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RESUMEN

Eucalyptus tereticornigs una especie potencialmente adecuada paratigb aig

bosques con fines industriales en Santiago detdste

Para probar la adaptacion al ambiente de destmejgrar los rasgos asociados con
el crecimiento y la rectitud de fuste por selecdid@ividual, fueron evaluadas 51 familias
de polinizacién abierta. El ensayo fue estableciolo un disefio experimental de bloques
completos al azar con 4 repeticiones y parcelaS geantas. Se midio el diametomn

corteza a 1,30 my la rectitud del fuste al décafio.

Los componentes de la varianza para cada rasgonfiestimados por Maxima
Verosimilitud Restringida (REML) y los valores deejora fueron predichos usando el

mejor predictor lineal insesgado (BLUP).

Las estimaciones de los parametros genéticos pamaetto y rectitud del fuste
mostraron valores de heredabilidad individual entide estricto de 0.53 y 0.39 y ganancias
genéticas esperadas por seleccion de individuosiesempefio superior al promedio de
5.17 % y 6.9 % respectivamente. La escasa coroelagénética entre los rasgos (-0,05)
admite la mejora independiente en ambos rasgoselezcion de individuos por Niveles
Independientes de Seleccidbn en ambos rasgos peobitéeer ganancias de 12.57% en

diametro y 9.19% en la rectitud.



ABSTRACT

Eucalyptus tereticornigs potentially adequate to be planted for industrantiago
del Estero.

To prove adaptation and improve growth and formstriay individual selection, 51
open-pollinated families were assessed. The tréd laid out in a Randomized Complete
Block design with four replications and five-trelets, assessed for diameter at 1.30 m and
stem straightnesst 10" year.

Variance components were estimated by RestrictexirMan Likelihood (REML)
and breeding values predicted using best lineaiage prediction (BLUP).

Estimations of the genetics parameters showed mghvidual narrow sense
heritability for diameter (0.53) and for stem sfit#tness (0.39). There are 60 trees with
predicted breeding values superior to the avenageth traits. Genetics gains estimated by
Independent culling Selection are about 5.17 % &% % for diameter and for stem

straightness respectively.

Genetic correlation between traits is low (-0.09his allows simultaneous
improving for selection in both traits.



Capitulo 1 Introduccioén

1. INTRODUCCION

Uno de los ejes tematicos de la silvicultura dafaleiones es la creacion de nucleos
de produccién forestal y recuperacion de las aceasvocacion forestal que no poseen
bosquelas plantaciones forestales deben responder arardia de la industria forestal a
mediano y largo plazo porque la composicion détsjues naturales no permite atenderla
eficientemente debido a la diversidad de dimensionealidades de madera que ofrece
(Cabrera Gaillard, 2003).

El desarrollo forestal de un pais se basa envediura intensiva de plantaciones,
gue en la actualidad significa el cultivo intensam gran escala de arboles de especies de
rapido crecimiento para la produccion de maderagtiéhl (BIRF, 1992; citado por Marco,
2005).

El uso de especies introducidas ofrece, en la meagerlos casos, ventajas sobre las
especies nativas, si se las compara en velocidadcrdeimiento y turnos de
aprovechamiento. Estos aspectos son fundamentatasdpsarrollar proyectos forestales
financieramente viables (White y Martin, 2002).

Las plantaciones industriales de la Argentina ed&stinadas a suministrar materia
prima a las fabricas de pasta y tableros aglomsraados hornos de carbon vegetal; y a

proveer trozas para aserrado, postes y estacasvadss (FAO, 1981).

Segun la actualizacién del Primer Inventario Naaiale Plantaciones Forestales de
1998, la superficie de bosques cultivados de leetiga hasta el afio 2002 ascendia a
1.115.655 hectéareas. Este total se reparte prinogode entre especies de los géneros
Pinus y Eucalyptusque participan, respectivamente, con 59% y 25%esde superficie
(SAGPYA, 2001; Braier, 2004).

El Delta del Rio Parana y las provincias de Missgpn@orrientes y Entre Rios
incluyen 80% del total de la superficie plantadaisten otros nucleos forestales en Santa
Fe, Cérdoba, Noroeste Argentino y en la pataggeay de menor envergadura (Braier,
2004; Sanchez Acosta y Vera, 2005).

Si bien la produccion del bosque implantado en abeste argentino aun es
incipiente, cuenta aun con amplias superficies sagopotencialmente aptas para la

~1~



Capitulo 1 Introduccioén

implantacion de especies de rapido crecimientocguéribuyan a satisfacer la demanda de
productos lefiosos, a la generacion de fuentes atmjtr y a la disminucion de la

deforestacion del monte nativo (Lopez, 2004).

Entre las especies promisorias para esta regi@m@gentran las que pertenecen al
géneroEucalyptusdebido a su amplio rango de adaptacion a difesesiteos y variada
gama de usos. La capacidad de los eucaliptos p@artar condiciones relativamente
rigurosas y, a pesar de todo, producir troncosoded y dimensiones satisfactorias, los
tornan importantes en la economia rural de paisegesarrollo (Pryor, 1978). Dentro de
este género, los eucaliptos coloradegoalyptus tereticornig Eucalyptus camaldulensis)
se muestran potencialmente adecuados para elaculévbosques implantados con fines
industriales debido a sus caracteristicas tecrmdgy silviculturales, y a los factores del

ambiente de Santiago del Estero.

El éxito o fracaso de la silvicultura intensiva eiege del soporte tecnologico que se
disponga para asegurar la adaptabilidad, proddetiviy sostenibilidad del recurso forestal
(Marcd, 2005).

La comprobacion de la adaptacion de los materiggéticos al ambiente de
implantaciéon y el mejoramiento de los rasgos aslosiaa la productividad forestal
comprende la definicion de los componentes gergtjcambientales de la variabilidad
fenotipica de los materiales genéticos (Kageyam®80)Ly el aprovechamiento de la
variabilidad genética por seleccidbn que favorecerdproduccion de individuos con

caracteristicas deseables (Falconer, 1981).

La disponibilidad de ensayos genéticos y de modasetadistico-genéticos
apropiados para la evaluacion y seleccibn de gmsetson premisas basicas para la

produccién masiva y continua de material mejorado.

La evaluacion de ensayos de familias de progenipadieizacion abierta con el
modelo Blup de arboles individuales proveen losoned de mejora precisos de los
individuos que constituiran la poblacion que alzste de propagulos mejorados por

recombinacion genética, para el establecimientoodgues productivos.
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1.1. HIPOTESIS DE TRABAJO

Sobre la base de los antecedentes existentessiddepevantar como hipétesis de

trabajo que:

- Existen materiales genéticos, entre progenies tlaizaxion abierta ddeucalyptus

tereticornis que se adecuan a las condiciones del ambier8anteago del Estero.

- Es posible mejorar la productividad forestal gendoa ganancias por seleccion

individual y recombinacién genética.

2. OBJETIVOS
Objetivo General
Evaluaciéon de la variacion genética de progeniespdinizacion abierta de
Eucalyptus tereticornis
Objetivos Especificos

- Seleccién de los mejores individuos.

Prediccion de los valores de mejora individuales.

