|1216,0| 1311,72| 22853 1083,19 [247,96| 4,37 [<.0001| 583,77 | 1582,61
931 | 08-004-67 4| 949[1394,0| 1272,85| 228,53 | 1044,32|247,96| 4,21|0,0001 | 544,91 1543,74
1094 | 08-054-44 51116 [ 11440 1259,10| 228,53 | 1030,57|247,96| 4,16 |0,0001 | 531,16 | 1529,99
655 | 08-051-68 3| 665[1113,0| 1208,72| 228,53| 980,19 [247,96| 3,95|0,0003 | 480,77 | 1479,61
922 | 08-004-58 4| 939]1297,5| 1176,35| 228,53 | 947,82|247,96| 3,82 |0,0004 | 448,41 144724
229 | 08-042-79 1| 228|1141,3] 1167,72| 22853 939,19 |247,96| 3,790,0004 | 439,77 | 1438,61
238 | 08-042-88 1| 23811283 1154,72| 22853 926,19 |247,96| 3,740,0005| 426,77 | 142561
663 | 08-051-76 3| 673|1048,0( 1143,72| 22853 | 91519(247,96| 3,69 |0,0006 | 41577 | 1414,61
476 | 08-039-69 2| 481|1271,3| 1131,85| 22853| 903,32[247,96| 3,64 |0,0007 | 403,91 1402,74
487 | 08-039-80 3| 493|1016,0( 1111,72| 22853 | 883,19(247,96| 3,56 |0,0000 | 383,77 | 1382,61
532 | 08-048-40 3| 539[1015,0( 1110,72| 228,53| 882,19 (247,96| 3,56 |0,0009 | 382,77 | 138161
1113 | 08-054-64 5[1136| 987,0| 1102,10| 228,53| 87357 247,96 3,52(0,0010| 374,16 1372,99
105 | 08-046-83 1] 102|10725] 1098,92| 22853 870,39 |247,96| 3,510,0010| 370,97 | 1369,81
1018 | 08-052-43 5/1038| 972,0( 1087,10| 22853| 85857|247,96| 3,46 |0,0012| 359,16 | 1357,99
2042 | 09-005-45 9208710250 1084,19| 22853 | 855,66 |247,96| 3,45[0,0012| 356,24 | 1355,07
1357 | 08-058-8 61386 | 1180,0 | 1078,62| 22853| 850,09|250,91| 3,39 |0,0015| 344,74 135544
1010 | 08-052-35 5[1030| 957,0| 1072,10| 228,53| 84357 [247,96| 3,40 |0,0014 | 344,16 | 1342,99
98| 08-046-76 1| 95|10383] 1064,72| 22853 836,19 |247,96| 3,37 0,0015| 336,77 | 1335,61
1119 08-054-73 5|1142| 949,0( 1064,10| 22853 | 83557|247,96| 3,37 [0,0016 | 336,16 | 1334,99
1164 | 08-055-50 5/1188| 947,0( 1062,10| 22853 | 83357[247,96| 3,36 |0,0016 | 334,16 | 1332,99
607 | 08-051-19 3| 616| 962,5| 105822 228,53| 829,69 247,96 3,35|0,0017 | 330,27 | 1329,11
605 | 08-051-17 3| 614 961,3| 1057,02| 22853 | 828,49(247,96| 3,34[0,0017 | 329,07 | 1327,91
1120 | 08-055-1 51143| 940,0( 1055,10| 22853 | 826,57 |247,96| 3,33[0,0017 | 327,16 | 132599
1387 | 08-058-38 61416 | 11550 | 1053,62| 22853| 82509[250,91| 3,29[0,0020 | 319,74 | 1330,44
1155 | 08-055-40 5/1179| 932,0( 1047,10| 22853 | 81857|247,96| 3,30[0,0019| 319,16 | 1317,99
1311 | 08-040-158 61339 |1140,0 | 1038,62| 22853| 810,09(250,91| 3,23[0,0023| 304,74 | 131544
637 | 08-051-49 3| 647 941,3| 1037,02| 22853| 808,49(247,96| 3,26 [0,0021| 309,07 | 1307,91
1047 | 08-052-75 51068 | 919,0( 1034,10| 22853 | 80557 |247,96| 3,25[0,0022| 306,16 | 1304,99
494 | 08-039-87 3| 500| 933,0( 1028,72| 22853| 800,19|247,96| 3,23[0,0023| 300,77 | 1299,61
1325 | 08-040-172 61353 |1123,0 | 1021,62| 22853 | 793,09[250,91| 3,16 |0,0028| 287,74 129844
212 | 08-042-59 1] 210| 9925] 1018,92| 22853 790,39 |247,96| 3,190,0026 | 290,97 | 1289,81
1268 | 08-040-115 6129511150 1013,62| 22853 | 78509|250,91| 3,13[0,0031| 279,74 1290,44
1415 | 08-058-69 7| 1446| 883,0( 101331 22853 | 784,78(246,25| 3,19|0,0026 | 288,80 1280,75
117 | 08-046-95 1] 114 9863 1012,72| 228,53| 784,19|247,96| 3,16|0,0028| 284,77 | 128361
499 | 08-048-5 3| 505| 913,0| 1008,72| 228,53| 780,19 [247,96| 3,15|0,0029 | 280,77 | 1279,61
620 | 08-051-32 3| 629 910,0( 1005,72| 22853 | 777,19(247,96| 3,13[0,0030| 277,77 | 1276,61
2068 | 09-005-74 92113 9450 1004,19| 22853 | 77566 |247,96| 3,13[0,0031| 276,24 127507
1049 | 08-052-77 5/1070| 880,0| 99510| 22853| 766,57 |247,96| 3,09|0,0034| 267,16 126599
1081 | 08-054-31 5/1103| 879,0| 994,10 22853 76557 |247,96| 3,09|0,0035| 266,16 | 1264,99
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1122 | 08-055-3 5[1145] 8780 993,10 22853 764,57|247,96] 3,08[0,0035| 265,16 1263,99
758 | 08-043-70 4| 770[1111,0| 989,85| 228,53| 761,32|247,96| 3,07 |0,0036| 261,91 1260,74
2073 | 09-005-79 92118 930,0| 989,19| 22853 | 760,66 |247,96| 3,07 |0,0036 | 26124 1260,07
2133 | 09-004-40 102181 | 878,0| 988,82| 22853 760,29|247,96| 3,07 [0,0037 | 260,87 | 1259,71
4731 08-039-66 2| 47811280 98855| 22853 | 760,02|247,96| 3,07 |0,0037 | 260,61 | 125944
1127 | 08-055-8 5|1150 | 869,0| 984,10| 22853 | 75557|247,96| 3,05|0,0039 | 256,16 | 1254,99
1006 | 08-052-31 5|1026 | 859,0| 974,10| 22853 | 74557|247,96| 3,01|0,0043| 246,16 | 1244,99
555 | 08-048-63 3| 563| 878,0| 97372| 228,53| 74519 (247,96| 3,01|0,0043| 24577 | 124461
757 | 08-043-69 4| 76910850 96385| 22853| 73532|247,96| 2,97|0,0048| 23591 1234,74
1416 | 08-058-70 7| 1447 8325 962,81| 22853 | 734,28|246,25| 2,98|0,0046| 238,30 1230,25
481 08-039-74 3| 487| 8650 960,72 228,53| 732,19(247,96| 2,95|0,0050 | 232,77 | 123161
976 | 08-049-50 5| 995| 8450 960,10 22853| 731,57[247,96| 2,95[0,0050| 232,16 | 1230,99
994 | 08-052-16 5|1014 | 844,0| 959,10 228,53| 730,57 [247,96| 2,95|0,0051| 231,16 | 1229,99
1153 | 08-055-38 51177 | 839,0| 954,10| 22853 | 72557|247,96| 2,93[0,0054| 226,16 | 1224,99
1174 | 08-055-61 5(1198| 837,0| 952,10 22853| 72357|247,96| 2,92|0,0055| 224,16| 1222,99
1038 | 08-052-64 51059 | 837,0| 952,10| 22853 | 72357|247,96| 2,92(0,0055| 224,16 | 1222,99
669 | 08-051-82 3| 679| 848,0| 94372| 22853| 715,19|247,96| 2,88]0,0060| 215,77 | 1214,61
479 | 08-039-72 2| 485|1077,0| 937,55| 22853| 709,02(247,96| 2,86 |0,0064 | 209,61 | 120844
618 | 08-051-30 3| 627| 841,3| 937,02 228,53| 708,49 247,96| 2,86|0,0064 | 209,07 | 1207,91
482 | 08-039-75 3| 488 8400 93572| 22853| 707,19(247,96| 2,85|0,0065| 207,77 | 1206,61
792 | 08-040-20 4| 806|1054,0| 932,85| 228,53| 70432|247,96| 2,84 |0,0067| 204,91 | 1203,74
170 | 08-042-16 1] 167| 904,0| 930,42| 22853| 701,89 |247,96| 2,83]0,0069| 202,47 | 1201,31
1000 | 08-052-25 5/1020| 8130 928,10| 22853| 699,57|247,96| 2,82[0,0071| 200,16 | 1198,99
1173 | 08-055-60 5[1197 | 813,0| 92810| 228,53| 699,57 [247,96| 2,82[0,0071| 200,16 | 1198,99
1115 | 08-054-68 5/1138| 8125 927,60 22853| 699,07 247,96 2,82[0,0071| 199,66 | 1198,49
520 | 08-048-28 3| 527| 8240 919,72 228,53| 691,19 247,96| 2,79|0,0078| 191,77 | 1190,61
1168 | 08-055-54 5/1192| 802,0| 917,10 22853| 68857|247,96| 2,78(0,0080| 189,16 | 1187,99
1041 | 08-052-67 5|1062| 802,0| 917,10| 22853| 68857|247,96| 2,78[0,0080| 189,16 | 1187,99
1027 | 08-052-52 51048 | 8010 916,10 22853| 687,57|247,96| 2,77|0,0081| 188,16 | 1186,99
925 | 08-004-61 4| 942]1037,0| 91585| 228,53| 687,32|247,96| 2,77|0,0081| 187,91 1186,74
1388 | 08-058-40 6141710150 913,62 22853| 68509(250,91| 2,73[0,0090| 179,74 119044
1316 | 08-040-163 6134410150 913,62| 22853| 68509(250,91| 2,73[0,0090| 179,74 1190,44
1054 | 08-052-82 5|1075| 7980 913,10| 22853| 684,57|247,96| 2,76 |0,0083| 18516 118399
1092 | 08-054-42 5|1114| 797,0| 912,10| 22853| 683,57 |247,96| 2,76|0,0084| 184,16 | 1182,99
1030 | 08-052-56 5/1051| 7940 909,10| 22853| 680,57 |247,96| 2,74[0,0087 | 181,16 | 1179,99
1106 | 08-054-57 5/1129| 7910 906,10 22853| 677,57|247,96| 2,73[0,0089| 178,16 | 1176,99
490 | 08-039-83 3| 496 | 8100 905,72| 228,53| 677,19 247,96| 2,73[0,0090| 177,77 | 1176,61
1158 | 08-055-43 5/1182| 790,0| 905,10| 22853| 676,57|247,96| 2,73[0,0090| 177,16 | 117599
354 | 08-041-19 2| 35610430 903,55| 22853| 67502|247,96| 2,72|0,0002| 17561 117444
44 | 08-046-19 1| 40| 876,0| 902,42| 22853 673,89 |247,96| 2,72(0,0093| 174,47 | 117331
209 | 08-042-56 1| 207 876,0| 902,42 22853 673,89 |247,96| 2,720,0093| 174,47 | 117331
803 | 08-040-31 4| 817[1020,0| 89885| 228553| 670,32|247,96| 2,70|0,0097 | 170,91 | 1169,74
661 | 08-051-74 3| 671| 803,0| 89872| 22853| 670,19 |247,96| 2,70|0,0097 | 170,77 | 1169,61
674 | 08-051-87 3| 685| 800,0| 89572| 22853| 667,19(247,96| 2,69 (0,0100| 167,77 | 1166,61
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1729 [ 09-002-8 8[1768[1070,0| 894,42 22853 66589]247,96] 2,69[0,0101| 166,47 | 1165,31
1083 | 08-054-33 5|1105| 778,3| 893,40| 22853 | 664,87 |247,96| 2,68|0,0102| 16546 1164,29
1382 | 08-058-33 61411 989,0| 887,62| 22853| 659,09|250,91| 2,63|0,0117 | 153,74 116444
