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Los drboles que se eligen para utilizarlos en huertos semilleros o para fines de mejora-
miento genético suelen seleccionarse porque parecen ser superiores; es decir, tienen
un buen fenotipo. Una vez que se seleccionan los drboles, su valor genético se prueba
cruzéndolos de alguna manera, y su progenie se establece después en pruebas genéti-
cas. La prueba genética es primordial para cualquier programa de mejoramiento geng-
tico forestal exitoso, serio y eficaz. Igualmente, establece las bases para tomar decisiones
genéticas que incluyen el manejo de huertos semilleros, y proporciona el material y
la informacién que serdn la base de los esfuerzos.del mejoramiento genético forestal
de generacién avanzada. Es esencial, por lo tanto, que se tenga extremo cuidado en
asegurarse de que el programa de prueba genética esté concebido y se ponga en précti-l
ca de modo que puedan obtenerse mdximas ganancias tanto a corto como a largo plazo.
La prueba genética es uno de los aspectos més costosos de un programa de mejora~
miento genético forestal, pero la utilidad de los esfuerzos del mejoramiento genétici
forestal estard directamente relacionada con la calidad del programa de prueba genética,

Pueden haber varios objetivos distintos en la prueba genética, pero debe subrayars
se que ningun disefio de prueba sera el mejor para satisfacer todos los objetivos. En
consecuencia, debe tenerse cuidado en utilizar el disefio adecuado; esto s6lo puede los
grarse cuando los objetivos del programa de prueba sean claros. Los objetivos de la
prueba genética incluyen los siguientes puntos:

Vigura 8.1 Cuando los progenitores son sometidos a la prueba de progenie, con frecuencia apa-
iecen diferencias radicales entre familias. Las dos familias de Eucalyptus grandis provienen de i
jitogenitores con fenotipo superior; la de la izquierda presentd crecimiento lento, la de la dere- i
vhin crecimiento rdpido. Esta prueba de progenie dio como resultado la eliminacién de la familia :

¢ crecimiento lento del programa de mejoramiento genético.

1. Prueba de progenie. La mejor forma de evaluar el valor genético de los pro
genitores seleccionados es cultivando su progenie en forma tal que permi
estimar los valores parentales de cruzamiento. Esto permite distinguir ent
los progenitores cuya superioridad fenotipica puede haber resultado de crece
en un buen ambiente y aquellos que son superiores debido a que tienen il
buen genotipo. Si los progenitores que estdn siendo probados ya han sido es
tablecidos en huertos semilleros para produccion, los que resulten inconve
nientes pueden eliminarse del huerto mediante aclareo genético. Con bastanis
frecuencia aparecen diferencias genéticas drdsticas en la progenie de distintos
progenitores. Por ejemplo, en ambos casos de la progenie de Eucalypti
grandis, de crecimiento lento y de crecimiento rdpido, mostrados en la figun
8.1, los progenitores se seleccionaron debido a que presentaban fenotipos Sils
periores. Sin embargo, obviamente tenfan diferentes genotipos.

2. Estimacion de los componentes de la varianza y de la heredabilidad.
eleccion de qué caracteristicas mejorar en un programa de mejoramiento i
nético forestal depende bastante del grado de heredabilidad de aquéllas,
cha eleccion s6lo puede hacerse cuando el genetista forestal ha determinad
la contribucién relativa de la genética y del ambiente a la variacidn total, Sal
después de que se conoce esto es posible desarrollar el método mis eficaz d
seleccién y cruzamiento.

3. Produccién de una poblacién base para las signientes generaciones de a
leccién y crozamiento. Quizd la funeién mas importante de la prucha gendi
ca a largo plazo sea la de proporefonar una fuente de material o partic de |
cual puedan hacerse las seleceiones para ln siguiente generacion. La oportinl

depende .de los tipos de apareamiento y de los disefios de prueba adoptados
en las primeras generaciones. No es posible desarrollar un programa de me- |

joramiento genético forestal a largo plazo sin efectuar pruebas genéticas ade- i |
cuadas y bien planeadas. ! '
J I

dad de lograr el mejoramiento en huertos semilleros de generacidn avanzada : ”

4. Demostracién o estimacién de la ganancia genética. La utilidad de un pro- i
grama de mejoramiento genético forestal depende de la habilidad del genetis-
ta forestal para obtener poblaciones que posean mejores caracteristicas que
las que posefan las poblaciones no mejoradas. La nica forma de determinar
con precision los logros obtenidos en un programa de mejoramiento genético ‘
forestal, es comparar el rendimiento relativo de las lineas mejoradas y no me-
joradas en la misma prueba. i

Ningiin diseno de prueba genética llena los requisitos para satisfacer todos los |
ulijetivos anteriores, Lo ideal es concebir pruebas especificas para lograr un objetivo;
s embargo, debido a las restricciones impuestas por el costo y la mano de obra, fre-

Hentemente es necesario intentar satisfacer varios objetivos en una misma prueba. Esto
wprenenta un verdadero reta para el genetistn forestal, Bl diseno utilizado debe ser
dhapropiada parn el objetive mids importante de T praeba, pero debe producir lo ma-
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yor cantidad posible de informacién acerca de los demds objetivos. El estudio cuidado-
so de los objetivos de la prueba, la importancia relativa de éstos, y el disefio mds
conveniente, requieren bastante destreza de parte del genetista forestal para desarrollar
un programa eficaz de mejoramiento genético forestal.