- Estimacidn de parametros genéticos y gananciasaskyse
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2. MARCO CONCEPTUAL

2.1. Mejoramiento genético

Se puede considerar al mejoramiento genético fresimo una herramienta
operacional de uso corriente, tal como las pr&tadviculturales. La finalidad de un
programa de mejoramiento genético forestal es wmej@s principales caracteristicas
cuantitativas y cualitativas de rendimiento y aalidasi como garantizar la seguridad de
cosecha a través de la seleccion de genes desealdasperpetuacion mediante la

utilizacion de semillas o clones mejorados (Mag&@)5).

El mejoramiento genético puede definirse como laifftacion de materiales
genéticos con fines productivos. Esta modificacem basa en la identificacion y
explotacion de las diferencias genéticas entreindg/iduos en los rasgos de interés,
incrementando la frecuencia de aquellos individutsseables para su posterior
masificacion. Para que se cumplan estos fines essago definir basicamente tres
elementos: la estrategia de mejoramiento, esta @gclaracion de los pasos a seguir para
alcanzar el progreso genético esperado; los rasgjetivos de seleccion y el conjunto de
ensayos y técnicas estadisticas para predeciri@l genético de cada individuo (Torres,
2002).

Rasgoobjetivo de selecciones el rasgo o0 un conjunto de rasgos para los gue s
desea obtener ganancia genética. Es considerpase@imas importante en un programa de
mejoramiento genético ya que entrega la direcciéniga hacia donde se quiere llegar con
el programa. Esta ligado al objetivo de producaléna empresa y establece en términos
economicos la direccion en que se desarrollararesbserzos de mejora. Usualmente son
caracteristicas de alto impacto en los procesossiridles o con impacto directo en la

rentabilidad de los procesos productivos (Torrée22.

La medicién de los rasgos objetivo puede resultay oara o inaccesible (Torres y
Gezéan, 1998). Una manera de resolver este proldemmeedir otras caracteristicas llamadas
criterios de seleccidly usarlas para predecir los valores genéticoosledsgos objetivo
(Apiolaza y Greaves, 2001).
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2.1.1. Variabilidad genética

La existencia de variabilidad genética en las pmiblees es un presupuesto
fundamental para la obtencibn de ganancias en lagrgmas de mejoramiento
(Namkoomg, 1984). El conocimiento de esa variagiafe la estructura genética de las
poblaciones, son esenciales para disefiar estrategjextivas de mejoramiento por

seleccion (Fonseca, 1982).

La gestion forestal se enmarca dentro de los pibeibasicos de conservacion de
la diversidad bioldgica, de la proteccion del amtiey de sostenibilidad. Estos principios
hacen necesario considerar, entre otros, distedpsctos relacionados con la estimacion,
mantenimiento o aumento de la variabilidad genétlealas especies forestales, pues
determinan en gran medida la evolucion futura dgtblaciones, su adaptacion al medio y

su conservacion (Aliat al, 2003).

Basicamente existen dos causas de las variacienkes éhdividuos. Una se debe a
las distintas condiciones ambientales a las qus estividuos estdn expuestos, y la otra,
es la constitucion genética individual (Baloccldgimastro, 1993).

La variacion total de una poblacién es la varidenstipica que representa la suma
de los componentes genéticos y ambientales. Lanzaigenética es aditiva si el efecto de
los genes que actian es aditivo; y no-aditiva siuye la interaccion de los genes de

diferentes loci (epistasis) y en el mismo loci (dleencia) (Borralho, 1998).

La varianza genética aditiva es la principal cadeasemejanza entre parientes,
determina la funcionalidad de las propiedades gm®etde la poblacion y brinda una
medida de cuanta variacion es capaz de ser usadel poejorador (Falconer, 1981,
Borralho, 1998). El efecto aditivo de los genesekgjue controla la mayoria de los

caracteres de los arboles.

Una poblacion genética es un grupo de individudsedas que hay intercambio de
genes (Williams y Matheson, 1994). El ambiente asiubre la capacidad de adaptacion de
las poblaciones naturales produciendo diferenai@siogenéticas que influyen en su
evolucion. Estas variaciones estan jerarquizadagspecies, procedencias, familias de
progenies y arboles individuales y pueden ser amltados en la mejora genética forestal
si disponen de suficiente variabilidad genética.

~5~



Capitulo 2 Marco Conceptual

La variacion genética es un conjunto de diferenbiaedables que se presentan
dentro de una especie o0 poblacion, causadas pgtaatmes particulares de los

individuos, producto de la variabilidad ambient&igara, 1998).

Al iniciar un programa de mejoramiento genéticce$tal, la primera actividad es
determinar la cantidad, causa y naturaleza derlaciadn presente en la especie de interés y
utilizarla para desarrollar mejores arboles quesgamproductos de mayor calidad (Zobel y
Talbert, 1988).

Es posible reconocer la existencia de variabilidad cualquier poblacion de
individuos. Hay una variacion muy evidente de lascteristicas fenotipicas entre distintas
especies y variaciones mas sutiles dentro de usaanespecie, aun creciendo en un

mismo sitio (Balocchi y Delmastro, 1993; Vergara98).

2.1.2. Seleccidn

Gracias a la mejora genética puede lograrse, etrie cosas, mayor productividad
por hectarea, mejor calidad del producto, mayoptd&n a areas marginales de cultivo,
reduccion del turno de aprovechamiento y de lososode establecimiento, cosecha y/o
procesos industriales. La idea basica del mejorsmigenético es acumular combinaciones
de genes que favorezcan los rasgos de interéses tde la seleccion (Ipinza, 1998). La
seleccion explota la variabilidad existente proodeoa favorecer la reproduccion de
individuos con caracteristicas deseables (Falcot@81l). Su propésito es aumentar la
proporcion de estos individuos en una poblaciora pae la semilla que produzcan genere
bosques mas productivos.

En las regiones con tradicion forestal de nues#is,da exploracion del area de
distribucion de las especies promisorias fue cotstapuntando definir los materiales que
se adecuaran mas estrechamente a las condiciortiesllpees de cada region para lograr
mayor produccion y mejor calidad en el plazo magocdEstos objetivos se lograron

mediante ensayos de especies y ensayos de orjgeceslencia.

Sin embargo, el objetivo del mejoramiento forestallograr mejoras continuas
explotando por seleccion la variabilidad disponibleste objetivo se pueden lograr

basicamente mediante dos tipos de seleccion: $@helglasal y Seleccion Individual.

~6~



Capitulo 2 Marco Conceptual

La Seleccion Masal obvia la identificacion de loglividuos seleccionados y
promueve los niveles de mejoramiento conocidos ctimea de cosecha de semillas”
(A.C.S.) y “Area productora de semillas” (A.P.$.3. primera se logra mediante la cosecha
de la semilla de los mejores individuos por su iapaia y la segunda mediante el “raleo
por lo bajo” de la primera. Ambas niveles operanreda apariencia de los individuos de

origenes/procedencias promisorios o rodales coalesale buen desempefio.

Una vez obtenidas las ganancias por seleccion mesahatural avanzar en el
mejoramiento mediante la seleccion Individual. Llelescion individual mantiene la
identificacion de los individuos seleccionados paorsuperioridad fenotipica en diversas
fuentes (ensayos, rodales comerciales, etc.) izaitdomo herramienta a los ensayos de

progenie para evaluarlos.