353 [ 08-041-18 2| 355[1027,0| 887,55| 22853 659,02|247,96| 2,66 |0,0108| 159,61 | 115844
1176 | 08-055-63 61201 | 9888 887,42| 22853| 65889|250,91| 2,63|0,0118| 153,54 116424
615 | 08-051-27 3| 624| 791,0| 886,72 228,53| 658,19 247,96| 2,65|0,0109| 158,77 | 1157,61
1904 | 09-001-61 91947 8250 884,19| 22853 65566 |247,96| 2,64 |0,0112| 156,24 115507
230 | 08-042-80 1] 229| 857,0| 883,42 22853 654,89 |247,96| 2,640,0113| 15547 | 115431
705 | 08-043-16 3| 716| 782,5| 87822 228,53| 649,69 247,96| 2,62|0,0119| 150,27 | 1149,11
668 | 08-051-81 3| 678 782,0| 877,72 228,53| 649,19 247,96| 2,62|0,0120| 149,77 | 114861
493 | 08-039-86 3| 499| 773,8| 86952| 228,53| 640,99 247,96 2,59|0,0130| 141,57 | 1140,41
1832 | 09-002-119 8| 1873|10425| 866,92 22853| 638,39(247,96| 2,57[0,0134| 138,97 1137,81
396 | 08-041-61 2| 400|1006,3| 866,85| 22853| 63832[247,96| 2,57|0,0134| 138,91 1137,74
242 | 08-042-92 2| 242]1006,0| 866,55| 22853 | 638,02]247,96| 2,57|0,0134| 138,61 1137,44
1362 | 08-058-14 61391 966,7| 86532| 228,53 636,79|250,91| 2,54|0,0147 | 131,44 114214
631 | 08-051-43 3| 640| 769,0| 864,72 228,53| 636,19 247,96| 2,57|0,0137| 136,77 | 113561
525 | 08-048-33 3| 532| 7688 864,52| 22853| 63599(247,96| 2,56 |0,0137 | 136,57 | 113541
920 | 08-004-56 4| 937] 981,3| 860,15 228,53| 631,62|247,96| 2,55[0,0143| 132,21 1131,04
128 | 08-046-106 1] 125| 830,0| 856,42| 22853 627,89|247,96| 253(0,0149| 12847 1127,31
1963 | 09-001-121 9[2007| 7950 854,19| 22853 | 62566 |247,96| 2,52(0,0152| 126,24 112507
1019 | 08-052-44 5/1039| 7360 851,10| 22853| 622,57|247,96| 2,51[0,0157 | 123,16 1121,99
374 | 08-041-39 2| 377| 990,0| 850,55| 228,53| 622,02|247,96| 2,51[0,0158| 122,61 | 112144
208 | 08-042-55 1] 206| 8230| 849,42 22853 620,89 |247,96| 2,50(0,0160| 121,47 | 1120,31
1052 | 08-052-80 5/1073| 7340 849,10 22853| 620,57 |247,96| 2,50[0,0160| 121,16 1119,99
780 | 08-040-7 4| 793] 970,0| 84885| 228,53| 620,32(247,96| 2,50|0,0161| 120,91 1119,74
492 | 08-039-85 3| 498 750,0| 84572| 228,53| 617,19 (247,96| 2,49|0,0166| 117,77 | 1116,61
1063 | 08-054-10 5/1085| 730,0| 84510| 22853| 616,57|247,96| 2,49(0,0167 | 117,16 111599
2001 | 09-005-3 92046 | 7825 841,69| 22853| 613,16|247,96| 2,47(00172| 113,74 111257
483 | 08-039-76 3| 489 7420 837,72 22853| 609,19(247,96| 2,46(0,0179| 109,77 | 1108,61
63 | 08-046-38 1| 59| 811,0| 837,42 22853 608,89 |247,96| 2,46|0,0180| 109,47 | 1108,31
640 | 08-051-52 3| 650| 737,0| 832,72 228,53| 604,19 (247,96| 2,44[0,0188| 104,77 | 1103,61
639 | 08-051-51 3| 649 736,3| 832,02 22853| 603,49(247,96| 2,43[0,0190| 104,07 | 1102,91
38| 08-046-13 1| 33| 8040| 83042 22853 601,89 |247,96| 2,43(0,0193| 102,47 | 1101,31
85 | 08-046-63 1| 81| 8038| 830,22 22853 601,69|247,96| 2,43[0,0193| 102,27 | 1101,11
119 | 08-046-97 1] 116| 8038| 830,22 22853 601,69 |247,96| 2,43(0,0193| 102,27 | 1101,11
480 | 08-039-73 2| 486| 969,0| 82955| 22853| 601,02|247,96| 2,42[0,0194| 101,61 1100,44
677 [ 08-051-90 3| 688 732,0| 827,72 228,53| 599,19 (247,96| 2,42|0,0198 | 99,7744 | 1098,61
2071 | 09-005-77 92116 7683 827,49 22853| 598,96|247,96| 2,420,0198 99,5410 1098,37
651 | 08-051-64 3| 661| 7310 826,72| 22853 | 598,19(247,96| 2,410,0200 | 98,7744 | 1097,61
219 | 08-042-66 1] 217| 800,0| 826,42 22853 597,89 |247,96| 2,41|0,0200 | 98,4744 | 1097,31
524 | 08-048-32 3| 531 727,0| 822,72| 22853| 594,19(247,96| 2,40 |0,0208 | 94,7744 | 1093,61
281 | 08-047-37 2| 281| 9610 821,55| 22853 593,02|247,96| 2,390,0210 |93,6077 | 109244
1088 | 08-054-38 5/1110| 7050 820,10| 22853 | 591,57|247,96| 2,390,023 92,1577 | 1090,99
37| 08-046-12 1| 32] 790,0| 816,42| 228553| 587,89(247,96| 2,37|0,0221 88,4744 | 1087,31
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113 08-046-91 1] 110[ 790,0] 816,42 22853 587,89[247,96| 2,37 0,0221]88,4744| 1087,31
231 | 08-042-81 1] 230 790,0| 81642| 22853 587,80|247,96| 2,37 0,022188,4744| 1087,31
123 [ 08-046-101 1| 120 7883 814,72 22853 586,19 |247,96| 2,36 |0,0225 86,7744 | 1085,61
1031 | 08-052-57 5|1052| 6980 813,10| 22853| 584,57|247,96| 2,36 |0,0228 85,1577 | 1083,99
1007 | 08-052-32 51027 | 6950 810,10| 22853 | 581,57|247,96| 2,35|0,0235 82,1577 | 1080,99
1069 | 08-054-17 5/1091| 6930 808,10| 22853| 579,57|247,96| 2,340,0239 80,1577 | 1078,99
657 | 08-051-70 3| 667| 710,0| 805,72| 228,53| 577,19(247,96| 2,33|0,0245 77,7744 | 1076,61
205 | 08-042-52 1| 203| 777,0| 803,42 22853 574,89 |247,96| 2,320,0250 754744 | 1074,31
889 | 08-004-23 4| 905| 923,3| 802,15| 228,53| 57362|247,96| 2,31|0,0253 74,2077 | 1073,04
375 | 08-041-40 2| 378| 9410 801,55| 22853| 573,02|247,96| 2,31|0,0255 73,6077 | 107244
1744 | 09-002-24 81783 | 9750 799,42| 22853| 570,89(247,96| 2,30 [0,0260 | 71,4744 | 1070,31
1163 | 08-055-49 51187 | 6840 799,10 22853| 570,57|247,96| 2,30 [0,0261 71,1577 | 1069,99
1059 | 08-054-5 5/1080 | 684,0| 799,10 228,53| 570,57 [247,96| 2,30 |0,0261 | 71,1577 | 1069,99
886 | 08-004-20 4| 902| 920,0| 79885| 228553| 570,32|247,96| 2,30 |0,0261 70,9077 | 1069,74
708 | 08-043-19 3| 719] 703,0| 79872| 22853| 570,19 |247,96| 2,30|0,0262 |70,7744 | 1069,61
680 | 08-051-93 3| 691| 703,0| 798,72| 228,53| 570,19 (247,96| 2,30|0,0262 70,7744 | 1069,61
489 | 08-039-82 3| 495| 6988 794,52| 22853| 56599|247,96| 2,280,0272 66,5744 | 1065,41
43 08-046-18 1] 39| 767,0| 79342| 22853| 564,80 |247,96| 2,28]0,0275 654744 | 1064,31
191 | 08-042-38 1| 189 767,0| 793,42| 22853 564,89 |247,96| 2,28(0,0275|654744| 1064,31
485 | 08-039-78 3| 491 697,5| 79322| 22853| 564,69 |247,96| 2,280,0276 | 65,2744 | 1064,11
1002 | 08-052-27 5|1022| 676,0| 791,10| 22853 | 562,57|247,96| 2,27 |0,0281 63,1577 | 1061,99
1413 | 08-058-67 7|1443| 6600 790,31| 22853| 561,78(246,25| 2,280,0273 | 65,7988 | 1057,75
92 | 08-046-70 1| 89| 7633| 789,72 22853 561,19|247,96| 2,26 |0,0285|61,7744| 1060,61
1166 | 08-055-52 5[1190 | 673,8| 78890| 228,53| 560,37 [247,96| 2,26 |0,0287 | 60,9577 | 1059,79
1418 | 08-058-72 71449 6580 788,31| 22853| 559,78(246,25| 2,27 |0,0278 | 63,7988 | 1055,75
1003 | 08-052-28 51023 | 6730 788,10| 22853 | 559,57|247,96| 2,26 |0,0289 | 60,1577 | 1058,99
1084 | 08-054-34 5|1106 | 6725 787,60 22853 | 559,07 |247,96| 2,25|0,0291 | 59,6577 | 1058,49
2054 | 09-005-57 92099 | 7238 782,99| 22853 | 554,46 |247,96| 2,24 |0,0304 55,0410 | 1053,87
1950 | 09-001-108 91994 | 7233 782,49| 22853| 553,96(247,96| 2,23 |0,0305 |54,5410 | 1053,37
1261 | 08-040-108 61287 | 880,0| 778,62| 22853| 550,09|250,91| 2,19 |0,0336 |44,7370 | 105544
676 | 08-051-89 3| 687| 681,0| 776,72 228,53| 548,19 247,96| 2,21[0,0322 | 48,7744 | 104761
2092 | 09-005-99 92137 7170 776,19| 22853 | 547,66|247,96| 2,21 |0,0323 48,2410 1047,07
628 | 08-051-40 3| 637| 680,0| 77572| 228,53| 547,19(247,96| 2,21|0,0325 47,7744 | 1046,61
1960 | 09-001-118 9]2004| 716,0| 77519| 22853| 546,66 | 247,96 | 2,20 |0,0326 | 47,2410 | 1046,07
1981 | 09-001-139 92026 | 7160 77519| 22853 | 546,66 |247,96| 2,20 |0,0326 | 47,2410 | 1046,07
1726 | 09-002-4 8|1765| 950,0| 774,42| 22853| 54589 |247,96| 2,20|0,0329 | 46,4744 | 104531
563 | 08-048-73 3| 571| 676,0| 771,72 228,53| 543,19 (247,96| 2,19|0,0337 | 43,7744 | 104261
349 | 08-041-14 2| 351 909,0| 769,55| 22853| 541,02(247,96| 2,180,0344 41,6077 | 1040,44
1013 | 08-052-38 51033 | 6510 766,10 22853| 537,57|247,96| 2,17 [0,0355 38,1577 | 1036,99
1275 | 08-040-122 61302 | 866,0| 764,62| 22853| 536,09|250,91| 2,14 |0,0381 (30,7370 | 104144
232 [ 08-042-82 1| 231 7380 76442| 22853 53589|247,96| 2,16 |0,0360 | 36,4744 | 1035,31
237 | 08-042-87 1| 237| 7380 76442| 22853 53589 |247,96| 2,16 |0,0360 | 36,4744 | 103531
1004 | 08-052-29 51024 | 649,0| 764,10 22853| 53557|247,96| 2,16 |0,0361 |36,1577 | 1034,99
1236 | 08-046-187 6|1262| 8650 763,62| 22853| 53509(250,91| 2,13[0,0384 (29,7370 | 1040,44
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544 | 08-048-52 551 | 667,0| 762,72 228,53 534,19 | 247,96 2,15 0,0366 | 34,7744 | 1033,61