Una vez que se han definido los objetivos de un programa de prueba, deben to-
marse dos decisiones adicionales importantes. Estas son: la eleccién del disefio de apa-
reamiento que va a utilizarse para producir la poblacién de la progenie y el disefio
experimental que va a utilizarse cuando la prueba se establezca en el campo. En gene-

ral, el disefio de apareamiento determina el fipo de informacién que se obtendrd del

programa de prueba, y el disefio de prueba en el campo determina la calidad de aquélla.

En este capitulo se describirdn varios tipos de disefios de apareamiento y de prueba
en el campo utilizados en el mejoramiento genético forestal; se introducirdn también
ciertos conceptos de los métodos utilizados para analizar las pruebas. Ademds, debido
a su importancia para cualquier programa de prueba, se estudiard con cierto detalle
la naturaleza e importancia de la interaccion genotipo-ambiente. En realidad’, es mds
pertinente estudiar las interacciones genotipo-ambiente en otros capitulos de este libro,
pero su importancia para el desarrollo y puesta en préctica de las pruebas genéticas
hace que el estudio de este tema sea especialmente relevante aqui.

DISENOS DE APAREAMIENTO

Se han propuesto numerosos disefios de apareamiento para drboles forestales que han
sido estudiados con detalle por varios autores, entre ellos Burdon y Shelbourne (1971)

y van Buijtenen (1976). Por conveniencia, los disefios de apareamiento pueden dividirse

en dos grupos generales: (1) disefios con pedigri incompleto, en los cuales s6lo ¢
conoce un progenitor de cualquier progenie dada, y (2) diseios con pedigri cont:
pleto, en los cuales el mejorador conoce a ambos progenitores.

Disefios de pedigri incompleto

Apareamiento de polinizacién abierta. La forma mds fécil y menos costosa de desi-
rrollar una poblacion de descendientes, consiste en utilizar la progenie producto de la
polinizacién por el viento o abierta de progenitores seleccionados. El método es sim:
ple, y consiste en colectar la semilla proveniente de la polinizacién abierta de las drbo-
les progenitores que se van a probar. La semilla puede colectarse de drboles progenitores
que crecen en rodales naturales o plantaciones y puede provenir también de pruehis
genéticas, o bien de genotipos establecidos en un huerto semillero.

La semilla de polinizacidn abierta satisface varios de los objetivos del mejoramiento
genético. Puede funcionar como prueba de progenie al dar estimaciones de la aptitud
combinatoria general de los progenitores, lo cual es necesario puri remover los proges
nitores indeseables en los huertos semilleros de produccion, S low progenitores del
huerto semillero van a someterse a la prueba de progenie utilizando semitl de polini-
zacion abierta colectada en el huerto, 1o mejor e no colectnr b sl sino husta gue

e
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¢l huerto esté en su etapa de produccién 6ptima de semilla. Los patrones de poliniza-
cién caracteristicos de los huertos semilleros jévenes suelen diferir bastante de los de
un huerto en plena produccién, debido a que una edad joven sélo algunos clones pro-
ducen la mayor parte del polen; en consecuencia, la semilla colectada en huertos jévenes
puede tener s6lo un mimero limitado de progenitores que aportaron polen. En efecto,
la observacién hecha por varios encargados de huertos semilleros de pino ‘‘loblolly”’
ha indicado que en huertos jovenes casi el 80% de la semilla es producida por 20%
de los clones, y s6lo después de 10 a 12 afios ocurre una distribucion mdas uniforme.
Las estimaciones de los valores de cruzamiento utilizando progenies producto de la
polinizacion abierta en huertos jGvenes son parciales cuando existen patrones de polini-
zacidn no aleatorios. Por ejemplo, si un solo clon del huerto produjo todo el polen,
la estimacién de la aptitud combinatoria general de los progenitores bajo prueba se
confundiria totalmente con la aptitud combinatoria especifica de las cruzas entre aque-
llos progenitores y el iinico progenitor productor de polen. Pueden citarse varios ejem-
plos de produccién de semilla no uniforme. Por ejemplo, Bergman (1968) sefiald, para
un huerto semillero, que el 50% de la semilla producida tenia uno de los clones del
huerto ya sea como progenitor masculino o femenino.

Las pruebas de polinizacién abierta pueden dar también estimaciones de los valores
de heredabilidad y de la varianza genética aditiva de la poblacién bajo prueba. Dado
(Jue sélo se conoce un progenitor, no pueden obtenerse estimaciones de la varianza
penética no aditiva.