La seleccién actia en dos etapas basicas: (ieiqmion del valor genético de los
individuos, y (i) en la decision sobre como udlizlos individuos que presentan los

mayores valores genéticos predichos (Resende, .2002)

La combinacion del método de seleccion utilizadeapascoger los arboles
superiores y el disefio de cruza en el que ellosrsgenerados, es la parte central de la
estrategia de mejoramiento (Cotterill y Dean, 3990

La seleccion de los candidatos para su propagasarnal se basa en los valores
genéticos que son funciones de sus efectos gesélilitivos. Para la propagacion asexual,
la seleccion de los candidatos se basa en losegafggnotipicos que es una funcion del
genotipo integro, esto es, de los efectos gené#ddivos y no aditivos (Resendg al,
1995).

En general, un proceso de seleccién primero orttenaandidatos usando alguna
funcion de los datos observados, y luego eligepameion de los valores mas altos (o mas
pequefios) de la funcién (White y Hodge, 1989). &msecuencia, la seleccion opera sobre
un ranking de los arboles candidatos jerarquizadosus valores de mejora predichos. La
evaluacién de la calidad de estos individuos skzeea través de pruebas de progenies que
tienen principalmente la finalidad de predecir satores de mejora sobre la base del
desempefio de su descendencia.
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2.1.2.1. Pruebas genéticas

Las pruebas genéticas constituyen el corazén derlogramas de mejoramiento
genético y su objetivo es determinar las diferendamnerentes a las distintas categorias
genéticas (Ipinza, 1998). Los objetivos de las Ipagepueden ser establecidos en términos
del uso que se le daré a la informacion (Bridgwalalbert y Rockwood, 1983 citado por
Ipinza, 1998).

Los ensayos de familias de progenie de polinizaeidierta tienen por finalidad
aportar la informacion necesaria para jerarquiaarrhejores familias e individuos en un
rasgo determinado (Zobel y Talbert, 1988). Sobrealse del rendimiento de su progenie,
califican la calidad genética de los progenitorae fueron seleccionados como material
base para la creacion de una nueva poblacion dean@&yzaguirre y Magni, 1995; Gezan
y Torres, 1998). Esta herramienta permite disctamla fracciébn genética y ambiental del
fenotipo. La estimacion de los pardmetros genétilessompone la varianza ambiental y
genética para escoger el mejor método de selearipara calcular heredabilidades y
correlaciones entre los rasgos para ayudar a degitd rasgos deben recibir mayor

atencion en la seleccion (Ipinza, 1998).

2.1.2.2. Pardmetros Genéticos

Los pardmetros genéticos constituyen variables deénen o caracterizan
genéticamente una poblacion. Dependen de la amidtitgenética de la poblacién, es decir,
de las frecuencias genéticas y genotipicas y sutafuentales para realizar un mejoramiento

genético exitoso (Torres, 2002).

Las estimaciones de los parametros genéticos eerngtedecir las ganancias
provenientes de las estrategias alternativas dplicaal mejoramiento genético,
proporcionando informaciones importantes para elacsion y definicion del programa de

mejoramiento de la poblacion (Pinto, 2004).

Existen diversos pardmetros que permiten deternghaontrol genético, y por lo

tanto, la variabilidad genética asociada a al@dga de interés (Mora y Zamudio, 2006).

Los parametros genéticos poblacionales de mayoortanria para el mejoramiento

forestal son la variancia genotipica y sus compesegditivos y no aditivos, la heredabilidad

~8~
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en sentido amplio y estricto, las interaccionesotipa X ambiente y las correlaciones
genéticas y fenotipicas entre las caracteristiCaskerham, 1963, Kageyama, 1980; Kikuti,
1988 citado por Pinto, 2004).

Una buena estimacion de los parametros genéticegedmlmente variancia
genética aditiva y no aditiva, correlacidon genéticafenotipica entre los caracteres
seleccionados, y el coeficiente de endogamia) soesarios para predecir la ganancia de
estrategias alternativas para el mejoramiento gengtelegir la mejor estrategia (Eldridge,
1978).

2.1.2.3. Heredabilidad

La heredabilidad de una caracteristica expressfaorion de la variacion fenotipica
gue es atribuible a diferencias genéticas entranidisiduos (Zobel y Talbert, 1988). La
heredabilidad expresa la confiabilidad de la médi¢enotipica de un arbol como predictora
del valor genético verdadero de ese arbol (CdtteBlean, 1990). Indica el grado en que los

progenitores transmiten sus caracteristicas assedédencia.

Es la expresion de la contribucion relativa delaggo y el ambiente al fenotipo. La
heredabilidad en sentido estrictd)(expresa la proporcién de la variancia genétiddvad
en el fenotipo total. La heredabilidad en sentidpleo (H) expresa la proporcion de la
variancia genética aditiva y no aditiva en el fgmototal (Eldridgeet al, 1994; Torres,
2002).

Si el material es propagado sexualmente se usaréal&bilidad en sentido restricto,
pues los efectos genéticos son transmitidos a esieddientes por via sexual (Dudley y
Moll, 1969) Entretanto, si el material es propagadexualmente, se usa la heredabilidad

en sentido amplio, calculada con la varianza geaétital (Toda, 1972).

2.1.2.4. Correlaciones Genéticas y Fenotipicas

La correlacion fenotipica es la asociacion entsevilores medidos en dos rasgos en
una poblacion de arboles (Cotterill y Dean, 19%lcéner, 1981). La correlacidn genética
expresa la relacion entre los valores genéticasvaslide dos rasgos. Los estudios de esas
correlaciones busca mejorar el material genétmo base en el conocimiento de la asociacion

entre esos caracteres (Vencovsky, 1987). Este seeces empleado cuando se desea
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seleccionar un caracter de dificil medicion o bhgedabilidad, pero se sabe que se
correlaciona fuertemente con otros caracteres dié déservacion y alta heredabilidad
(Falconer, 1981).

Segun Torres (2002), la correlacion genética reptada correlacion entre los valores
genéticos aditivos entre dos caracteristicas. Essaeo el conocimiento de las correlaciones
genéticas para predecir la ganancia genética aciwehda en una caracteristica, como
consecuencia de la seleccion sobre otra carai@rist

Los rasgos de un individuo seran afectados pocdadiciones ambientales en que
se desarrolla. Asi, el ambiente puede provocaelamiones, positivas o negativas, entre los
rasgos de un conjunto de plantas, de naturalezar@mte ambiental. Resulta evidente que
no basta conocer la correlacién fenotipica pued gsheralmente enmascarada por los
efectos del ambiente. Por este motivo es necesammcer las estimaciones de las
variancias y covariancias fenotipicas y genétiadod caracteres (Vencovsky y Barriga,
1992). Un valor alto de correlacion genética enaracteres significa que la alteracién en

un caracter promueve alteraciones significatival®giotros caracteres (Resende, 2002).

La heredabilidad y las correlaciones son propiesiatdela poblacién en la que los
datos fueron recolectados y de las circunstanoimseatales bajo las cuales se desarrollaron
los individuos. Es decir, dependen de la consttugjenética de la poblacion, de sus
frecuencias genéticas y genotipicas. Un programaetkrcion simultdnea que ignore la
importancia que tiene el conocimiento de las caciehes llevara en el corto o mediano plazo
a deterioros inaceptables en el rendimiento ddasietaracteristicas que eventualmente

pudieran tener un impacto economico en la prodaddiorres, 2002).