243 | 08-042-93 243 | 900,0 | 760,55 228,53 532,02 | 247,96 2,15|0,0373 | 32,6077 | 1031,44

214 | 08-042-61 212 | 733,8| 760,22 228,53 531,69 | 247,96 2,14 10,0374 | 32,2744 | 1031,11

126 | 08-046-104 123 | 732,5| 758,92 228,53 530,39 | 247,96 2,14 0,0379 | 30,9744 | 1029,81

1336 | 08-045-9 1364 | 857,5| 756,12 228,53 527,59 | 250,91 2,10 | 0,0411 | 22,2370 | 1032,94

554 | 08-048-62 562 | 660,0| 755,72 228,53 527,19 | 247,96 2,13 (10,0390 | 27,7744 | 1026,61

1121 | 08-055-2 1144 | 640,0| 755,10 228,53 526,57 | 247,96 2,121 0,0392 | 27,1577 | 1025,99

1898 | 09-001-55 1941 | 692,0| 751,19 228,53 522,66 | 247,96 2,11 | 0,0406 | 23,2410 | 1022,07

641 | 08-051-53 651 | 655,0| 750,72 228,53 522,19 | 247,96 2,11 0,0408 | 22,7744 | 1021,61

1035 | 08-052-61 1056 | 635,0| 750,10 228,53 521,57 | 247,96 2,10 | 0,0410 | 22,1577 | 1020,99

1046 | 08-052-74 1067 | 634,0| 749,10 228,53 520,57 | 247,96 2,10|0,0414 | 21,1577 | 1019,99

518 | 08-048-25 525| 653,0| 748,72 228,53 520,19 | 247,96 2,10 | 0,0416 | 20,7744 | 1019,61

999 | 08-052-24 1019 | 633,0| 748,10 228,53 519,57 | 247,96 2,10 0,0418 | 20,1577 | 1018,99

376 | 08-041-41 379 | 887,5| 748,05 228,53 519,52 | 247,96 2,10 | 0,0418 | 20,1077 | 1018,94

949 | 08-049-18 967 | 632,5| 747,60 228,53 519,07 | 247,96 2,09 0,0420 | 19,6577 | 1018,49

132 | 08-046-111 129 | 720,0| 746,42 228,53 517,89 | 247,96 2,09 |0,0424 | 18,4744 | 1017,31

797 | 08-040-25 811 | 867,5| 746,35 228,53 517,82 | 247,96 2,09 0,0425 | 18,4077 | 1017,24

996 | 08-052-19 1016 | 630,0 | 745,10 228,53 516,57 | 247,96 2,08 |0,0429 (17,1577 | 1015,99

1082 | 08-054-32 1104 | 629,0| 744,10 228,53 515,57 | 247,96 2,08 | 0,0433 | 16,1577 | 1014,99

355 | 08-041-20 357 | 883,0| 743,55 228,53 515,02 | 247,96 2,08 | 0,0435 | 15,6077 | 1014,44

619 | 08-051-31 628 | 647,0| 742,72 228,53 514,19 | 247,96 2,07 |0,0439 | 14,7744 | 1013,61

1130 | 08-055-12 1153 | 627,0| 742,10 228,53 513,57 | 247,96 2,07 |0,0441 | 14,1577 | 1012,99

391 | 08-041-56 395 | 880,0| 740,55 228,53 512,02 | 247,96 2,06 | 0,0447 | 12,6077 | 1011,44

779 | 08-040-6 792 | 861,3| 740,15 228,53 511,62 | 247,96 2,06 | 0,0449 | 12,2077 | 1011,04
2079 | 09-005-86 2124 | 680,0| 739,19 228,53 510,66 | 247,96 2,06 | 0,0453 | 11,2410 | 1010,07
66 | 08-046-41 62| 712,0| 738,42 228,53 509,89 | 247,96 2,06 | 0,0456 | 10,4744 | 1009,31

1540 | 08-028-128 1574 | 607,5| 737,81 228,53 509,28 | 246,25 2,07 | 0,0444 | 13,2988 | 1005,25

1061 | 08-054-8 1083 | 622,5| 737,60 228,53 509,07 | 247,96 2,05|0,0459 | 9,6577| 1008,49

241 | 08-042-91 241 | 876,0| 736,55 228,53 508,02 | 247,96 2,05|0,0463 | 8,6077 | 1007,44

1360 | 08-058-12 1389 | 837,5| 736,12 228,53 507,59 | 250,91 2,02|0,0490 | 2,2370| 1012,94

1788 | 09-002-72 1829 | 911,7| 736,12 228,53 507,59 | 247,96 2,05|0,0465| 8,1744| 1007,01

1748 | 09-002-28 1787 | 910,0| 734,42 228,53 505,89 | 247,96 2,04 10,0472 | 6,4744 | 1005,31

1080 | 08-054-30 1102 | 619,0| 734,10 228,53 505,57 | 247,96 2,04|0,0474| 6,1577 | 1004,99

972 | 08-049-45 991 | 618,8| 733,90 228,53 505,37 | 247,96 2,04 10,0474 | 5,9577 | 1004,79

1774 | 09-002-56 1814 | 908,3| 732,72 228,53 504,19 | 247,96 2,03|0,0479 | 4,7744| 1003,61

982 | 08-052-3 1001 | 617,5| 732,60 228,53 504,07 | 247,96 2,03|0,0480 | 4,6577 | 1003,49

1962 | 09-001-120 2006 | 673,3| 732,49 228,53 503,96 | 247,96 2,03|0,0480 | 4,5410| 1003,37

©| © 01 | O1f U1l | | O N| Of N| | O & N Of W N Of O & | O] N O W| O Of W| ©f O W| O K| K| N W

2081 | 09-005-88 2126 | 672,5| 731,69 228,53 503,16 | 247,96 2,03|0,0484 | 3,7410| 1002,57