Por otra parte, las pruebas de polinizacién abierta tienen una utilidad limitada en
las futuras generaciones de seleccién. Si la progenie se obtiene a partir de semilla co-
lectada en el huerto semillero, el mejorador no sabrd si los individuos seleccionados
estdn emparentados a través de un progenitor masculino comiin. El riesgo de que ocu-
rra endogamia cuando las selecciones de dichas pruebas se utilizan en huertos semille-
ros de generacion avanzada es una restriccién importante para utilizarse el disefio de
polinizacion abierta. La seleccién de individuos de generacién avanzada, sin riesgo de
que las selecciones efectuadas estén relacionadas a través de un progenitor masculino
comun, puede hacerse a partir de pruebas que incluyan progenie proveniente de polini-
zacion abierta, si la semilla se colectd en drboles muy separados entre si creciendo en
rodales naturales o en plantaciones no mejoradas. Sin embargo, un inconveniente de
utilizar este tipo de material proveniente de polinizacién abierta es que el progenitor que
nportd el polen no es seleccionado, lo cual disminuye las ganancias del proceso de se-
leceion.,

Disefios de eruza miiltiple (mezcla de polen). En un disefio de cruza multiple, cada
progenitor femenino se cruza con una mezcla de polen proveniente de varios progeni-
tores masculinos, En general, un nimero considerable de tipos de polen se incluyen
en la mezela para garantizar que los progenitores femeninos sean polinizados por una
muestra representativa de otros progenitores, Se han propuesto varias alternativas de
eute diseno de apareamiento (Burdon y Shelbourne, 1971).

Al fgual que el disefio de polinizacion abierta, el disefio de eruza miltiple puede
utilznrse para estimar eficazmente las varianeas gendteas aditivas, las heredabilida-
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des y los valores de cruzamiento de los progenitores femeninos implicados. Sin embar-
go, dado que la identidad del progenitor masculino se desconoce, no es posible hacer
estimaciones de las varianzas no aditivas y de las aptitudes combinatorias especificas.
Asimismo, existe un considerable riesgo de que las estimaciones de los valores de cru-
zamiento obtenidos puedan ser parciales debido a una polinizacion no aleatoria por
los tipos de polen incluidos en la mezcla. Se necesitan mds estudios para determinar
si esta parcialidad es lo suficientemente grande para afectar en forma apreciable las
estimaciones del valor de cruzamiento. Como ocurre en el disefio de polinizacién abierta,
los esfuerzos de seleccidn utilizando una mezcla de polen suelen ser limitados debido
a que se desconoce el progenitor masculino, y la proporcidn de drboles sobresalientes
puede inclinarse ampliamente en favor de uno o dos individuos con buena aptitud com-
binatoria general que hayan aparecido por azar en la mezcla de polen.

Disefios de pedigri completo

Para cualquier disefio de apareamiento, el niimero mdximo de familas no emparenta-
das que pueden obtenerse es la mitad del nimero de progenitores de la poblacién en
mejoramiento, suponiendo que todos los progenitores no estin emparentados. Sélo cuan-
do se utilizan nimeros iguales de progenitores como individuos masculinos y femeni-
nos es que puede obtenerse el maximo nimero de familias no emparentadas. Cuando
se esquematizan las cruzas, se acostumbra indicar primero al progenitor femenino.

Disefio anidado. El disefio anidado, conocido también como diserio de aparea-
miento jerdrquico, es un disefio en el cual grupos de progenitores de un sexo (en el
caso de especies monoicas, €l sexo ‘‘es asignado’’) se cruzan con miembros del otro
sexo (figura 8.2). Por lo tanto, la progenie se compone de familias de hermanos con-
sanguineos que tienen a ambos progenitores en comiin y de medios hermanos que coms«
parten un sélo progenitor.

Este disefio se ha utilizado ampliamente en cultivos agricolas. En el caso de drbo-
les forestales, el mejor ejemplo de su uso es el Loblolly Pine Heritability Study (Estudio
de la heredabilidad en el pino ‘‘loblolly’’), el cual fue establecido conjuntamente por
la International Paper Company, la National Science Foundation, los National Institu-
tes of Health y de la North Caroline State University para determinar los patrones heres
ditarios de una poblacién de pino ‘‘loblolly”’ no mejorada. Un resumen de los resultados
de dicho estudio, obtenidos durante los diez primeros anos, ha sido dado por Stonecy-
pher y colaboradores (1973).

El uso del disefio anidado le permite al genetista forestal estimar tanto las heredas
bilidades como las varianzas genéticas aditiva y no aditiva; éste es el objetivo de prues
ba que mejor cumple dicho disefio. Sin embargo, tiene algunas desventajas. Como s¢
muestra en la figura 8.2, pueden obtenerse estimaciones de la aptitud combinatoria ges
neral Unicamente para los miembros del sexo menos representado, ya que los miem-
bros del sexo mds comuin se utilizan tnicamente en una cruza. Hl ntmero de seleceiones
no emparentadas que pueden hacerse entre lus progenies esti Hmitado por el namera
de progenitores utilizados como ol sexo menos comin,
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Figura 8.2 El disefio de apareamiento anidado o jerdrquico es un disefio de polinizacién contro-
lada que_ sp ha utilizado en drboles forestales. En el esquema, los individuos masculinos 1, 2
¥ 3 se utilizan como el sexo menos numeroso, y cada uno de ellos se cruza con cinco progenito-
res femeninos distintos.