2.2. GéneroEucalyptus

La palabra Eucalyptus se deriva de las raices griegas; que significa bien, y
Kalyptos que significa cubierto, en referencia a la calvartie los botones florales por una

pestafia u opérculo que cae cuando el pimpollo erofioracion (Bignell y Dunlop, 1998).

Eucalipto es el nombre comdn para especies de éasras, Eucalyptusy
Corymbig que dominan los bosques naturales de Austradia gxtiende desde latitudes

templadas (42°S) en Tasmania hasta tropicales (14iSQueensland. Dentro de esta
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amplia gama de sitios hay gran variabilidad ecalbglos eucaliptos se encuentran tanto
en sitios con alta precipitacion como en areas &wais, incluidos cursos de agua en
desiertos aridos donde la precipitacion es minireadtica. Vegetan desde las margenes de
playas costeras hasta altitudes de casi 3.000 nasemontafias de Timor Oriental. La
diversidad genética de los eucaliptos es grandexapadamente 900 especies han sido
descriptas y muchas especies exhiben una sustaraiakion genética intraespecifica
(Turnbull, 2007).

Ademés de su lugar de origen, los eucaliptos puseéercultivados en la mayor
parte de las regiones climaticas tropicales y tadgsd del mundo entre latitudes 45° S y 40°
N. La supervivencia fuera de este rango dependesdelimas locales excepcionalmente
favorables (Eldridget al, 1994).

Segun Pryor (1976), el género esta subdivididod cubgéneros informales. El
subgénero Symphyomirtus es el grupo que contienendsior parte de las especies
cultivadas en el mundo, abarcando nueve secciotles)as cuales tres contienen
practicamente todas las especies mas cultivadae eagdticas: Seccidn Transversafia
grandis; E. saligna, E. urophylla)Seccion ExsertariaE( camaldulensis, E. exserta, E.

tereticornig; y Seccién Maidenarid&( globulus, E.viminalisentre otros).

La gran variabilidad de sitios de ocurrencia haspermr que las especies de
eucalipto hayan desarrollado genotipos adaptatksaas variadas condiciones de suelo y
clima (Lima, 1993). El desempefio de una especieudalipto sobre un sitio particular es
el resultado de la interaccion de su constitucgémégica con factores climaticos, edéaficos y
otros factores fisicos y biolégicos (Eldridgeal, 1994).

La mayor parte de las especies de eucalipto sobiéanelativamente tolerantes a
la sequia y tienen mecanismos que ayudan a recup@idamente la copa después de un
dafio por sequia o fuego. Esta amplia adaptabibdsukelos y climas indica que puede ser
cultivada en plantaciones grandes que cubren umedeal de suelos y microclimas. En la
silvicultura global, los eucaliptos surgieron comaomejor opcion en la dificil tarea de
seleccionar una especie para equilibrar las canisi de sitio y producir productos finales
econdmicamente deseados. Por consiguiente, lodipgasaahora son usados en casi la

mitad de todos los bosques plantados en los trégiaarnbull, 2007).
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La experiencia generada en otros paises ha denhosiue el cultivo de eucaliptos,
ademas de los beneficios econdmicos, es una diterredicaz para disminuir la alta tasa
de deforestacion de las selvas naturales y prasknmodiversidad. La silvicultura debe
cumplir los objetivos basicos de la gestidn folestéual, manteniendo la diversidad de los
bosques naturales para la conservacion y la wifimade los recursos genéticos, y el

mejoramiento genético de las plantaciones fores{dartinez Ruizt al. 2006).

2.2.1.Eucalyptus tereticorniSMITH

Eucalyptus tereticornises una especie de bosque abierto que se distribuye
naturalmente en una larga franja que se extiensigedal sur de Papua Nueva Guinea hasta
Victoria, Australia, en un rango de mas de 30 fatitud (Figura 1). En esta faja, el clima
puede ser monsoénico con estaciones notablementedasny secas a los 9° S en Papua
Nueva Guinea, con precipitacion predominantememteeeano con un invierno muy seco
en Queensland, una distribucién de igual preciiditaentre el invierno y el verano en el
sur de Nueva Gales del Sur y un verano seco,igvierno frio himedo a los 38° S en el
este de Victoria.

Figura 1. Area de Distribucion Natural dgucalyptus tereticornis Fuente: Australia's Virtual

Herbariumhttp://www.rbg.vic.gov.au/cgi-bin/avhpublic/avh.cgi

El rango altitudinal es aproximadamente de 1.0Gfesde el nivel del mar, con una

variacion en la precipitacion anual de 500 a 1509. lBst4 estrechamente relacionado con
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Eucalyptus camaldulenson el que comparte propiedades de la maderaagtesisticas

de crecimiento similares (Eldridge al., 1994).

Contiene ejemplares que pueden alcanzar 45 m w@ 3it2 m de diametro. Crece
mejor en suelos profundos, bien drenados, ligertamixturados, neutros o ligeramente
acidos. Fuera de su distribucion natural, ha sidatado en una gran variedad de sitios,
incluyendo suelos de arcilla aluviales, fangosoargnosos (Aguilar 1966, Benitez y
Montesinos, 1998).

Tolera inundaciones estacionales durante periooldsscy puede soportar hasta 15
heladas por afio al sur de su rango natural. Estaplanampliamente en areas con
precipitaciones de verano, aunque no tolera lagg$odos de sequia. ElI 6ptimo de
precipitacion anual parece estar entre 800 mm @ &0, pero han sido plantados en areas
con menor precipitacion (400 mm en India, 550 mniseael, y 580 mm en Zimbahue) y
en areas con precipitacion bastante mayor (2180emr@olombia y 3500 mm en Papua
Nueva Guinea) (Mariargt al, 1981; Eldridgeet al, 1994; Alvaradeet al, 2003).

La temperatura maxima media del mes chéido de su area de ocurrencia
es de 27°C, mientras que la temperatura minimaawkdimes mas frio es de 7°C (Mariani
et al, 1981).Eucalyptus tereticornigo soporta temperaturas inferiores a -5°C (Manygier
Dimitri, 1971).

La madera presenta buenas propiedades fisicasdnioas, es de coloracién rojiza
con una textura uniforme, grano entrecruzado yifésldle trabajar. Por su alta densidad
(0.75 a 1.0 kg/dr) y dureza es muy apta para fines energéticos {lei@aboén), con 5,280
kcals por kilogramo, para tableros de fibras dea dénsidad y también para productos de
madera sdlida (parquet y muebles). A su vez, paoesistencia y durabilidad, es muy apta
para la fabricacion de pisos y productos de useriext siendo muy apreciada para postes y
carpinteria rural. La madera es inmune a termitas g putrefaccion seca. Los arboles
también son usados en la restauracion e inmovidimade dunas, para controlar la erosion
por viento, y como cercos. También ha sido usada la extraccion de taninos y aceites.
Sus hojas son usadas para obtener aceites essnygiddes flores, para la produccion de
polen y miel (Alvaradoet al, 2003; Balmelli y Resquin, 2006). Todas las adedes

detalladas anteriormente permiten mostrar el paikque presenta esta especie.
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La gran variedad de ambientes en los que estaieshacevolucionado hace
esperable una importante variacion del comportamiproductivo de diferentes fuentes de
semilla. Por las excelentes propiedades de su maglgyor su gran plasticidad, este
eucalipto representa una alternativa interesante fzara diversificar la produccion forestal
como para diversificar la produccién en establesimis ganaderos. Sin embargo, la
utilizacion de esta especie va a depender de dwefactores, como un adecuado
conocimiento sobre su comportamiento productivdi@arentes sitios, la disponibilidad de
semilla mejorada, la demanda de la industria, tantoaria como de remanufactura, las
posibilidades de exportacidon y las acciones de peidn que se lleven adelante (Balmelli
y Resquin, 2006).