Anexo 3. Prueba t student para los genotipos de la etapa de seleccion 2

Grupo=1.Dif: significativa — Lineas superiores al control Cr. GALERAS

Tra. ‘ Genotipo ‘ Bloque ‘ Parc ‘ Kg/ha‘ MediaAj ‘ MediaCnt ‘ Estimado ‘ StdErr ’ t-Value ’ Prob ‘ Inferior ‘ Superior
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615 | 08-051-27 352 | 3955 | 237256 708,32 1664,24 | 308,20 5,40 <.0001 | 1053,58 2274,90
2060 | 09-005-65 365 | 2945 1426,73 708,32 718,41 | 309,51 2,32 0,0221 [ 105,15 1331,68
2055 | 09-005-58 5| 342 2130 | 1421,48 708,32 713,16 | 309,51 2,30 0,0231 | 99,9028 1326,43
Grupo=1.Dif: significativa — Lineas superiores al control Cr. GUANENA
Tra. | Genotipo | Bloque | Parc | Kg/ha | MediaAj | MediaCnt | Estimado | StdErr | t-Value | Prob | Inferior | Superior
615 | 08-051-27 5| 352 |3955,0| 2372,56 451,82 1920,74 | 308,20 6,23 | <.0001 | 1310,08 | 2531,40
2060 | 09-005-65 5| 365|2945,0 | 1426,73 451,82 974,91 | 309,51 3,15/ 0,0021 | 361,65| 1588,18
2055 | 09-005-58 5| 342|2130,0 | 1421,48 451,82 969,66 | 309,51 3,13 | 0,0022 | 356,40 | 1582,93
640 | 08-051-52 1 23| 1071,7 | 1341,23 451,82 889,41 | 413,77 2,151 0,0337 | 69,5690 | 1709,25
1164 | 08-055-50 4| 234(1098,3| 1180,17 451,82 728,35 | 315,63 2,31 0,0229 | 102,97 | 1353,73
Grupo=1.Dif: significativa — Lineas superiores al control Cr. LATINA
Tra. | Genotipo | Bloque | Parc | Kg/ha | MediaAj | MediaCnt | Estimado | StdErr | t-Value | Prob | Inferior | Superior
615 | 08-051-27 5| 352 | 3955 | 2372,56 750,66 1621,90 | 308,20 5,26 | <.0001 | 1011,24 | 2232,56
2060 | 09-005-65 5| 365| 2945 | 1426,73 750,66 676,07 | 309,51 2,18 | 0,0310 | 62,8128 | 1289,34
2055 | 09-005-58 5| 342 | 2130 | 1421,48 750,66 670,82 | 309,51 2,17 | 0,0323 | 57,5628 | 1284,09
Grupo=1.Dif: significativa — Lineas superiores al control Cr. COLOMBIA
Tra. | Genotipo | Bloque | Parc | Kg/ha | MediaAj | MediaCnt | Estimado | StdErr | t-Value | Prob | Inferior | Superior
1895 | 09-001-52 4| 266 | 385,0| 307,404 876,36 -568,96 | 278,60 -2,04 10,0435 | -1120,96 | -16,9537
725 | 08-043-37 3| 150 | 517,5| 293,957 876,36 -582,40 | 272,04 -2,14 10,0345 | -1121,42 | -43,3891
693 | 08-043-4 3| 148 | 306,0 | 264,391 876,36 -611,97 | 272,04 -2,25 10,0264 | -1150,98 | -72,9557
1738 | 09-002-17 5| 301 | 160,8 | 245,839 876,36 -630,52 | 310,03 -2,03 | 0,0443 | -1244,81 | -16,2350
1878 | 09-001-35 4| 258 315,8| 238,921 876,36 -637,44 | 315,63 -2,02 10,0458 | -1262,82 | -12,0560
1725 | 09-002-2 5| 312 | 194,2 | 235,239 876,36 -641,12 | 310,03 -2,07 | 0,0410 | -1255,41 | -26,8350
889 | 08-004-23 3| 167 | 385,0| 215,210 876,36 -661,15 | 307,76 -2,15|0,0338 | -1270,94 | -51,3563
1778 | 09-002-61 4| 287 | 201,7 | 208,730 876,36 -667,63 | 307,31 -2,17 10,0319 | -1276,53 | -58,7324
1874 | 09-001-31 4| 279 222,5| 196,421 876,36 -679,94 | 315,63 -2,15 10,0334 | -1305,32 | -54,5560
920 | 08-004-56 3| 166 | 360,0 | 171,860 876,36 -704,50 | 307,76 -2,29 10,0239 | -1314,29 | -94,7063
353 | 08-041-18 2| 143 | 334,2| 166,935 876,36 -709,43 | 309,51 -2,29 10,0238 | -1322,69 | -96,1629
1792 | 09-002-76 5| 295| 95,8| 108,089 876,36 -768,27 | 310,03 -2,48 10,0147 | -1382,56 | -153,98
372 | 08-041-37 2| 137 | 268,3| 99,385 876,36 -776,98 | 309,51 -2,51|0,0135 | -1390,24 | -163,71
956 | 08-049-25 3| 163 | 248,3| 96,860 876,36 -779,50 | 307,76 -2,5310,0127 | -1389,29 | -169,71
1746 | 09-002-26 4| 271 103,3| 55,971 876,36 -820,39 | 407,00 -2,02 10,0462 | -1626,80 | -13,9791
659 | 08-051-72 2| 115| 81,3| 44,235 876,36 -832,13 | 309,51 -2,69 | 0,0083 | -1445,39 | -218,86
1742 | 09-002-22 4| 289 | 44,0| 41,380 876,36 -834,98 | 307,31 -2,72 10,0076 | -1443,88 | -226,08
937 | 08-049-3 3| 164 | 160,0| 25,210 876,36 -851,15 | 307,76 -2,77 |1 0,0066 | -1460,94 | -241,36
243 | 08-042-93 3| 195| 116,7 -,169 876,36 -876,53 | 406,39 -2,16 | 0,0332 | -1681,74 | -71,3230
1271 | 08-040-118 3| 189 | 60,8 -3,140 876,36 -879,50 | 307,76 -2,86 | 0,0051 | -1489,29 | -269,71
1728 | 09-002-7 4| 274| 43,3 -4,029 876,36 -880,39 | 407,00 -2,16 | 0,0327 | -1686,80 | -73,9791
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471 | 08-039-64 3| 155| 108,3 -8,569 876,36 -884,93 | 406,39 -2,18 | 0,0315 | -1690,14 | -79,7230
69 | 08-046-46 2 76| 34,2| -48,419 876,36 -924,78 | 406,58 -2,27 | 0,0248 | -1730,37 | -119,19
1640 | 08-001-45 3| 147 | 20,0| -96,869 876,36 -973,23 | 406,39 -2,39 10,0183 | -1778,44 | -168,02







2.Implementacion de analisis BLUP (Best
Linear Unbiased Predictors) en etapas
avanzadas de seleccion en papa criolla
(Solanum tuberosum Grupo Phureja)

2.1 Introduccién

La papa criolla (Solanum tuberosum L. Grupo Phureja) (Huaman y Spooner, 2002) es
uno de los recursos fitogenéticos mas importantes en Colombia, debido a caracteristicas
como alto valor nutricional, color, sabor, textura, rapida coccién, cualidades culinarias que
la convierten en un producto de alto impacto econémico de las regiones productoras y en
mercados de exportacién (Rivera et al.,, 2011; Pefia et al.,, 2015). Adicionalmente,
presenta buen potencial de rendimiento, mayor precocidad, ausencia de periodo de
reposo, resistencia a factores biéticos y abidticos, adaptaciones especificas a diferentes
ambientes y una fuente inexplorada de genes que se pueden utilizar en programas de

fitomejoramiento (Rodriguez, 2013).

Individuos del Grupo Phureja han sido caracterizados como una buena fuente de hierro y
zinc (Burgos, et al., 2007); dentro de ellas las variedades de Criolla como Colombia y
Galeras han presentado altos valores de proteina, fibra dietaria y minerales (Pefia et al.,
2015), lo cual convierte a la papa criolla en una fuente de nutrientes, con un alto potencial

de mejoramiento.

Segun Bonierbale et al. (2004), la expresion en mayor o menor grado de los genes
encargados de caracteristicas como rendimiento y calidad nutricional estan fuertemente
influenciados por el efecto del ambiente (Hammond et al., 2011; PGSC, 2011; Li et al., 2013),
afectando variables como peso del tubérculo y contenido de almidén, que son facilmente
medibles y de las cuales se puede aumentar su precisién en etapas avanzadas de

programas de mejoramiento, cuando se dispone de mayor cantidad de individuos evaluados
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en diferentes ambientes (Rivera et al., 2011; Li et al., 2013).

Dentro de un esquema de mejoramiento es necesarios hacer una seleccion fuerte para
caracteres de alta heredabilidad y facil caracterizacién fenotipica como forma y color,
mientras la tasa de multiplicacién y la seleccién tardia se da para variables como
rendimiento y caracteres con baja heredabilidad en etapas posteriores de seleccion
clonal (Poehiman y Allen, 2003; CropScienceWEB, 2017).

Federer y Raghavarao (1975) indican que el analisis de varianza es una herramienta (til
para calcular los componentes de variacibn asociados a genotipos, ambientes y la
interaccion genotipo por ambiente (IGA), lo cual permitiria obtener informacién sobre la
estabilidad de los genotipos y asi determinar cudl de los genotipos estudiados tendria
una mayor estabilidad genotipica, que calculada a través de la heredabilidad en sentido
amplio (H2) permitiria establecer nuevos y mas eficientes genotipos y posibles parentales

en un programa de mejoramiento.

Esta metodologia de seleccién al igual que las propuestas por Plaisted y Peterson
(1959), Paterson (1996) y Gilmour (2010) se basan esencialmente en determinar los
cuadrados medios de las fuentes de variacion y la realizacion de pruebas de significancia
de la correspondiente fuente de variacién, que usualmente incluyen el calculo de
componentes de varianza equiparando los cuadrados medios a sus esperanzas. De este
se calcula los componentes de variacion de los genotipos y sus respectivas interacciones
con semestres y localidades, cada uno de ellos con su respectivo error estandar para

cada componente de varianza (Vallejo y Estrada, 2013).

Comunmente en esta metodologia se usa la estimacion del valor medio de clones o
familias obtenidas por el método de minimos cuadrados (Littell et al., 2006), la cual
asume que se cumplen los supuestos de homogeneidad de varianzas entre tratamientos,
distribucion normal de los errores e independencia, dando lugar al denominado estimador
BLUE (Best Linear Unbiased Estimate/Mejor Estimador Lineal Insesgado) (Ticona
Benavente y da Silva Filho 2015; Littell et al. 2006).

Para el mejoramiento de la papa, se ha recomendado inicialmente la evaluacion de

nuevos genotipos mediante el establecimiento de disefios aumentados, lo que permite la
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evaluacion de cientos de genotipos sin utilizar réplicas y la realizacion de contrastes para
verificar la veracidad de los resultados, aunque esto involucre la pérdida de
independencia y normalidad del error (Federer, 1998), lo cual implica el incumplimiento
de supuestos relevantes en el proceso de modelado (Ticona-Benavente, et al., 2011).
Adicionalmente, dentro de la prediccion del estimador BLUE no se tiene en cuenta la
heredabilidad o la informacion de los parentales, quitdndole poder al andlisis de seleccion
(Ticona Benavente y da Silva Filho, 2015).

Debido al incumplimiento con los supuestos asumidos dentro de la estimacion BLUE,
autores como Henderson (1953,1984) y Patterson y Thompson (1971) estructuraron las
bases para el andlisis BLUP (Best Linear unbiased Predictor/Mejor predictor lineal
insesgado) (Henderson, 2012; Ticona y da Silva, 2015), el cual plantea un método
estandar para la estimacion de los efectos aleatorios en un modelo mixto (Piepho et al.,
2008), para predecir un valor genético mas preciso en blsqueda de nuevas variedades y
valores genéticos en la seleccion de progenitores (Piepho et al., 2008; Ticona Benavente
y da Silva Filho, 2015).

Aunque originalmente el método BLUP fue desarrollado y aplicado exitosamente para la
estimacion de valores genéticos en mejoramiento animal, en el campo del mejoramiento
vegetal las aplicaciones de modelos mixtos con efectos aleatorios estaban restringidos a
la estimacion de componentes genéticos y no genéticos de la varianza, mientras que la
estimacion de los valores genotipicos se basan principalmente en modelos con efectos
fijos (Piepho et al., 2008).

Los valores predichos BLUP presentan una buena precision predictiva en comparacion con
otros procedimientos, debido a que la informacion de pedigri se incluye a menudo a través
de la matriz de la relacién del numerador (A), que con frecuencia es posible analizarla

mediante un modelo mixto simple sin referencia explicita a la matriz (A) (Piepho et al., 2008).

Algunos de los trabajos de seleccion en etapas avanzadas mejoraiento basados en
metodologias BLUP se han llevado a cabo en especies como frijol (Ferreira De Carvalho
et al., 2008), batata (Borges et al., 2010), palma de aceite (Flori y Hamon 2001), cafia de
azucar (Barbosa et al., 2014), sorgo (Filho y Tardin 2014), maiz, (Bernardo, 1996,1995) y
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yuca (Ceballos et al., 2016).

En el Fitomejoramiento, la implementacién de un indice de seleccion (IS) permite la
seleccion de individuos que seréan llevados a una nueva etapa de evaluacion. Este
proceso lo realizan basados en los valores fenotipicos observados para varios rasgos de
cada individuo candidato (Cerdn-Rojas et al., 2006).

Los indices de seleccién, tal como fueron definidos originalmente por Smith, (1936),
asignan pesos econdmicos subjetivos a cada rasgo y son relativamente faciles de
analizar. Sus desventajas son que requieren grandes cantidades de informacion, los
pesos econdmicos son dificiles de asignar, el error de muestreo puede ser grande y las
propiedades de muestreo estadistico de IS de la respuesta de seleccidon son
desconocidos excepto en el caso de dos rasgos. Es asi como la metodologia ESIM
(Eigenvalue Selection Index Method/ Método de Seleccion por Valores Propios) se
presenta como una alternativa para la seleccion de genotipos en etapas avanzadas de un
programa de seleccién. En él se utiliza el primer vector propio como IS y sus elementos
determinan la proporcién del rasgo que contribuye al IS siendo usados en la respuesta de
seleccién. Adicionalmente, como una ventaja significativa puede tener en cuenta dos o
mas variables en la construccion del indice, si se quiere asignando valores econémicos
diferenciales dando prioridad a las variables relevantes dependiendo la especie (Ceron-
Rojas et al., 2006; 2016).