Diseiio factorial. El disefio fuctorial es aquel en el cual los miembros de un sexo (en
¢l caso de especies monoicas, el sexo ‘‘es asignado’’) se cruzan en todas las combina-
ciones con varios miembros del otro sexo (figura 8.3). La forma mds comin en que
este disefio se ha utilizado en dasonomia es cuando de cuatro a seis progenitores se
designan como probadores y se cruzan con todos los demds progenitores de la pobla-
¢ién bajo prueba. Por lo tanto, el disefie factorial se conoce también como el diserio
del probador.

El disefio factorial es muy iitil para efectuar pruebas de progenie, va que los valo-
res de cruzamiento pueden estimarse para todos los genotipos de la poblacidn bajo prue-
ba. Permite también hacer una estimacién razonable de los componentes de la varianza
y de las heredabilidades. Puede estimarse también la aptitud combinatoria especifica
de las cruzas reales que se hacen. Una desventaja de este disefio es que el nimero de
progenie no emparentada que puede utilizarse como progenitores para la siguiente ge-
neracion estd limitado por el ndmero de progenitores utilizados como probadores. Si
se utilizaran cinco probadores (como en la figura 8.3), sélo podrian producirse cinco
familias no emparentadas sin importar el nimero de progenitores utilizados en el pro-
prama de eruzamientos,

Una derivacion del esquema de cruzamiento factorial es el disefio factorial desco-
nectado, Bn este diseno, la poblacion en mejoramiento se divide en varios grupos de
progenitores y un diseio de apareamiento factorial se utiliza en cada grupo, Por ejem-
plo, Tos 18 progenitores mostrados en la figura 8.3 pueden dividirse en tres grupos
de wels progenitores, y en cada grupo utilizar (actoriales que aburguen tres progenito:
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X indica las cruzas requeridas.

Figura 8.3 Con el disefio de apareamiento fac-
torial, los progenitores de un sexo se cruzan con
varios miembros del otro sexo. A este diseno
a veces se le llama diserio del probador cuan-
do, como se muestra en el esquema, unos po-
cos miembros de un sexo se utilizan como
probadores y se cruzan con todos los demads pro-
genitores de la poblacion.

res que funcionen como progenitores masculinos y tres como progenitores femenino
Esto se muestra esquemdaticamente en la figura 8.4. Los dialelos desconectados tien
la ventaja de aumentar al mdximo (si se utilizan mimeros iguales de individuos mascl
linos y femeninos) el nimero de familias no emparentadas que se producen, al misii
tiempo que mantienen a niveles aceptables el nimero de cruzas que deben hacers
En consecuencia, si la seleccion es el objetivo principal de la prueba, el factorial
conectado es el disefio de apareamiento mds apropiado. No es tan eficaz como el di
del probador en lo que respecta a la prucba de progenie, ya que los individuos de I
distintos grupos se cruzan con diferentes progenitores, por lo que las estimaciones (
la aptitud combinatoria general se verdn favorecidas al grado de que la calidad gene {{
ca de los progenitores diferird de grupo en grupo. Esto deja de ser un problema si-
incluyen mds progenitores en cada grupo.

Apareamiento de un solo par. En el esquema de apareamienio de un solo par, ¢
progenitor se cruza con otro miembro de la poblacion (figura 8.5); esto permite obt
ner el nimero maximo de familias no emparentadas en cada generacion utilizanda
menor admero de cruzas, Su uso permite mantener el tamano de ln poblacion a un i

vel grande y conveniente,
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Figura 8.4 En el disefio de apareamiento fac-
torial desconectado, la poblacién bajo mejora-
miento genético se divide en pequefios grupos y
las cruzas factoriales se aplican a cada grupo.
En el esquema se muestran tres factoriales des-
conectados que podrian utilizarse para una
poblacién en mejoramiento genético de 18 pro-
genitores.

Las cruzas de un solo par no son apropiadas para practicar el aclareo genético de
los huertos semilleros. Dado que cada progenitor participa en una sola cruza, no es
posible estimar la aptitud combinatoria general necesria como base del aclareo genéti-
0, Asimismo, este disefio no puede utilizarse para estimar las varianzas genéticas adi-
liva y no aditiva. Si se han estimado previamente las aptitudes combinatorias generales
de los progenitores mediante otros tipos de pruebas genéticas, las cruzas de un solo
[r con progenitores genéticamente probados serdn ttiles en un programa de mejora-
miento genético para producir poblaciones donde se efectde la seleccién de generacién
nvanzada,

Dinlélico completo. El sistema de apareamiento mds completo con que se cuenta es
el dialélicn completo, en el cual cada progenitor se cruza con los otros progenitores
en cualquier combinacidn, incluyendo cruzas reciprocas. Las cruzas reciprocas son
Uow eruzay que incluyen a dos progenitores y en las cuales, en la primera cruza, el
frlmu' progenitor se utilizn como individuo femenino y el segundo progenitor como
neividuo masculino; en la segunda cruza, el segundo progenitor se utilizn como indi-
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Figura 8.6 El esquema de cruzamiento dialé-
lico completo requiere que todos los progeni-
tores se crucen entre si en todas las
combinaciones, incluyendo autofecundaciones.
El esquema dialélico completo de 10 progeni-
tores que aqui se muestra requiere 100 cruzas.