2.2.1.1. Antecedentes Experimentales

En la Argentina el eucalipto habria sido introdocien 1857 por Domingo F.
Sarmiento. Las condiciones ambientales resultaaon favorables que prontamente se
difundieron en todas las estancias, parques Yy lestatientos rurales desde Comodoro
Rivadavia hasta Jujuy y Misiondsucalyptus tereticornifue introducido simultaneamente
con Eucalyptus camaldulensis ha sido cultivado en menor medida que éste (Mang
Dimitri, 1971).

De acuerdo con Marcé y Harrand (2005), la mayoeitod antecedentes nacionales
son de la regidbn pampeana, donde se concentraatdgsidb de ensayos de origenes y
procedencias de especies de eucaliptos. Los réssltaferidos &. tereticornisdestacaron
al origen Raymond Terrace (NSW) y, en general, lfmpiabicados entre los 21° y 35° de
latitud Sur.

Donaget al, 1998 (citado por Marcé, 2005), informan el me&omportamiento en
crecimiento dé=. camaldulensiy E. tereticornisqueE. grandisa los 10 afios en un ensayo

de especies de eucaliptos en un sitio arcillosanypacto del NE de Entre Rios.
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3. PREDICCION DE VALORES GENETICOS

El objetivo principal de un programa de mejoranoegenético forestal es la
seleccion de individuos con caracteristicas deesgidra utilizarlos como progenitores en

una préxima generacion (Gezan y Torres, 1998).

El éxito del mejoramiento genético esta asociadoet@cierto en la eleccion de los
mejores individuos que seran los progenitores depl@ximas generaciones (Cruz y
Carneiro, 2003).

La manera de identificar a los individuos portadode genes deseables es la
evaluacion genética de los candidatos. La selecdéloe ser hecha con los valores
genéticos aditivos de los individuos que seranzatlos en la recombinacion y con los
valores genotipicos de los individuos que seranaclos, siendo necesaria la obtencion de
la estimacion de la variancia genética aditiva par@produccion sexual y la variancia no

aditiva para reproduccion asexual (Barebsl, 2006).

El valor genético de un arbol es la descripcionvadgdr de los genes que traspasa a
su progenie. Estos valores no son conocidos, gepusden predecir utilizando funciones
de sus datos observados (Borralho, 1998). Loseslgenéticos son variables aleatorias no
observables predichas mediante los valores fenofmbservables, cominmente usados en

los programas de mejoramiento de plantas (Res20082).

Cuanta mas informacion se tenga de los individussleccionar mas eficiente sera
el proceso de mejoramiento. El conocimiento dedésciones genéticas permitira estimar

mejor el grado de control genético de un rasgodgier, 2000).

Los valores genéticos son estimados a travésudizacion de toda la informacion
disponible de los candidatos. Los datos puederesa@uaciones repetidas en un mismo
individuo en diferentes estados de desarrollo,uaabnes provenientes de sus padres o

evaluaciones de otros rasgos en el individuo yudgarientes (Resende y Higa, 1994).

3.1. Modelos estadisticos aplicados al analisis g¢ico

La combinacion de rasgos que se deben mejorar rparamizar los beneficios

economicos de un emprendimiento productivo defirabgetivo del mejoramiento genético
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forestal. Para disefiar una estrategia de mejorgplisene esos objetivos es necesario el
establecimiento de pruebas genéticas para estimlaregs de mejora y pardmetros
genéticos, y disponer de los recursos para la eecdin y procesamiento de datos e
interpretacion de resultados. Para cumplir consefstes, el primer paso es la descripcion
del modelo estadistico. El modelo es una expregi@nidentifica las fuentes de variacion y

la manera en que esas fuentes afectan el rasgtedési (Borralho, 1998).

La representacion mas comun del conjunto de datespepvienen de la medicidn

de rasgos métricos es el modelo lineal.

3.1.1. Modelos lineales

Un modelo estadistico lineal es la expresion de mah@cion estocastica lineal
existente entre una variable dependiente y una derivariables independientes, continuas
0 categéricas. Un modelo estadistico lineal sendisé de un modelo lineal determinista

por la presencia de al menos una variable alegié#fite y Hodge, 1989).

Los modelos lineales se usan comUnmente para bliesgrianalizar datos en
Ciencias Biologicas y su principal ventaja practsda representacion de todos los efectos

gue inciden en una observacion.

3.1.1.1. Efectos fijos y aleatorios

Para especificar un modelo estadistico lineal eaxperimento es necesario definir

si la naturaleza de sus efectos es fija o aleatoria

Si las inferencias estaran circunscriptas a lost@fedel modelo, los efectos son
considerados fijos (Sears al, 1992). En los experimentos agricolas y forestelésicos,
los tratamientos con fertilizantes, niveles degadion y espaciamientos de plantas son
siempre tratados como efectos fijos debido a quéntelés se centra solo sobre los
tratamientos exactos aplicados. En experimentostgels como las pruebas de progenie,
las familias pueden representar una muestra al@ateruna poblacion de las familias de
interés. En este caso el efecto de las familiagraado como aleatorio porque la

informacién que proveen se puede generalizar pdeala poblacion.
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La decision de considerar como fijo o aleatorioconjunto de efectos depende de
las inferencias que se extraeran y esta ligadaaaepo de muestreo (White y Hodge,
1989). Es importante la informacion que se tengardéactor para decidir si los niveles
considerados son una muestra aleatoria (Searé, 1992). El efecto es aleatorio si los
niveles del factor en el experimento pueden sesiderados como una muestra aleatoria de

alguna poblacion de niveles generados estocastitar{téenderson, 1984).

Si las clases definidas comprenden todos los mssiiveles de interés como por
ejemplo sexo, edad o grupo y su numero es relaémgempequeio y esta limitado a este

conjunto de niveles después de muestreos repetidefgcto puede ser considerado fijo.
Borralho, (1998) destaca que los efectos puedetossiderados:
Fijos:
- Sitodos los niveles de la clasificacion se enga@ngén el experimento, o
- Sisolo los niveles de interés del experimentadtareen el experimento.

- Si los niveles en el experimento provienen de uwohlgeion normalmente

distribuida pero no fueron elegidas al azar.

Aleatorios:

- Silos niveles en el experimento son una muesta@iia tomada de una poblacion
de niveles con distribucion normal.

En resumen, si un efecto es considerado fijo, tddssesultados del analisis se
aplican solamente a los niveles presentes en efiexpnto. Caso contrario, se trata que sea
representativo de la completa poblacion de niveda que las conclusiones se refieran a
toda la poblacion. Una repeticion del experimemteoiucraria un conjunto diferente de

niveles extraidos de la misma poblacién.