Aunque se han desarrollado algunos trabajos en datos simulados de papa (Ticona
Benavente y da Silva Filho 2015; Slater et al., 2014), la estimacién de BULP y la
aplicacion de ESIM es precursora en el uso de esta metodologia en el analisis en

programas de seleccién para papa diploide.

En esta seccidn se plantea como objetivo la implementacion de la metodologia BLUP y
ESIM como estrategia para la seleccion de familias y genotipos en tres etapas avanzadas
de seleccion del programa de mejoramiento de papa criolla de la Universidad Nacional de

Colombia.
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2.2 Materiales y métodos

A partir de los materiales obtenidos en la etapa de seleccion uno (ES1) y la etapa de seleccion
dos (ES2) que correspondieron a etapas tempranas de seleccién familiar, posterior a su
caracterizacion basada en variables de forma y color, se establecieron las etapas de seleccion

tres (ES3), cuatro (ES4) y cinco (ES5) con el fin de avanzar las poblaciones obtenidas.

La ES3 correspondio al establecimiento de cuatro evaluaciones de papa diploide (Tabla 2-1),
utilizando 100 clones avanzados, elegidos mediante procesos de seleccion participativa con

agricultores en la ES2, realizado en el Municipio de Subachoque—Cundinamarca.

La ES4 correspondio a la evaluacion de 30 clones seleccionados en la ES3, en dos localidades

contrastantes: Facatativd, Cundinamarca (finca el Rincon) y de Pasto, Narifio (Finca Obonuco).

La ES5 corresponde a la evaluacion de ocho genotipos y dos testigos, que fueron evaluados
en once localidades (Carlosama, Cumbal, Ipialpud, Jamondino, Mosquera, Obonuco,
Tlquerres, San Ramén, Santa Barbara, Subachoque, Zipaquira), durante dos semestres

consecutivos.

Tabla 2-1. Ensayo de evaluacion para la etapa de seleccién tres.

Localidad Ubicacion
Clones evaluados

Finca: Splendor Flowers

1 Vereda: El Corzo 100 genotipos
Municipio: Facatativa
Departamento: Cundinamarca
Finca: El Plan

2 Corregimiento: Santa Helena 96 genotinos
Municipio: Medellin 9 P
Departamento: Antioguia
Finca: Obonuco
Vereda: - .

3 Municipio: Pasto 30 genotipos
Departamento: Narifio
Finca: La Milagrosa
Vereda: Grande de Chipaque .

4 Municipio: Chipaque 10 genotipos
Departamento: Cundinamarca

Para Las etapas ES3, ES4 y ES5 se utilizé un disefio de bloques completos al azar con

cuatro repeticiones; la unidad experimental estuvo constituida por parcelas de 40 m? con
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una distancia entre surcos de 1,0 m, y entre sitios de 0,3 m; cada planta fue fertilizada
con 30 g de fertilizante compuesto N-P-K (10-20-20).

2.3 Analisis de datos

Teniendo en cuenta que los datos corresponden a tres evaluaciones multiambientes bajo un
disefio BCA, para la obtencion de las medias de cada genotipo en cada localidad se calcularon
los BLUP para cada genotipo siguiendo el modelo mixto propuesto por Henderson (1984) donde

los genotipos se asumieron como efectos aleatorios y las localidades como efectos fijos.

Con la matriz de varianzas—covarianzas construida, se obtuvo el valor de la heredabilidad
(H? en sentido amplio para cada ensayo y para cada localidad. Con el fin de determinar la
heredabilidad del ensayo general se determinaron las heredabilidades por localidad
eliminando aquellas en las cuales la heredabilidad fue menor a 0.5 debido a que altos
valores de varianza que la componen pueden introducir un alto valor de error. A partir de
éstas, finalmente se calcul6 con las localidades que presentaron valores iguales o superiores

a 0.5 (H?) la ganancia genética (GA) y el porcentaje de avance (GAM) significativos.

Para la determinacion del indice de Seleccion (IS) de cada etapa, se empleé el indice ESIM
(Eigenvalues Selection Index Method / indice de seleccién por valores propios) propuesto por
Cerdn-Rojas (2006, 2008), obteniendo los valores propios a partir de la matriz de correlacion
entre rendimiento (RT) y gravedad especifica (GE); para la obtencion del indice individual de
cada genotipo se usaron los valores BLUP correspondientes. La obtencion de los BLUP se

realizé utilizando el procedimiento MIXED del software SAS 9.4.

Debido a que en la ES5 se estimaron los parametros genéticos por localidad, se clasificaron
los ambientes para evaluar su efecto en la IGA y la respuesta genotipica segun su oferta
ambiental y relacionarlo con los resultados de parametros genéticos. Esta clasificacion en la
ES5, se realiz6 mediante un andlisis de conglomerados usando el método de Ward por

ambiente (localidad x semestre) utilizando el software META- R (Alvarado et al., 2015).

Se realiz6 el andlisis de estabilidad fenotipico propuesto por Francis y Kannenberg (1978)
utilizando el software GEA- R (Pacheco et al., 2015) con el fin de determinar la estabilidad y

eficiencia de los genotipos evaluados en la ES5.
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Finalmente se usaron correlaciones entre los valores de las variables BLUP y BLUE como
método para la verificacion del efecto de uso de las variables respuesta como efectos fijos o

aleatorios en cada una de las etapas para un programa de mejoramiento avanzado.

2.4 Resultados y discusién

2.4.1 Rendimiento Total (RT)

Para la variable RT, basado en los valores BLUP, la media predicha para la ES3 fue de
1,489 kg.planta™, para la ES4 fue 0,429 kg.planta™ y para la ES5 de 0,929 kg.planta™
(Tabla 2). Los valores medios —no BLUP- para la ES3, ES4 y la ES5 fueron 1,520
kg.planta™, 0,443 kg.planta™, 0,964 kg.planta™ respectivamente.

Los cambios entre los valores observados y los valores predichos BLUP, a pesar de ser
apenas perceptibles en valores de RT por planta tienen un gran poder de discernimiento
para determinar la verdadera respuesta de la poblacion gracias a la implementacion del
factor localidades, debido posiblemente a que la oferta ambiental de cada uno de los
ambientes facilita la expresion diferencial del potencial de los genotipos (Yan, 2016), lo
cual concuerda con autores como Barbosa et al. (2014) quienes en estimaciones para
valores BLUP en cafia de azlcar encontraron variaciones similares indicando que
posiblemente se debe a un efecto de las varianzas provocada por las variaciones en

variables determinantes como radiacién solar.

Aunque el valor GAM de las poblaciones analizadas disminuye, de 64,55 % (ES3) 26,56
% (ES4), 16,55 % (ES5), (Tabla 2) esto es un resultado logico de llevar genotipos
superiores a etapas avanzadas de seleccion, lo cual tiene como consecuencia que los
valores observados para predecir la respuesta de familia o del genotipo mejoren el valor
de la heredabilidad y disminuyan constantemente la variacion, tal como se presenté en
este estudio donde el valor de heredabilidad para RT en dos etapas pas6 del 0,63 a 0,82
y el CV disminuyo de 36,78 a 3,70 coincidiendo con lo propuesto por Ticona y Pereira
(2012) (Tabla 2-2).

Teniendo en cuenta que las etapas de seleccion se encuentran entrelazados o uno
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depende del otro, se puede concluir que la ganancia de RT basado en las suma de los
valores de GA al final de la etapa 5 corresponde a 0,1228 kg.planta-1, lo que es alto si se
tiene en cuenta que el avance genético en papa consiste en la multiplicacion de material
de manera vegetativa, lo cual podria relacionarse al efecto ambiente como fertilizacion,
humedad y pH del suelo, produciendo un efecto positivo en la variable respuesta en
algunos de los ambientes con mejor oferta para los genotipos (Cotes, et al.,2000;
Rivadeneira, et al., 2016).

Uno de los criterios que tienen en cuenta este tipo de analisis es que aquellos valores de
heredabilidad que fueron menores a 0,5 (Carlosama 12A, Cumbal 12A, San Ramén 12B,
Tuaquerres 12A, Tuquerres 12B) no son tenidas en cuenta dentro del analisis por lo que

para RT solo se incluyeron 17 localidades.
Para la ES3 el valor H2=0,63 para el caracter rendimiento indicando que esta relacionado
con una seleccion efectiva de familias superiores en las primeras generaciones coincide

con los reportado por Ticona-Benavente y da Silva Filho, (2015)

Tabla 2-2. Parametros genéticos para RT

Etapas de seleccién

Factores Tres Cuatro Cinco
Repeticiones 3 3 4
Localidades 4 2 17
Varianza localidades 1372078,60 8993,69 101596,05
Varianza genotipos 241353,89 8051,51 2764,89
Varianza Genot, x Loc, 405231 2,76E-13 6614,08
Varianza del error 470416,77 39568,34 14003,75
Media General 1,489 0,429 0,929

LSD 1078,49 252,79 68,18

cv 36,78 28,69 3,70

H? 0,63 0,54 0,82

GA 0,961 0,114 0,153
GAM 64,55 26,56 16,55

LSD: Diferencia Minima Significativa, CV: coeficiente de variacion, H?: heredabilidad en sentido amplio, GA:

avance genético, GAM: GA en %.

Es importante indicar que el alto valor de H*=0.82 para la ES5 corresponde a un valor a

través de todas las localidades. El valor elevado se podria relacionar con una eficiente
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presion de seleccion que conllevo a una correcta seleccion de individuos asegurando una
alta heredabilidad en los individuos superiores. Aunque es importante resaltar que los
valores de estos pardmetros genéticos podrian aumentar basados en la eficiencia de la
metodologia BLUP, no se puede dejar de lado el hecho de que la seleccion de individuos
debe contar con un componente de caracteristicas organolépticas (especialmente forma
y color) que afectan la seleccion final, enfocada en la obtencién de genotipos con alto
potencial comercial, lo que reitera lo propuesto Ticona-Benavente y da Silva Filho (2015)
en papa tetraploide.

Adicionalmente, el rendimiento se conoce como una variable afectada de manera
considerable por el ambiente, que también puede estar influida por la inclusion de la

diversidad generada en la poblacion al incluir progenitores silvestres y diploides cultivados.

2.4.2 Gravedad especifica (GE)

Para la variable GE, la media predicha para la ES3 fue 1,072, para la ES4 de 1,082 y
para la ES5 1,087, utilizando los valores BLUP los valores medios respuesta sin
prediccion — no BLUP- para la ES3, ES4 y la ES5 fueron 1,080, 1,081, 1,088
respectivamente. En este caso es importante resaltar que la correccion que realizd la
metodologia BLUP permitié determinar que el valor promedio predicho para la variable
GE cambiara su respuesta disminuyendo de 1,083 a 1,080. (Tabla 2-3),

Sin embargo, las respuestas individuales por etapa de seleccidn presentaron, asi mismo,
una alta variabilidad lo que implica que, aunque las respuestas fueron diferentes para los
valores observados, las diferencias en los promedios por familia tienen una respuesta
homogénea que se puede explicar por las dimensiones que tiene la variable,

concordando con lo expresado por Wang et al. (2017).