Figura 8.5 El esquema de apareamiento de un
solo par requiere que cada progenitor se cruce
con otro progenitor de la poblacién. En el es-
quema, 10 progenitores se han cruzado de
acuerdo con este modelo de apareamiento, y
para ello se requirieron cinco cruzas. En el
ejemplo que aqui se muestra, se supone que la
especie es monoica y que los progenitores pue-
den utilizarse ya sea como individuos mas-
culinos o femeninos en el esquema de cruza-
miento.

100 progenitores, el cual es un tamafio de poblacién més realista para mejoramiento,
fequeriria 40,000 cruzas. Como resultado, se han propuesto varias modificaciones de
vile disefio, las cuales estdn concebidas para disminuir el nimero de cruzas requeri-
s, pero también para mantener muchos de los atributos convenientes del sisterna.
Obyiamente, los dialelos no pueden utilizarse en especies dioicas, puesto que el disefio
iequiere que los individuos sean utilizados tanto como progenitores masculinos como
lemeninos,

viduo femenino y el primero como individuo masculino. Las cruzas reciprocas pueden
esquematizarse como: 4 @ X B o , B Q@ X A o . En la figura 8.6 se muestra i
diseno dialélico completo que incluye 10 progenitores.

El disefio dialélico completo da informacidn acerca de la aptitud combinatoria pe
neral de todos los progenitores, de la aptitud combinatoria especifica de todas las cru
zas y del componente de la varianza; produce también el nimero maximo de familiuy
noe emparentadas disponibles para la futura seleccién. Asi, podria parecer que éste on
el diseio ideal de apareamiento. Sin embargo, una de las principales desventajag d
este disefio es que el gran nimero de cruzas requeridas lo hace costoso y tardado, espe-
cialmente cuando se incluyen grandes nimeros de progenitores. Ademds, suelen no
haber suficientes estructuras reproductivas para llevarlo a cabo, Por ejemplo, un dise:
fio dialélico completo que incluyera n = 10 progenitores (como en la figura 8.6) e
querirfa n? = 107 = 100 cruzas separadas, Un disefio del mismo tpo que incluyora

Dialélico medio Los dialélicos medios se asemejan en disefio a los dialélicos comple-
10N, excepto que no se llevan a cabo las cruzas reciprocas (y por lo general, tampoco
lin autofecundaciones). Un dialélico medio que incluyera 10 progenitores, excluyendo
i lus autofecundaciones, requeriria las cruzas mostradas por arriba y por abajo de la
Iinea diagonal de la figura 8.6.

Los dialélicos medios proporcionan casi tanta informacién como los dialélicos com-
pletox, pero con menos de ln mitad de costo y esfuerzo, Sin embargo, cuando se inclu-
yen muchos progenitores se requicre todavia un gran nimero de cruzas. En un diseiio
dialélico medio de 200 progenitores, sin incluir lay autofecundaciones, se requeririan
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a(n — 1)/2 = 19,900 cruzas. Como resultado, rara vez se utilizan disefios dialélico
medios de gran tamafio en los programas de mejoramiento genético forestal, excepto
para realizar estudios de naturaleza muy bdsica.

Dialélico parcial. Se han desarrollado otras modificaciones mds utiles del sistema dia~
1élico; éstas se conocen por lo general como disefios dialélicos parczale's. En la figura
8.7 se muestra un tipo de disefio dialélico parcial, denominado por Wright (1976} es-
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quema de apareamiento sistemdtico o progresivo. En este disefio se hace que las cru-
zas caigan en diagonales particulares. Las diagonales se eligen de modo que ningiin
progenitor participe en muchas cruzas. Este disefio tiene muchas de las ventajas de
un dialélico completo o de un dialélico medio en el sentido de que permite el méximo
nimero de cruzas no emparentadas, permite estimar la aptitud combinatoria general
de cada progenitor, las varianzas genéticas aditiva ¥y no aditiva y la aptitud combinato-

ria especifica de una parte de las posibles combinaciones. y
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Vigurn B8 El esquema de aparcamiento dialélico desconectado e una modificacién del esque-
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Un segundo tipo de modificacién del dialélico es el disefio dialélico desconectado,
mostrado en la figura 8.8. En este disefio, los progenitores se dividen en pequefios g
pos de 5 a 10 4rboles y se hacen cruzas dialélicas o dialélicas medias dentre de cad

grupo. Por ejemplo, en la figura 8.8, la poblacién en mejoramiento de 18 progenitores
se ha dividido en tres grupos de seis individuos, y cada uno de estos tres grupos §
ha cruzado en un disefio dialélico medio, excluyendo las autofecundaciones. El dise
fio dialélico desconectado conserva la mayoria de las ventajas de los dialélicos ma
completos pero, en general, disminuye el ndmero de cruzas requeridas. Por ejemplo, un
dialélico completo que incluya 18 progenitores requicre n® = 18% = 324 cruzadj
un dialélico medio, excluyendo las autofecundaciones, con los mismos progenitores,
requerirfa n (n — 1)/2 = 153 cruzas. Los tres dialélicos medios desconectados de sely
progenitores requeririan n (n — 1)/2 = (6 X 5)/2 = 15 cruzas por dialélico, o bien
3 x 15 = 45 cruzas para toda la poblacién de 18 progenitores.