La distincion entre efectos fijos y aleatorios gafreente es indudable, pero a veces
puede ser sutil e incluso parecer paradojico (Borral998). En algunas situaciones la
decision de considerar ciertos efectos como fijateatorios no es inmediatamente obvia y
depende de la manera y contexto en que son resofgidadatos y del ambiente del que
provienen (Searlet al, 1992). Esta decision a veces es simple, otrhatithde o puede

cambiar segun los propadsitos del analisis (Whitogge, 1989).
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En un ensayo de progenies con repeticiones, eloefleclos bloques es considerado
aleatorio si el objetivo principal es sacar condogs acerca del desempefio familiar, pero
es fijo si se trata de excluirlos de la varianzaofgpica total para estimar parametros
genéticos (Borralho, 1998).

Un modelo que contiene tanto efectos fijos comatalés es conocido como

modelo mixto.

3.1.1.2. Modelo mixto lineal
Todos los modelos se componen de tres partes go@afa los datos registrados:

i) La ecuacion que define los factores que deberiaer tefecto sobre los rasgos
observados.
i) Esperanzas y matrices de varianza-covarianza deutedbles aleatorias.

iii) Supuestos, limitaciones y restricciones.

La ecuacion de un modelo mixto lineal expresadfmena matricial es:

y = X + Zu + e
Donde:

y es un vectonxlden registros observados.

B es un vectopx1dep niveles de efectos fijos desconocidos.

u es un vectogxldeq niveles de efectos aleatorios desconocidos.

e es un vectonxlde efectos aleatorios residuales desconocidos.

X es una matriz de orderxp conocida como matriz de incidencia que relaciasa |
registros ery con los efectos fijos ef.

Z es una matriz de orderxg conocida como matriz de incidencia que relaciosa |

registros en y con los efectos aleatoriosien

En el modelo descritof, X, Z, contienen constantes mientras guel y e son
vectores de variables aleatorias. Las interacciengge efectos fijos son consideradas fijas,

y aleatorias las restantes interacciones.
Debido a que la esperanzaug e se asume igual a cero:

E(uy=0 y E(e)=0,
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El vector de valores esperados de los datos olk®syaonocido como primer momento,
es:
E(y) = E(XB+Zu+e) =E(XB)+ E(Zu)+ E(e)
:XB
La estructura de varianza-covarianzaygdéescripta por los segundos momentos de

los vectores aleatorios es tipicamente represeptada
u G O
Var =
e 0 R

Var (u) = G Matriz de ordemxq que contiene las varianzas y covarianzas entre

los efectos genéticos del modelo lineal especificapadra los
registros eny.

donde:

Var (e) = R Matriz de ordemxn que contiene las varianzas y covarianzas entre
componentes del error experimental del modelo linea

Todas son matrices cuadradas, no singulares, \@osinte definidas y con

elementos que se asumen conocidos.

Se asume independencia entre los efectos aleatprios términos del error, es

decir:

Cov(uye) =0

3.1.1.2.1. Estimacion de efectos fijos

Para estimar los efectos fijos g1y testar la importancia de las diferencias entse lo

diferentes niveles de estos efectos, considerahsigugente modelo:
y=XG+e
donde: E(y) =Xp ; Var (y) =V = Var (e)

Noétese quee es un vector con efectos aleatorios causados aoosvfactores

aleatorios que pueden estar correlacionados. Esecaanciayar(e) puede ser igual a:

V =2ZGZ+R
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El método clasico de ajuste de modelos linealed sgtodo de minimos cuadrados
desarrollado por Gauss en 1809 y Markoff en 190 parametros estimados de esta
forma son insesgados y tienen la menor varianzadies los posibles estimadores lineales,

es decir, es el Mejor Estimador Lineal InsesgaddJiB, Best Linear Unbiased Estimator):

Mejor: porque maximiza la correlacion entre el valerdadero y el valor estimado de los
efectos, minimizando la varianza del error.

Lineal: los factores, para los que se requiersreimaciones, son funciones lineales de
las observaciones.

Insesgado: las estimaciones de los efectos fijpsadesque E( ,5’| b)=4

El estimador minimo cuadrado ordinario (OLS) ewesdtor /3’ gue minimiza la

suma de cuadrados residual. Si existe la inversargizada deX'X, estas ecuaciones

proveen los estimadores minimos cuadradgs de
B=(X"X) Xy
3.1.1.2.2. Estimacion de componentes de varianza

La estimacion de los componentes de varianza esiakpara la prediccion de los
valores de mejora, de las ganancias de un progilamaejora, asi como de los parametros
gue contribuyen a diseiar la estrategia de mejora.

El primer abordaje al problema de la estimaciotodeomponentes de varianza fue
realizado mediante el analisis de la varianza,cpmece en Fisher, (1918) su antecedente
mas importante. El aporte a la teoria de la estimage los componentes de varianza lo
realiz6 con sus trabajos sobre genética cuantitatiende conciliaba la variacién continua
de los caracteres métricos con la naturaleza tksade los procesos de herencia
mendeliana. Luego Tippett en 1931, clarificO yeexlio su aplicacion a otros modelos de
clasificacion (Searlet al, 1992).

El analisis de la varianza exige que los individesi®n asignados a grupos y tengan
igual grado de parentesco. Su aplicacién es sipata datos balanceados; pero en la

practica su aplicacion se torna desventajosa debids variadas fuentes de desequilibrio
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de las pruebas genéticas y a las complejas estmaade pedigri que se generan después de

dos o tres generaciones de seleccién (Borralhd@)199

Para resolver este inconveniente, Henderson (1p&f)uso tres métodos donde
reemplaza la suma de cuadrados del andlisis darlanza por formas cuadréaticas que
contienen las soluciones de los cuadrados miniradesdefectos estimados (Seasteal,
1992). A pesar de la extensiva utilizacion, los odés de Henderson se tornaron
impracticos debido a su debilidad proveniente d@émesiones negativas de algunos

componentes y su carencia de propiedades de tdodon.

3.1.1.2.3. Estimacién mediante métodos de Maxima ksimilitud

La aparicion de nuevos esquemas de evaluacido, &@grejada la aparicion de
modelos que permiten la incorporacion de la infaidra de las relaciones de parentesco
entre individuos, como otros efectos tales commatkernal, el ambiental permanente y de
dominancia entre otros, que se incorporan comotcafealeatorios adicionales. Estos
modelos se adecuan a métodos mas flexibles quguesasan las estimaciones en la
esperanza de cuadrados medios. Estos métodos somaxiea verosimilitud porque
maximizan la verosimilitud de un vector de datasgdal un conjunto de parametros. En
otras palabras, determinan cuan verosimil es quédtos muestreados provengan de una
distribucion con un conjunto de parametros dadorréoo, 1998). Estos métodos
demandan atribuir una distribucion a los datosesiben la estimacion positiva de los

componentes de varianza.

El método de Maxima Verosimilitud (ML) permite estir tanto parametros
genéticos como efectos fijos y tiene propiedadésdedicas deseables de consistencia,
eficiencia y distribucion normal asintotica y evied sesgo de incluir datos provenientes de
seleccion previa, por ejemplo, cuando los progesstmo son una muestra aleatoria de una
poblacion. Sin embargo, tiene el problema de cemaidconocidos sin error, a los efectos
fijos. En términos estadisticos, esto significa seeégnora los grados de libertad debidos al

ajuste de esos efectos.