Los genotipos presentan una variabilidad valorada dentro de programas de mejoramiento
gue podria ser estudiada méas a fondo, llevando a discriminar mejor la respuesta de los
BLUP relacionandola con variables que incluyan caracteristicas como forma y color,
determinantes en programas de mejoramiento de papa, a través de matrices
transversales al analisis convirtiéndolas en esenciales en un indice de seleccién como lo
plantean Robinson (1991) y Piepho et al. (2008).
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Al igual que sucedio6 en la variable RT, para GE en la ES5 se realiz6 el analisis de la
informacion basados en 21 localidades, debido a que la heredabilidad de Carlosama 12A

fue menor a 0,5 como se contemplo6 previamente.

Tabla 2-3. Parametros genéticos para GE

Etapa de seleccidn

Factores Tres Cuatro Cinco
Repeticiones 3 3 4
Localidades 4 2 21
Varianza localidades 1,29E-05 1,90e-04 9,05E-05
Varianza genotipos 2,16E-05 1,97E-05 1,32E-05
Varianza Genotipo x Localidad 1,62E-05 1,03E-06 8,27E-06
Varianza del error 1,66E-04 1,84E-04 4,36E-05
Media General 1,072 1,082 1,087
LSD 0,012 0,017 0,002
Ccv 0,572 0,773 0,124
Heredabilidad 0,546 0,386 0,935
GA 0,006 0,007 0,007
GAM 0,563 0,648 0,661

LSD: Diferencia Minima Significativa, CV: coeficiente de variacion, H?: heredabilidad en sentido amplio, GA:

avance genético, GAM: GA en %.

Como resultado se observa que los valores de H? para el caracter GE oscilaron entre
0,38 y 0,93. Los valores superiores coinciden con lo reportado por Ticona-Benvente y da
Silva (2015) quienes atribuyen esta caracteristica a condiciones medioambientales
similares en la simulacion de sus datos, quienes en su valor mayor para tres
generaciones clonales obtuvieron una H?= 0,94. Aunque los valores de estos autores no

oscilaron de la misma manera a los obtenidos en este trabajo.

En este trabajo los valores GAM no presentaron un avance significativo dentro de los
etapa de seleccion, variando desde 5,63% en la ES3 hasta 6,61% en la ES5 vy, al
contrario, tienden a estabilizarse; indican que para la variable GE haciendo seleccién
familiar se puede lograr un avance mas llamativo en esta variable en etapas tempranas
de seleccion proponiendo disminuir la presion de seleccion, llevandola hasta valores del
50%, lo cual controvertiria la necesidad de hacer una seleccion exhaustiva en etapas
tardias. Ticona-Benavente y da Silva (2015) encontraron resultados similares para datos

simulados en tres generaciones clonales comparando la eficiencia de metodologias
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BLUE vs. BLUP, indicando que los valores predicho podrian permitir el incremento de GA
siempre y cuando la presion disminuya hasta el 30%.

2.4.3 indice de seleccién

Utilizando como criterio una presion de seleccion al 10% para las poblaciones suceptibles
de mejoramiento, basados en indice ESIM para ES3 los genotipos superiores
corresponden a 08-058-65, 08-058-12, 08-056-69, 08-053-77, 08-051-53, 08-056-15, 08-
053-57, 08-055-2, 08-053-53, 08-051-68 (Tabla 2-4).

Tabla 2-4. Indice seleccién ES3.

ES 3 ES 3 ES3 ES3
Genotipo IS Genotipo IS Genotipo IS Genotipo IS
08-058-65 2,548224 Galeras 0,592195 08-042-7 -0,181465  09-005-11 -1,312718

08-058-12 1,892389 08-004-16  0,563569 08-039-47 -0,204698  09-001-31 -1,503434
08-056-69 1,871687 08-004-5 0,553626 08-048-86 -0,258807  08-041-18 -1,527114
08-053-77 1,820245 08-058-54  0,54203 08-004-29 -0,268465  09-003-117  -1,527266
08-051-53 1,70215 08-041-9 0,532289 08-042-66 -0,313712  08-054-51 -1,610757
08-056-15 1,604584 08-051-52  0,500402 09-003-105  -0,343229  08-058-72 -1,65142

Guanefia 1,490208 08-042-38  0,492503 08-004-15 -0,35822 08-051-5 -1,662094
08-053-57 1,40364 08-046-21  0,458102 08-046-63 -0,405437  08-004-23 -2,155464
08-055-2 1,334886 08-046-41  0,438972 08-043-4 -0,46445 08-051-89 -2,157919
08-053-53 1,320219 Latina 0,436082 08-042-95 -0,468957  08-048-54 -3,304764

08-051-68  1,280473 08-055-63 0,435702  08-043-15  -0,487064 08-051-60  -3,646261
09-002-118  1,26952  08-046-76  0,424725  09-005-58  -0,560829
09-001-118  1,193656 08-048-3  0,407753  08-053-29  -0,572975
08-058-22  1,059031 08-042-27 0,365548  08-051-27  -0,579277
08-046-59  1,053036 08-053-22 0,305835  08-004-65  -0,628025
08-051-64  1,042535 08-051-75 0,292917  09-001-35  -0,639154
08-056-39  1,001931 08-046-91 0,291133  08-058-47  -0,642883
08-004-59  0,977858 08-046-87 0,268933  08-055-26  -0,649231
09-002-59  0,973182 08-004-19 0,170671  09-001-8 -0,705885
08-048-32  0,880842 08-051-57 0,158282  08-041-13  -0,737784
08-055-53  0,879833 08-004-56 0,121737  09-003-26  -0,827895
Colombia  0,842951 08-046-22 0,061187  08-055-23  -0,851891
08-051-90  0,780392 08-051-81 0,001448  08-052-65  -0,885291
08-041-43  0,722279 08-058-31 -0,013566  08-046-111  -0,938952
08-045-26  0,719419 08-051-70  -0,016425  08-041-6 -0,963594
08-055-1 0,69464  08-048-79  -0,034943  08-051-74  -1,127668
08-042-47  0,685905 08-058-62 -0,074688  08-041-56  -1,179254
08-045-25  0,62595  08-043-37 -0,090543  09-005-85  -1,225837
08-058-69  0,617966 08-046-15 -0,095191  08-051-76  -1,25614
08-054-29  0,617563 08-051-82 -0,116596  09-005-53  -1,269214
09-005-32  0,598425 08-004-12  -0,118919  08-051-2 -1,304896
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Con respecto al analisis de valores BLUP en la Tabla 2-5 se pueden ver los genotipos
seleccionados los genotipos superiores utilizando una presion del 30% (30 individuos)
parala ES4 , y para la ES5 del 26% (8 individuos).

Tabla 2-5 . Indice seleccion etapa de seleccion cuatro y cinco.

ES4 ES4 ES5
GENOTIPO IS GENOTIPO IS GENOTIPO IS
08-048-86 1,148919 08-004-59 -0,14788 08-004-16 1,252889
08-051-64 1,136598 08-051-90 -0,22652 08-051-90 0,707345
08-058-69 1,105712 Latina -0,2655 08-051-64 0,503355
08-040-120 1,08126 08-042-66 -0,34547 Galeras 0,44831
08-048-79 1,039077 08-041-6 -0,41592 08-046-191 -0,10097
08-051-68 1,03866 08-004-65 -0,42046 08-046-187 -0,16004
08-046-191 0,982446 08-046-187 -0,42125 Colombia -0,35929
08-042-7 0,918086 08-046-163 -0,51165 08-051-68 -0,43807
08-004-16 0,857351 08-046-41 -0,51685 08-051-70 -0,7391
08-051-70 0,468743 09-005-58 -0,61322 08-004-59 -1,11443
Guanefia 0,306554 08-058-62 -0,61821
08-046-21 0,305536 08-051-57 -0,76894
Colombia 0,196536 08-051-75 -0,91021
08-046-76 0,14903 08-051-81 -1,06397
09-001-8 0,118297 08-041-13 -1,6295
Galeras 0,044369 08-046-22 -1,71084
08-040-172 -0,00425

Finalmente, las familias que aportaron los individuos seleccionados provienen de tres
familias 08-051 (Cr. Latina x Cr. Colombia), 08-046 (Cr. Guanefia x Cr. Colombia), 08-
004 (Cr. Guanefia x Cr. Galeras).

Es asi como nuevamente se destacan variedades como Criolla Galeras y Criolla
Colombia dentro de los cruzamientos que permitieron la seleccién de individuos que se
convertirian variedades, lo cual implica que ellos tienen un alto potencial de mejoramiento
inexplorado que podria llevar a incrementos de rendimiento o inclusive al mejoramiento

de caracteres mas complejos como los nutricionales.

La reduccion de familias que se presentaron como superiores se debe principalmente a
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gue la semejanza fenotipica es una tendencia que tienen los individuos genéticamente
relacionados, a compartir un mayor nimero de genes entre si que con la poblacion
general, debido a la variacion para el potencial de rendimiento entre familias y dentro de
familias para una poblacién de papas diploides, agrupandose de acuerdo al principio de

semejanza fenotipica entre individuos emparentados.

El fuerte impacto de este cultivo en el mercado nacional ha impulsado el establecimiento
de programas de mejoramiento genético cada vez mas ambiciosos en busqueda de
esquemas mas eficientes para la obtencion de variedades. La principal particularidad de
la papa radica en la reproduccién de tipo vegetativo que garantiza homogeneidad de los
tubérculos obtenidos con una base genética idéntica, por consiguiente, cuando un
genotipo deseable es identificado, se puede multiplicar y perpetuar, generacion tras
generacién, sin que ocurra segregacion genética lo que ofrece una gran ventaja sobre

aqguellos cultivos que s6lo se multiplican por medio de semilla botanica o sexual.

2.4.4 Interaccion genotipo por ambiente (IGA)

Inicialmente es necesario resaltar que la necesidad de conocer el grado de interaccion
genotipo por ambiente y dentro de ella definir el comportamiento de los genotipos y la
identificacion de los mejores ambientes basado en la agrupacion de similiaridad o
disimilaridad, tiene implicado un proceso de deterimacion de la variabilidad de los
ambientes contrastantes y/o similares, por lo cual, las 22 localidades presentes en el

etapa de seleccion cinco favorecen la precision del andlisis.

El dendograma obtenido que usé la distancia de Ward, a través de una técnica de
agrupacion de varianzas determind las similitudes entre las localidades agrupando las 17
localidades en cuatro grupos mayores, en los que se encuentran San Ramon 12A vy
Zipaquira 12B que corresponden al grupo 1, presentandose como un grupo externo;
Subachoque 12 A, Mosquera 12 A y12B, Cumbal 12A e Ipialpud 12B correspondientes al
grupo 2; Zipaquira 12A, Subachoque 12B, Santa Barbara 12B, Ipialpud 12 A y Obonuco
12 A corresponden al grupo 3, y Jamondino 12A, Santa Barbara 12B, Obonuco 12B,
Carlosama 12B y jamondino 12B se encuentran en el grupo 4. Estas agrupaciones
indican similaridad entre las localidades y por lo tanto entre las condiciones de algunas

de ellas (Figura 2-1).
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Figura 2-1 . Dendograma clasificacion localidades, para la variable rendimiento, usando
el Metodo de Ward.