Sistemas de poblacion multiple

Un tipo de esquema de mejoramiento genético que se utiliza cada vez mds entre log
genetistas forestales, es el del mejoramiento genético de poblaciones multiples. Este
no es realmente un disefio de apareamiento por si mismo, puesto que puede incluit
uno o varios de los disefios de apareamiento estudiados anteriormente. En el disena
de poblaciones muiltiples, una gran poblacién para mejoramiento genético se divide en
varios grupos de cruzamiento mds pequefios. El cruzamiento se hace sélo dentro de
cada grupo y nunca se hace entre individuos de grupos diferentes, mucho menos pro
venientes de distintos huertos semilleros de produccion. Una vez establecidos, los gru
pos de cruzamiento mantienen su integridad genética y los individuos seleccionadon
permanecen siempre en los mismos grupos de mejoramiento genético, sin importar §
son selecciones de primera o segunda generacidn o de generaciones mds avanzadas, |
endogamia ocurre rdpidamente dentro de los grupos debido a su pequerio tamano. Lo
grupos de cruzamiento contienen por lo general hasta 25 individuos. Para satisfacel
las necesidades y restricciones del genetista forestal se pueden seleccionar disefios d¢
apareamiento especificos dentro de los grupos.

Uno de los usos del cruzamiento de poblaciones muiltiples es el de “*sublineas™
un sistema desarrollado para evitar permanentemente la endogamia en los huerto
semilleros de produccién (van Buijtenen, 1976; Burdon y colaboradores, 1977; Nam
koong, 1977). En este sistema se forman numerosos grupos pequeiios de Cruzamien
to. Aunque la endogamia ocurre pronto dentro de los grupos, se establecen huert
semilleros de produccién que sélo utilizan al mejor individuo de cada grupo de cruz
miento. Para asegurar una base genética adecuada en el huerto, se requicren varion
grupos. Utilizar s6lo un drbol de cada grupo en el huerto semillero de produccion ases
gura el cruzamiento libre para producir una cantidad comercial de semillas,

Se han desarrollado sistemas de cruzamiento genético por sublineas para variny
especies importantes de drboles, incluyendo el nogal “black™ (McKeand, 1982) y ¢l
pino ““loblolly " (van Buijtenen y Lowe, 1979). Fn la figura 8,9 se muestea un ejemplo.
del esquema de cruzamiento por subliness propuesto paca ¢l nogal *black”" y gue
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Sublinea 1 Sublinea 2 ... Sublinea 16
|"r|mera_l 25 clones 25 clones 25 clones
(eneracion |entrecruzados entrecruzados| entrecruzados

Prueba de progenie en sitios comunes Huerto semillero para produccion:

Se incluye el mejor clon de cada
sublinea con base en los datos
de prueba de progenie

Seleccion combinada de

1

familias y dentro de familias

Sublinea 1’ Sublinea 2’ --- Sublinea 16*
Hegunda 25 clones 25 clones 25 clones
(eneracion |entrecruzados entrecruzados entrecruzados|

Huerto semillero para produccién

Prueba de progenie en sitios comunes ‘ (

Seleccion combinada de familias y dentro de familias

|

Tercera generacién y generaciones futuras

Ilgura 8.9 Las sublineas se han propuesto como un sistema de mejoramiento genético para ;fa-
Hin especies de drboles forestales. El esquema mostrado para el nogal *‘black™ abarca 16 subli-
Hen, cada nna de las cuales estd formada por 25 clones (McKeand y Beineke, (1980).

vluye 16 grupos de cruzamiento, cada uno con 25 progenitores. Existen varios proble-
1w relacionados con el uso de sublineas. El primero es la dificultad para seleccionar
ol mejor drbol de cada grupo, ya que se han realizado cantidades variables de cruzas
smparentadas. Asimismo, es probable que los drboles endogdmicos utilizados en el huer-
I wemillero para produccién de algunas especies sean de crecimiento lento y produz-
LN pocas estructuras reproductivas.

DISENOS EXPERIMENTALES
Ui vez que se ha obtenido ln progenie descada, el siguiente paso de la pruehi genéti-

gu e nembrar lox lotes de semillay en ol vivero, invernadero o en ol campo, de modo
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que puedan estimarse los efectos genéticos y ambientales sobre el rendimiento de la
progenie. Existen varios tipos distintos de disefios experimentales que puede utilizar
el genetista forestal. Sin embargo, aqui se estudiardn sélo aquellos que se utilizan am-~
pliamente y que son relativamente eficaces a gran escala bajo condiciones de campo. |
Fuentes de informacion excelentes sobre el disefio y andlisis de experimentos pueden
encontrarse en textos basicos sobre estadistica, tales como los de Cochran y Cox (1957),
Steel y Torrie (1960), y Snedecor y Cochran (1967). Aunque el siguiente tema se centra
principalmente en la prueba de lotes de semilla en los cuales se conoce uno o ambos
progenitores, las mismas consideraciones generales se aplican a las pruebas de proce-
dencia e inclusive a las pruebas de especies.