El método de Maxima Verosimilitud Restringida (REMLdesarrollado por
Patterson y Thompson (Seaeeal, 1992), evita este problema maximizando solamlante
parte de la verosimilitud que es independientedefectos fijos (Borralho, 1998).
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Para un modelo dado, la verosimilitud de los datpuede expresar mediante una
funcion y el objetivo de los métodos de maxima senditud es encontrar los parametros

gue maximicen esa funcion.
Dada una variablg con distribucion normal, promedmwy desviacion estandar,
la representacion matematica de su funcion de dizthgs:

02
éy/zf)

1
e? o

1
O~ 21T

Esta funcidn entrega la probabilidad de enconigtay, dados los parametrasy

f(y) =

¢. Sin embargo, también puede ser usada en forneasimypara estimar la verosimilitud de
los parametros con datgs conocidos. Esto significa que la funcién de dertside

probabilidades puede ser usada como una funcigerdsimilitud.

Para encontrar los parametros para los que ladurigi) tiene el maximo valor, se

puede maximizar el logaritmo d):
LBV |y) = —; N log(27) —;Iogav ) —;(y— XB)"V I (y - Xp)

Esta funcion proporciona la verosimilitud de losgmaetros desconocidgsy V,
dada la matriz de disei¥0y los datos observadgs

Las estimaciones de maxima verosimilitud de losamatros se logran
maximizando la funcién de verosimilitud. El métato Maxima Verosimilitud Restringida
(REML), maximiza la funcion de densidad despuésjdstar los datos a los efectos fijos.

El logaritmo de la probabilidad (Log Likelihood) esximizado por métodos iterativos.

3.1.1.2.4. Estimacion simultanea de efectos fijosajeatorios

Henderson (1984) desarroll6 un conjunto de ecuasidlamadas Ecuaciones de
Modelos Mixtos (EMM) cuya resolucion genera simuitdmente BLUE (E) y BLUP(u).

La expresiéon matricial de EMM es:
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p| [XTRIX XTRZ xRy
u ZTRIX Z™R'z+G™||Z"Rly
Si G y R son conocidas, la solucién para los etefijms y aleatorios es:

A~

B =(XTVX) X Vy

(i=GZ'V*(y-XB)
Donde:
ﬁ es la solucion de los Minimos Cuadrados Generaizgzhra8 asi como su

mejor estimador lineal insesgado (BLUE).

U es el mejor predictor lineal insesgado (BLUPude
Supuestos:

- Ladistribucién de/ se asume normal multivariada. Los rasgos est@mrdetados

por muchos genes aditivos de efecto infinitesineatndichos loci no ligados.

- Las varianzas y covarianzas (R y G) se asumen masodEn la practica se estiman
por REML.

3.1.1.2.5. Pruebas de hipotesis

Efectos fijos

Para probar la importancia de los efectos fijosnélodo estandar es la Proporcién
de Verosimilitud (Likelihood Ratio Test). Sin embar su uso genera dificultades si
cambian los efectos fijos del modelo porque cantigerosimilitud residual (Gilmouet
al., 2002).

Una alternativa mejor es el uso de la prueba delVElenfoque secuencial de esta
prueba es una mejoria respecto a la filosofia délisss de varianza ya que prueba el
cambio en la suma de cuadrados residual entredglmgue no contiene un efecto y el que

lo contiene (Gilmouet al, 2002).
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Efectos aleatorios

El método general para comparar el ajuste de megeloReml es Likelihood Ratio
Test (LRT). Sin embargo, LRT es valido solo sidédsctos fijos son los mismos en ambos
modelos a comparar. Si LR2 es el logaritmo de l@simnilitud (LogL) del modelo mas
general, y LR1 es el LogL del modelo reducido, eoés LRT esta dado por:

LRT = 2 Log (LR2/LR1)=2{(Log (LR2) — Log (LR1)}

Si r; es el nUmero de pardmetros estimados en el mddediistribucion asintética
_ 2
de LRT en el modelo reducido ¢¥  (r,-,) .
La hipotesis nula se rechaza con el nivel de prittabtes:

LRT >x*(r, —r,,a)

. . 2 . , e 2
Para varianzas simples se uy¥aoos; varianzas multiplest¥“r-oos Yy

covarianzasy?r

3.2. Andlisis genético mediante modelos mixtos

La aplicaciéon de modelos mixtos en el mejoramigg@oético animal se torné una
practica comun en la segunda mitad del siglo X>acigis al desarrollo de la técnica de
prediccion de valores genéticos, BLUP, desarrolfaataHenderson y a la disponibilidad de
algoritmos eficientes para el procesamiento congutal. Esta metodologia posee
propiedades deseables de exactitud y precisioma @nrediccién de valores genéticos y se

adecua a diferentes esquemas de seleccion.

3.2.1. Estimacion de valores genéticos en Mejorami® Forestal

El valor genético de un arbol es la descripcionvdédr de sus genes que traspasa a
su progenie. Estos valores no son conocidos parajaria de los rasgos, pero se pueden
predecir utilizando funciones de sus datos obsew/é8orralho, 1998).
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El objetivo principal de un programa de mejoranoegenético forestal es la
seleccion de individuos con caracteristicas dessgidra utilizarlos como progenitores en

una proxima generacion (Gezan y Torres, 1998).

La evaluacion de la calidad de estos individuosesdiza a través de pruebas de
progenies que tienen principalmente la finalidagalecir sus valores de mejora sobre la
base del desempefio de su descendencia. En gamerploceso de seleccion primero
ordena los candidatos usando alguna funcion deldtss observados, y luego elige una
porcion de los valores mas altos (0 mas pequeif@oks) fdincion (White y Hodge, 1989). En
consecuencia, la seleccion opera sobre un ranlkdrigsdarboles candidatos jerarquizados

por sus valores de mejora predichos.

Existen varios métodos para jerarquizar genotipes warian en complejidad y
precision (White y Hodge, 1989; Gezan y Torres, 8199

Promedio Simple Es el procedimiento mas simple y consiste enutal@l promedio de

una familia dada, con todas las observaciones ithdles de un rasgo especifico
registradas en diferentes sitios y bloques. Estéodnépresenta el inconveniente de
favorecer a las familias con mayor representaciositos y bloques con mejor calidad y

viceversa.

Existen variantes a este método que ajustan leervamsones a las diferencias de
variabilidad entre bloques y sitios que expresas [@omedios familiares como
desviaciones de los efectos ambientales fijos.e@ibty Dean (1990) proponen el ajuste a

las diferencias entre el promedio general y el paiomde los bloques.

Promedios de promedios de parceleEste método evita el sesgo en la jerarquizacidn g
genera el anterior, pero asume que la informaci@ceaente de las parcelas posee el

mismo valor aunque no contengan el mismo nimegrlades.

También en este caso se sugiere el ajuste de s&svabiones, especialmente de

diametro, usando la supervivencia como covariareagovsky e Barriga, 1992).

Promedios de Minimos Cuadrados Su aplicacion mejora los promedios aritméticos

porque evita el sesgo debido a la desigual rept@sén de las familias en las pruebas y
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entrega los promedios marginales que serian esersidtodas las familias estuvieran
representadas en todos los bloques y sitios y puseleconsiderados estimaciones de la

Capacidad Combinatoria General.