Teniendo como base el resultado de la agrupacion de las localidades, posteriormente
usando la agrupacion propuesta por Francis y Kannenberg (1978) basada en los
coeficeintes de variacion de los genotipos probados en la ES5, se pudo observar que los
genotipos 08-051-64, 08-051-70 y 08-004-16 (Figura 2-2) presentaron el mejor
comportamiento, ubicandoce en el Grupo | (alto rendimiento baja variacion)
describiéndolos como mas estables y con mejor desempefio para el rendimiento. En el
Grupo 2 (alto rendimiento, alta variacidén) se encontraron los genotipos 08-046-187 y 08-
051-90, en el Grupo 3 (bajo rendimiento, baja variacion) se encontraron los genotipos
Criolla Colombia y Criolla Galeras, y en el Grupo 4 (bajo rendimiento, alta variacién) se
encontraron los genotipos 08-046-191, 08-004-59 y 08-51-68.
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Figura 2-2. Coeficiente de variacion vs. Media para la variable RT

Es necesario indicar que a pesar de que en algunos casos se presenta un CV alto, con
valores superiores a 40 % como es el caso de 08-46-191, este genotipo se encuentra
dentro de los limites tolerables para mantenerlo como un potencial parental para
programas de mejoramiento, aunque al ubicarse en el grupo 3 es considerado como
inestable, cuando se analiza a través de la desviacién de la regresion (Eberhart y
Russell, 1966) o la varianza de estabilidad (Shukla, 1971). Sin embargo, esta
interpretacion esta ligada del criterio del evaluador y la experiencia en el cultivo tal como

lo exponen Francis y Kannenberg (1978).

Es necesario resaltar que la familia 08-051 corresponde al cruzamiento Latina x

Colombia, mientras que la familia 080-004 corresponde al cruzamiento Guanefa X
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Galeras, lo cual indica que el potencial de mejoramiento en estos clones seleccionados
es superior, ya que como se observo, presentan la capacidad de producir genotipos
superiores, especialmente si se tiene encuenta que los genotipos que se presentan aqui
como superiores representan a estas dos familias con excepcién de 08-046 que presenta

un alto potencial de mejoramiento.

En este punto, es necesario resaltar que los genotipos 08-051-90, 08-004-16 y 08-053-
57, después de las evaluaciones multiambiente y la caracterizacion por forma, color,
sabor y aceptacion por parte de los agricultores, fueron inscritos en el Registro de
Nuevos Cultivares Comerciales ante el Instituto Colombiano Agropecuario (ICA), con los
nombres de Criolla Dorada (08-004-16), Criolla Ocarina (08-053-57) y Criolla Sua Pa (08-

051-90), caracterizadas de la siguiente manera:

DORADA (08-004-16) {Criolla Guanefia x Criolla Galeras}.

Adaptacién entre 2500 a 3200 msnm, planta de porte medio, semierecta con buen
desarrollo de follaje, floracion moderada, flor de color violeta intenso, con color
secundario blanco en el acumen del envés, periodo vegetativo de 120 a 140 dias; se
cosecha con follaje verde. Presenta tubérculos redondos de piel y carne amarillo intenso,
ojos superficiales, periodo de reposo de 15 dias, color predominante del brote rojo-
crema. Rendimiento promedio en la evaluacién de 37,1 ton/ha, con tamafios en un 90 %
en categoria cero y primera. Contenido de materia seca 24,7%; presenta buena aptitud
para consumo fresco por su agradable sabor y textura, y buena calidad de frito con
calificacion de 2,5 en una escala de 1 a 5. Presenta resistencia moderada a la gota
(Phytophthora infestans).

OCARINA (08-053-57) {Criolla Galeras x Criolla Guanefia}.

Adaptaciéon entre 2500 a 2800 msnm, planta de porte medio, semi erecta buen desarrollo
de follaje, floracion escasa, color de la flor rosado (intermedio) con color secundario
blanco en el acumen del envés. Periodo vegetativo de 120 a 140 dias; se cosecha con
follaje verde. Contenido de materia seca 25%; presenta buena aptitud para consumo
fresco por su agradable sabor y textura, y buena calidad de frito con calificacion de 1,7 en
una escala de 1 a 5. Excepcional, para produccion de hojuelas. Presenta resistencia
moderada a la gota (Phytophthora infestans). Presenta tubérculos redondos de piel y

carne amarillo intenso, ojos superficiales, periodo de reposo de 15 dias, rendimiento
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promedio en las evaluaciones de 32,9 ton/ha, con un 80 % en categoria primera y
segunda, con tamafio intermedio de tubérculos ideal para adelantar procesos de papa
precocida congelada.

SUA PA (08-051-90) {Criolla Latina x Criolla Colombia}.

Adaptacion entre 2500 a 2800 msnm, planta de porte medio, semi erecta buen desarrollo
de follaje, floracion escasa, color de flor rojo-morado (intermedio); periodo vegetativo de
120 a 140 dias; se cosecha con follaje verde. Presenta tubérculos redondos de piel y
carne amarillo, ojos superficiales, color predominante del brote rojo-crema, periodo de
reposo de 15 dias, rendimiento promedio en las evaluacion de 37,3 ton/ha, con tamafios
en un 90 % en categoria cero y primera. Contenido de materia seca 23,8 %; presenta
buena aptitud para consumo fresco por su agradable sabor y textura, y buena calidad de
frito con calificacion de 2,7 en una escala de 1 a 5. Presenta resistencia moderada a la

gota (Phytophthora infestans).

2.4.5 Comparacion BLUE vs. BLUP en etapas avanzadas de
mejoramiento

Los valores BLUE, a diferencia de los valores predichos BLUP que basan su capacidad
predictiva en la correccion basado en un cociente de varianzas de los efectos del modelo,
tienen la capacidad de representar efectivamente un modelo lineal funcional de los datos,
que sean imparciales con una varianza minima. Implicitamente en cada uno de los
valores estimados o predichos se encuentran “momentos” de alta funcionalidad que
permiten ajustar los valores, rediciendo su varianza (BLUP) o ratificando su precision
mediante la estimaciéon usando minimos cuadrados (Haslett et al, 2013) logrando asi el

objetivo de los valores BLUP como herramienta inferencial-predictiva.

En la Tabla 2-6 se encuentran las correlaciones para las variables RT y GE para la ES3,
ES4 y la ES5, donde se puede observar que las correlaciones BLUP vs. BLUE son

altamente significativas (a=0.05) para las variables respuesta.
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Tabla 2-6. Correlaciones para GE y RT para la ES3

BLUP-RT BLUE-RT BLUP-GE BLUE-GE
0,99443 0,16091 0,16913
BLUP-RT 1,00
<,0001 0,1027 0,0861
0,99443 0,17051 0,18778
BLUE-RT 1,00
<,0001 0,0835 0,0563
0,16091 0,17051 0,99203
BLUP-GE 1,00
0,1027 0,0835 <,0001
0,16913 0,18778 0,99203
BLUE-GE 1,00
0,0861 0,0563 <,0001

Arriba correlacién, abajo significancia.

Igual comportamiento se puede observar en las correlaciones para las variables RT y GE
en la ES4 (Tabla 2-7) y la ES5 (Tabla 2-8.)

Tabla 2-7. Correlaciones para GE y RT para la ES4

BLUP-RT BLUE-RT BLUP-GE BLUE-GE
0,98967 -0,34444 -0,35084
BLUP-RT 1,00
<,0001 0,0535 0,0490
0,98967 20,36579 -0,38459
BLUE-RT 1,00
<,0001 0,0395 0,0298
-0,34444 -0,36579 0,97697
BLUP-GE 1,00
0,0535 0,0395 <,0001
-0,35084 -0,38459 0,97697
BLUE-GE 0,0490 0,0298 <,0001 1,00

- Arriba correlacion, abajo significancia.

El resultado obtenido presenta un alto valor de las correlaciones planteadas para etapas
avanzadas para las dos variables al tomarles como fijas (BLUE) o aleatorias (BLUP) lo
gue indica convergencia de los valores, que se puede interpretar que al tratarse de
variables determinantes en el rendimiento de tubérculo no tiene mayor ingerencia si las
variables son tratadas como efectos fijos o aleatorios, por lo que lo que recomiendan
aplicar la metodologia BLUP pues permite tener respustas mas conservadoras que
tienen un efecto de poca tolerancia con genotipos muy superiores 0 muy inferiores y da
una vision de su posible comportamiento en un siguiente ensayo tal como lo indica
Piepho (1994).
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Tabla 2-8. Correlaciones para GE y RT para la ES5.

BLUP-GE BLUE-GE BLUP-RT BLUE-RT

BLUP-RT 1,00 1,00000 -0,48117 -0,48117
<,0001 0,1591 0,1591

BLUE-RT 1,00000 1,00 -0,48117 -0,48117

<,0001 0,1591 0,1591
BLUP-GE -0,48117 -0,48117 1,00 1,00000

0,1591 0,1591 <,0001
BLUE-GE  |-048117  |-0,48117 1,00000

0.1591 0,1591 <,0001 1,00

- Arriba correlacion, abajo significancia.

En etapas avanzadas de programas de mejoramiento la posibilidad de determinar la
utilidad del estimador BLUP, siendo que los genotipos se comportan como variables fijas
(en muchos casos de modelos con efectos mixtos), teéricamente tiene la ventaja de
aprovechar las repeticiones, como en este caso los disefios BCA, para comprobar la

existencia de varianzas que pudiesen generar algun tipo de correccion.

2.5 Conclusiones

Se obtuvé un avance genetico de a a 1,228 kg.planta™ en las etapas avanzadas de
mejoramiento, pues la posibilidad de incrementar el valor del rendimiento esta
fuertemente ligado da la correcta seleccién de genotipos en las etapas tempranas de

seleccidn, pues conciste en un proceso secuencial y acumulativo.

Aunque los valores de resistencia y tolerancia a enfermedades ya se han obtenido, es
posible introducirlos como un elmento mas dentro del indice de seleccion haciendo de
éste un proceso aun mas restrictivo, efocado a la obtencion de mejores genotipos

mejorando hacia la mayor cantidad devariables posibles.

Por su parte la variable Gravedad Especifica, no tuvo cambios notorios entre las etapas
de seleccidén indicando la fuerte relacion de esta variable con el ambiente, y con poco

cambio debido al genoma, por lo cual la seleccion para esta variable en etapas
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tempranas de mejoramiento es fundamental.

En etapas de seleccion avanzadas, la implementacion de los valores BLUP vy el indice
ESIM pueden convertirse en una herramienta que puede mejorar la metodologia de
seleccion, debido a que facilita la integracion de variables respuestas corregidas y
clasificadas dentro de un indice que permite la discriminacién de los mejores genotipos
entre todos los genotipos. Para el caso, finalmente en la etapa de seleccion cinco se
obtuvo un soporte estadistico eficiente que corroboré la descripcion de algunos genotipos
gue hoy en dia se conocen como variedades, indicando que la técnica tiene un alto

potencial para discriminar eficientemente genotipos.