Tipos de parcelas

Una parcela puede definirse como un grupo de arboles de una sola familia, proceden=
cia 0 especie, que varia en tamaiio desde uno a varios cientos de arboles y que se tratan
como una unidad en un experimento de mejoramiento genético forestal. En la mayoria
de los experimentos, los drboles dentro de una parcela se plantan de manera adyacente
entre si; es decir, se plantan contiguamente. En un experimento para estimar los efec:
tos genéticos y ambientales sobre el rendimiento de la progenie, debe plantarse mds
de una parcela, y en general varias, con un lote de semillas dado.
La forma de las parcelas varfa dependiendo de los objetivos y recursos del investis
gador. Pueden consistir en drboles individuales, hileras de arboles, o en bloques cui-
drados o rectangulares de drboles. Cuando se prueban las diferencias existentes entre
procedencias o entre especies, lo mejor es utilizar parcelas en bloques grandes, ya que
de esta forma pueden reducirse al minimo los efectos competitivos entre especies 0
procedencias que no se plantardn operativamente juntas. Los bloques grandes permi-
ten que los lotes de semilla, los cuales pueden diferir ampliamente en lo que respec
a la tasa de crecimiento, expresen totalmente su potencial genético sin que sean supri-
midos por otros lotes durante todo el experimento. Si existen grandes diferencias en
los patrones de crecimiento y se utilizan parcelas de drboles individuales o de hileras
de drboles, los lotes de semilla mds grandes y mds vigorosos, al momento de iniciarse
la competencia entre los drboles durante la prueba, pueden suprimir e incluso matar
finalmente a los lotes de semilla adyacentes menos vigorosos; por lo que los lotex
de semilla que crecen libremente se desarrollan con un minimo de competencia. Hsto
da como resultado diferencias exageradas entre los lotes de semilla, cuando el que mues
tra un patrén de crecimiento lento no tiene oportunidad de expresar su potencial gen
tico. En el ejemplo hipotético mostrado en la figura 8.10, el uso de parcelas consistentes
en drboles individuales o hileras de los mismos podria dar la impresion que la especie
A es la mejor a la edad de rotacién, debido a que al iniciarse la competencia es
mayor tamafio que la especie B de crecimiento inicial lento y la cual serfa en realidad
mds grande a la edad de rotacién si no hubiera sido reprimida, Cuando el objetiva o
estimar el rendimiento de ganancias genéticas por unidad de drea, las parcelas en blo-
ques grandes son el dnico tipo que debe utilizarse, sin importar sf low fotes de semilla
won o no especies, procedencian, familing de polinizacion libre o controlada, o bien ¢l
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Figura 8.10 Cuando existen grandes diferencias entre las curvas de cre-
cimiento de los lotes de semilla que se estdn probando, se prefieren las
parcelas en bloques para los experimentos de mejoramiento genético fo-
restal. En la situacién hipotética que aqui se muestra, las especies A y
B presentan curvas de crecimiento bastante distintas. El uso de parcelas ‘t
en hileras o de un solo drbol en una prueba de estas dos especies podria ‘

resultar en que la especie A fuese considerada erréneamente la mejor a
la edad de rotacién, ya que entré en competencia teniendo una ventaja
de crecimiento sobre la especie B. Esta tltima no habria tenido la oportu; : | h
nidad de expresar su potencial genético.

nes. Cuando se utilizan parcelas en bloques, la hilera exterior de drboles de cada par-
telu se considera en general como una hilera limite, por lo que las estimaciones se
lineen s6lo en los drboles del interior. Para probar materiales que se cultivardn operati-
vamente juntos, la regla a seguir es utilizar parcelas en blogues. Por ejemplo, rara vez
we entremezelarfan procedencias (o especies); éstas se utilizarfan como discretas, mientras
(ue lag plantulas de clones individuales de un huerto semillero normalmente se planta-
i juntas,

Ly parcelas consistentes en hileras de drboles suelen utilizarse para probar dife-
tencing gendticas entre familing de polinizacion libre y controlada, En algunos casos,
ao utilizan pareelas de drboles individuales; estadisticamente, lus parcelas de drboles
individunles suelen ser el tpo mis eficiente. Sin embargo, cuando ve utiliza este tipo
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de parcelas, la muerte de un solo drbol puede incluso complicar bastante el andlisis
estadistico. Ademas, si cada arbol no se marca en el campo, suelen cometerse errores
de identificacion que pueden arruinar todo el experimento. Las parcelas de drboles in-
dividuales son mds apropiadas en aquellas situaciones donde a cada drbol se le brindan
los mejores cuidados y las estimaciones se hacen antes de que se inicie la competencia
y la subsecuente mortalidad, como ocurre, por ejemplo, en los estudios de drboles de
Navidad.

Distribucion de las parcelas

Para distribuir mejor las parcelas en un experimento se han desarrollado varios méto-
dos, aunque sélo algunos de ellos se utilizan cominmente en dasonomia.

Disefio completamente al azar. En un disefio completamente al azar, dos o mds
parcelas de los lotes de semillas que van a probarse se distribuyen aleatoriamente por
toda el 4rea de prueba. Es importante que los lotes de semilla estén distribuidos al azar,
de modo que cada lote de semilla pueda encontrar el /imite de condiciones ambientales
en el sitio de prueba. Los disefios completamente al azar son ficiles de analizar estadis-
ticamente, y dan buenos resultados cuando el drea de prueba es muy uniforme. Dado
que los sitios de prueba para drboles forestales rara vez son uniformes, la mayorfa de
los genetistas forestales prefieren el disefio de bloques completamente al azar (que se
estudia a continuacién) en vez de los disefios completamente al azar.