Los analisis de IGA facilitan la caracterizacion de localidades y la distincion de las
mejores con el fin de convertir este analisis en una herramienta adicional que permita una
discriminacién alun mas restrictiva, asociando su mejor comportamiento a un mejor

ambiente.

La H? es un pardmetro genético que siendo obtenido a partir de los valores BLUP se
puede utilizar en etapas avanzadas de seleccion, como un indicador de la correcta

seleccién en etapas tempranas para las variables RT y GE.

Se recomienda la implementacién de seleccién de individuos con la metodologia
BLUP/ESIM en etapas intermedias, tardias y finales de etapas de seleccién pues su alta
capacidad predictiva y relativa facilidad y andlisis de interpretacion le permite una

discriminacion apropiada de los genotipos.
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Anexo 1. Heredabilidad para RT por localidad para la ES5.

Statistic Genotype-Variance Residual_Variance Heritability
Carlosama 122 0 57384.97166 0

Carlosama 12B 8296.582477 7300.434795 0.819683424
Cumbal 122 0 66018.77137 0

Cumbal 12B 4802.400525 7177.709723 0.727986323
Ipialpud 122 3675.445401 9881.434187 0.598041433
Ipialpud 12B 479.7858694 12023.26761 0.137647891
Jamondino 122 5749.29076 6688.266139 0.774695319

Jamondino 12B
Mosquera 122
Mosquera 12B
Obonuco 122
Obonuco 12B

San Ramon 12A
San Ramoén 12B
Santa Barbara 12A
Santa Barbara 12B
Subachoque 12A
Subachoque 12B
Taquerres 122
Taquerres 12B
Zipaquira 12A
Zipaquira 12B

1068.236095
20274.77703
15961.04033
2611.604703
10883.35793
6040.91915
0
7691.751095
24281.70383
14008.79562
12731.06452
0

0
17131.87818
4953.155124

37188.94865
14838.01112
18513.89754
11343.82731
11239.55945
39827.45506
40516.56123
9715.342399
17676.65802
6436.393557
6632.745619
6242.495649
14729.50526
11655.78073
5102.804283

0.103057146
0.845336078
0.775202357
0.479408023
0.794797414
0.377609772
0

0.760010395
0.846026801
0.896970847
0.884762146
0

0

0.854635795
0.795194972
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Anexo 2. Heredabilidad para GE por localidad para la ESS5.

Statistic Rep. Genotype-Variance Residual-Variance Heritability
Carlosamal2A 4 0 9.10948E-05 0
Carlosamal2B 4 1.03E-05 3.95966E-05 0.509748958
Cumball2A 4 2.11E-05 3.96481E-05 0.680867952
Cumball2B 4 1.27E-05 1.41408E-05 0.782440568
Ipialpud12A 4 1.72E-05 3.26184E-05 0.678228097
Ipialpud12B 4 6.37E-05 2.81024E-05 0.900687358
Jamondino12A 4 2.2E-05 2.38803E-05 0.786367351
Jamondino12B 4 2.28E-05 1.45614E-05 0.862285907
Mosqueral2A 4 3.65E-06 3.23011E-05 0.311364371
Mosqueral2B 4 4.47E-06 2.98458E-05 0.374383961
Obonucol2A 4 1.47E-05 1.63333E-05 0.783070841
Obonucol2B 4 2.64E-05 0.000043419 0.708431514
San Ramon12A 4 1.39E-05 3.54508E-05 0.610345074
San Ramon12B 4 2.97E-05 3.62835E-05 0.76579913
Santa Barbaral2A 4 2.18E-05 2.34349E-05 0.788480509
Santa Barbaral2B 4 2.32E-05 0.000019319 0.827952363
Subachoquel2A 4 4.55E-05 7.27485E-05 0.714211786
Subachoquel2B 4 3.23E-05 1.21396E-05 0.914011356
Tuquerres12A 4 9.76E-06 2.13954E-05 0.646076028
Tuquerres12B 4 2.47E-05 6.85729E-05 0.590271457
Zipaquira 12A 4 2.42E-05 9.31009E-05 0.510241541
Zipaquira 12B 4 1.1E-05 0.000204717 0.177211346







3.Conclusiones generales

El mejoramiento genético de la papa a nivel diploide para rendimiento present6 una
ganancia genética que fue evidente con el paso de los etapas de seleccidn; si esto se
acompanfa con la posibilidad de obtener individuos con caracteristicas de forma, color,
rendimiento, gravedad especifica, con altos niveles de heredabilidad, facilmente se
pueden establecer programas de mejoramiento alun mas efectivos desde etapas

tempranas de seleccion.

Se puede plantear que a partir de los analisis por familias se puede describir su
potencial que puede ser explotado de manera que, solo las familias superiores y
dentro de ellas los genotipos superiores, logren una mejor exploracién en etapas
subsecuentes de seleccion, lo que permite identificar progenitores para formar

familias superiores.

Se establece la incdgnita ¢ Cuantas etapas de seleccion debe tener un programa de
mejoramiento? Aunque la respuesta puede variar dependiendo de la posibilidad de
hacer selecciones con mayor o menor presion, no deberia implicar mas de cuatro
etapas, donde se apliquen disefios aumentados en dos etapas iniciales, favoreciendo
una seleccidn drastica hacia variables de alto valor comercial como forma redonda,
color amarillo intenso en piel y carne y ojos superficiales. Posteriormente, maximo
dos etapas de seleccion de las cuales la primera corresponda a una etapa de
verificacion del comportamiento de las variables de rendimiento y, posteriormente, en
la ultima etapa hacer prueba multiambiente enfocada a la verificacién de pardmetros

de estabilidad, plasticidad e interaccién genotipo por ambiente.

En las ES1 y ES2 se debe hacer una seleccion drastica, buscando genotipos con alto
valor en el mercado, para luego explorar su potencial de rendimiento y caracteristicas

como resistencia a factores bibticos y abidticos. Asi mismo, una fuerte presion de
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seleccion especialmente para caracteristicas que no estan influidas por el ambiente
como color del tubérculo y profundidad de ojos y brillo de la piel después del lavado,
teniendo en cuenta el incremento del valor comercial, sobre la cual hay una

preferencia en el mercado.

En un programa de mejoramiento a nivel diploide se puede hacer mayor numero de
etapas de seleccién en menor tiempo, teniendo en cuenta que la papa criolla presenta
ciclo corto y ausencia de periodo de reposo.

La reduccién de una etapa de seleccion, como aqui se propone, es solo una de las
metodologias, pues el ajuste de valores para potenciar familias se puede acompafar,
con la aplicacién del indice de seleccién ESIM, que se presenta en este trabajo como

una metodologia que previamente no se habia aplicado a papa ni a papa criolla.

Existen elementos determinantes en el tiempo requerido para llevar a cabo un
programa de mejoramiento de papa, aunque el progreso sea lento, gracias a la alta
diversidad tiene un alto potencial de rendimiento y de tolerancia y resistencia a
enfermedades no explorado, lo cual en consecuencia hace que el mantenimiento de
variedades tradicionales se presente tal como sucede con la variedad Diacol Capiro,
liberada en 1961, que se mantiene con vigencia e importancia como cultivar con
destino a la industria de procesamiento, a pesar de ser uno de los genotipos mas
susceptibles a P. infestans, rofia de la papa (S. subterranea) en raiz y tubérculo, y al

virus del amarillamiento de las venas (PYVV).

Se puede aumentar la eficiencia de un programa de seleccién, si se generan
poblaciones grandes (5.000 a 10.000 individuos) solamente si ellos provienen de
parentales probados intensamente con el fin de determinar caracteristicas como su
habilidad combinatoria general y especifica, y desarrollar estrategias que permitan

hacer seleccion temprana en multiples ambientes.

Como sucede en otras especies con reproduccion asexual, la propagacion vegetativa
garantiza la homogeneidad de los individuos cultivados, sin embargo, de manera no
tan eficiente un esquema tradicional, como el analizado aqui, conlleva la inversién de

recursos que se pueden optimizar si se tienen en cuenta algunas recomendaciones.
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La alta eliminacion de individuos en la seleccion uno se debe posiblemente a
combinaciones homocigotas que hace que sean inferiores en el programa de
mejoramiento, adicionalmente, esté la posibilidad de seleccion individual en condicién
heterocigota debido a que variedades silvestres y diploides de papa se agregan al
pool genético de la poblacién. Inicialmente es claro que se debe replantear el

esquema tradicional de mejoramiento.

Posteriormente, se deberia procurar el uso de disefios aumentados tipo Il, donde los
genotipos nuevos estan distribuidos en todos los bloques propuestos. La metodologia
para implementar disefios aumentados tipo Il promueven un analisis mas robusto del
efecto de la varianza sobre la poblacion de seleccion. Siguiente a esto se debe
evaluar tanto el RT y la GE con valores BLUP, permitiendo un ajuste mas apropiado
que facilite la seleccion de familias superiores, lo cual aumenta la presion de
seleccion basado en los criterios propuestos para construir el disefio Aumentado tipo
2.

La seleccion de familias en etapas tempranas permitird evaluar la eliminaciéon de una
o dos etapas de seleccion subsecuentes, si se realiza una selecciéon fuerte para
caracteres de alta heredabilidad y facil caracterizacién fenotipica como forma y color,
mientras la tasa de multiplicacion y la seleccion tardia se da para variables como RT y

caracteres con baja heredabilidad.

En papa criolla se debe aprovechar el efecto heterético en F1. A partir de esta
posibilidad se podrian llevar los genotipos en tercera etapa de seleccion a apruebas
multiambiente, siempre y cuando la seleccidn de los caracteres este acompafiado por
la aplicacién del indice ESIM, pues permite una seleccion robusta con base en una

categorizacion en la que se privilegien de mayor manera genotipos superiores.

Los valores BLUP presentaron una amplia ventaja, debido a la posibilidad de hacer
correcciones por individuos en el caso de disefios con repeticiones (i.e bloques
completos al azar), o como se propuso en este caso, para disefilos aumentados,
utilizar los genotipos como repeticiones para obtener una media BLUP por familia ara

las dos variables utilizadas; en este caso, no solo como desviaciones de la media,
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sino valiéndose de la posibilidad de aplicar un modelo mixto que favorece una

seleccion aun mas efectiva desde etapas iniciales.

Adicionalmente el uso de los valores BLUP y el IS por valores propios —ESIM-
presenté evidencias de la realizacion de una fuerte correccion de los valores de las
variables respuesta. Si en etapas tempranas se apuesta por una alta presiéon de
seleccion de familias en disefios aumentados, en busqueda del genotipo superior
basado en el ajuste de los valores extremos, y posteriormente se complementa con
etapas avanzadas donde los disefios en bloques pueden analizar en un esquema de
un modelo mixto, se tiene una mayor posibilidad de obtener un éxito con suficientes

evidencias en la consecucion del objetivo del analisis.

El mejoramiento genético a nivel diploide, demuestra que es posible obtener altos
rendimientos y caracteristicas importantes como forma y color, y mayor gravedad
especifica, explotando las caracteristicas de la herencia disémica. El proceso permitié
en un tiempo relativamente corto para papa, tener avance genético para rendimiento
y gravedad especifica y poder entregar tres nuevos cultivares para mejorar la
competitividad del sistema productivo de papa criolla en Colombia, con altas

posibilidades de impactar mercados nacionales e internacionales.
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