Disefio de bloques completamente al azar. En esta clase de disefio experimental, ca-
da familia o lote de semilla estd representado por una sola parcela en una subunidad
de prueba denominada repeticidn o blogue. Para cada prueba se establecen varias re-
peticiones, y las parcelas se distribuyen aleatoriamente dentro de cada repeticion. Los
objetivos de la experimentacién en bloques son: ajustar estadisticamente las diferentes
condiciones ambientales en el sitio de prueba y asegurar que los miembros de un lote
de semilla sean expuestos a la gama total de ambientes dentro del drea de prueba. Las
diferencias que ocurren entre las réplicas indican el grado de variacion ambiental y
pueden ajustarse estadisticamente, de modo que puedan estimarse las diferencias ge-
néticas.

Los disefios de blogques completamente al azar se utilizan con mds frecuencia que
cualquier otro tipo de disefio en la actividad del mejoramiento de drboles. El estableci-
miento de pruebas utilizando este disefio es relativamente directo, y el andlisis es rela-
tivamente simple. La precisién estadistica es mayor que la del disefio completamente
al azar, ya que las diferencias ambientales (diferencias entre los bloques) pueden sepa-
rarse de los efectos causados por la variacién genética de y dentro de familias.

Otros disefios. Otros disefios de prueba estadisticamente mas precivos son utilizados
por los genetistas forestales; sin embargo, no resultan ficiles de poner en prictica, man:
tener y analizar en situaciones de campo, donde e diffeil mantensr ui contral, Hatos
disefios mis elaborados se wtilizan generalmente en situnciones expeciles, tles como ca
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mas de viveros, invernaderos, o en experimentos especiales. En el disefio de cuadro
latino, ¢l sitio de prueba se divide en hileras y columnas, y una parcela de cada lote
de semilla se planta en cada hilera y en cada columna. En los disefios balanceados de
blogues incompletos o disefios en litice se establecen repeticiones del mismo'tamafio,
pero cada repeticidn contiene menos del nimero total de lotes de semilla involucrados
en la prueba. La principal ventaja de los disefios de bloques incompletos es que dismi-
nuye el tamafio de la repeticion, lo cual hace que la prueba sea mds precisa debido
a la disminucién de la variacién ambiental dentro de las repeticiones. La pérdida de
drboles y parcelas es particularmente dificil de manejar en las pruebas muy elaboradas.

Un tipo de disefio bastante complejo que merece especial mencién es el disefio
de parcelas divididas, que suele utilizarse cuando es necesario probar dos o mds tipos de
lotes de semilla en una prueba (por e¢jemplo, procedencias y familias dentro de proce-
dencias). Se utiliza también cuando se sobreponen al experimento tratamientos ambien-
tales (por ejemplo, para determinar si las familias responden diferencialmente a los
{ratamientos con fertiliZantes). En este disefio, el tipo de tratamiento o el lote de semilla
(ue requieren grandes dreas (tratamientos con fertilizantes o procedencias) se estable-
cen en parcelas principales que se distribuyen aleatoriamente en cada repeticion. Den-
(ro de cada parcela principal se plantan subparcelas de cada familia o de otras fuentes
de variacién genética, de nuevo en una distribucion aleatoria. Por lo general, los disefios
de parcelas divididas no son dificiles de instalar o analizar cuando se desean probar
s6lo dos o tres factores.

Procedimientos de prueba

Sin importar el tipo de disefio experimental utilizado, el éxito de una prueba genética
depende en gran medida de la capacidad del genetista forestal para establecer adecua-
damente la prueba en el campo y mantenerla intacta durante todo el experimento. Mu-
chos de los factores involucrados en la instalacién adecuada en el campo son tanto un
arte como una ciencia, y suelen ser de naturaleza no estadistica. Aun cuando el diseno
¢xperimental sea potencialmente preciso desde el punto de vista estadistico, si se insta-
la 0 mantiene inadecuadamente los resultados no serdn satisfactorios. No hay forma
dlguna de corregir una prueba mal establecida. En experlmentos forestales de campo,
no son raras las pérdidas de drboles individuales y en ocasiones de porciones o la tota-
lidad de la parcela. Las catdstrofes ocasionadas por el ambiente o por plagas y los
varios anos que es necesario conservar los experimentos, hacen que las pruebas rara-
mente lleguen a término como fueron establecidas.

Fxisten varios factores que aseguran la instalacién y mantenimiento adecuados de
una prueba. Dado que la mayorfa de las pruebas genéticas utilizan disefios de bloques
completamente al azar, el tema que sigue se centrard en el uso adecuado de este disefio.

Seleceion de los sitios de prueba, Una regla elemental pero muy importante al selec-
clonar los sitios de prueba, es que las pruebas genéticas deben efectuarse en sitios que
senn representativos de los suelos que van a reforestarse con la linea mejorada que se
eutd valorando, Por ejemplo, s la mayor parte del suelo que va o cultiviarse ex de natu