Para la estimacién de los promedios se requieespecificacion de un modelo
lineal que permita separar la porcion genéticaadanhbiental. Este método asume igual
precision para todas las observaciones y que todasfectos del modelo son fijos y por lo
tanto estimables. En este caso el efecto de blogeesstima por minimos cuadrados
ordinarios (OLS) y es comun a todas las familiadependientemente de que algunas

familias no estén en algunos bloques.

Promedios de Minimos Cuadrados Generalizadosste método estima los promedios
familiares mediante un modelo lineal que utiliza &fectos fijos estimados por Minimos
Cuadrados Generalizados y que, a diferencia detianttoma en cuenta las diferencias de
precision entre las observaciones que provienda dariedad de disefios experimentales y
otras fuentes de desequilibrio en las pruebas igasétEstas diferencias de precision se
incorporan en una matriz de varianza-covarianzaawirpde las estimaciones de los

componentes de varianza del modelo utilizado.

Los métodos descriptos comparten el inconvenieeteagumir un modelo que
considera fijos a los efectos genéticos y usanidasnde analisis de la varianza y de
estimadores de minimos cuadrados para estimarlesto implica suponer que los
progenitores potenciales son individuos sin relaesode parentesco, a pesar que muchas

situaciones se viola este supuesto de independ@uiaet al, 2000).

Existen otras varias situaciones que contribuyeifieultar la estimacion de estos

valores en forma precisa (White y Hodge, 1989):

- Los programas de mejora habitualmente pruebanosietd individuos a través de sus
progenies dispuestas en ensayos replicados ers\&tims. Sin embargo, a pesar de los
cuidados que se les brindan, diversas causas @oVaenuerte de arboles ocasionando

una fuente de desequilibrio de los ensayos.
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- La dinamica de los programas de mejora lleva a cm@inua incorporacion de
genotipos. Esto determina la existencia de pruebasiadas con diferente precision en

afos y sitios diferentes.

- La diferencia de edad de las mediciones en un misardcter puede ocasionar

diferentes grados de correlaciéon con los valoregtiEns que estan siendo predichos.

- Otro efecto del establecimiento de ensayos enwvaiims, es la existencia de diferente
estructura de varianza de los promedios. Estaanzas diferentes pueden ocurrir por
efecto de la escala, o debido a la tendencia desatama medida que aumenta el

promedio (Snedecor y Cochran, 1967).

Estas circunstancias hacen que sea practicameptssitote mantener balanceados

los ensayos, lo que incide desfavorablemente estimacion de los valores de mejora.

3.2.1.1. Prediccién de valores de mejora a través din modelo BLUP

Los diferentes abordajes descriptos para el ordemémde genotipos mediante la
estimacién de los efectos familiares como efecijos, fjunto con diferentes fuentes de
desequilibrio de las pruebas genéticas, tornancieafes a esos métodos para la seleccion
de los mejores individuos. Cuando la calidad yidadtde los datos de los genotipos que
estan siendo evaluados son diferentes y se tratareecir valores genéticos y no
simplemente de estimar promedios familiares, eess® el empleo de métodos mas
precisos (White y Hodge, 1989).

Las predicciones de los valores genéticos mediardtodos que tratan a estos
efectos como aleatorios, tienen propiedades etitadisnas deseables que las estimaciones

de los promedios familiares.

La aplicacion del modelo BLUP en los programas é@mamiento genético se hizo
extensiva a otras areas debido a su capacidadad¢ods: la informacion que se genera en
un programa de mejora. La extension de esta tebré@ea forestal es reciente, pero sin
duda llegara a ser el método escogido en la evaluagenética de arboles en un futuro

cercano (Borralho, 1998).

~27 ~



Capitulo 3 Prediccion de Valores Genéticos

Estos métodos poseen ademdas gran flexibilidad paecuarse a diferentes

esquemas de seleccion:

Modelo Familiar

Para una prueba de familias de progenies de patiidz abierta, para un esquema
de seleccion “hacia atras”, seria adecuado el roiigliente:

Yi :/'{+bj +f; +€
donde:

yij son los datos de leésimafamilia en el-ésimobloque;u es el promedio general;

bj el efecto del bloqud; el efecto de la familia g; el efecto residual.

1 1
Var (f,) :Var(Eamj) = Zaéf

Var (e;) = Var (;adj +m+e) = ia.j +0?

El aporte de los progenitores as, ym representa el muestreo mendeliano.

Modelo progenitor

La estimacién del valor de mejora de los progeegta través del desempefio de las

progenies esta de acuerdo con el siguiente modelo:
Yi :/'1+bj TS tW
donde:

yj es el registro individual de la progenie d&simo progenitor en ef-ésimo
bloque;p [les el promedio de la pruelda;es el efecto del bloqus; es el efecto dat
ésimo progenitor con distribucién (Q7%); y w; es el error residual con distribucion (O,

16%,).

El andlisis de este modelo entrega la Aptitud Comtioria General de un
progenitor, basado en el promedio de su progerspu#s de ajustado por el promedio

general y el efecto de bloques.
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Modelo de arboles individuales

Para una poblacion de individuos emparentados selepuefinir el siguiente
modelo:

Yi =HT & T 6§
donde: Var(y,) = Aci+10;
El modelo puede ser generalizado para incluir eefifos, errores correlacionados
y arboles sin datos o con datos repetidos:
y=XG+Zu+e

Si [ es desconocido, la mejor prediccion lineal inséagéBLUP) se obtiene

mediante la aplicacion de las ecuaciones de modgbkies (EMM) de Henderson:
gl_[XTR*X X'R'z xRy
a Z'TR*'X Z'R'Z+A7A||Z'R1y

1-h?

donde:A =
h2

Frecuentemente R se asume como la matriz identjdssl manera que los efectos
ambientales se asumen independientes entre obsersaclLa matriz A es la matriz de
parentesco aditiva que expresa la relacion de mmementre los individuos. El uso de A (o
de su inversa) es una caracteristica comun en ¢ofelos de arboles forestales (Borralho,
1998).

Si se usan las varianzas y covarianzas correctses gplica el modelo genético
adecuado, las estimaciones blup son insesgadaseplars| estimaciones de los valores de
mejora se acercan al valor real; consideran todaftamacion sobre las relaciones de
parentesco incrementando la exactitud de las estimas y permiten comparar individuos

de diferentes generaciones y proveer un estimaalta thsa de mejora de la poblacion.

Los valores genotipicos estan linealmente reladosiaon el fenotipo solo si se
verifica un modelo infinitesimal, es decir, conalecion de un gran namero de loci, donde
cada uno tiene un pequefio efecto y una distribuciormal de las desviaciones
ambientales (Borralho, 1998).
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En el modelo de arboles individuales es esencial eorrecta definicion de la
poblacion base porque se asume que los individuosigmen de una poblacion
infinitamente grande, que se cruzan al azar y qusenefectud seleccion alguna, es decir,

se asume que los arboles sin identificacion dejgmitor son una muestra de una simple
poblacion base con un promedio de mejora igualr@ gesarianza comumg1 (Borralho,

1998).

3.2.1.1.1. Estimacion del valor genético para varsorasgos

En mejora genética vegetal y animal, generalmeateegistran datos de varios
rasgos debido a que la rentabilidad global de Jtivouesta influida por mas de una
caracteristica.

El andlisis simultdneo de dos 0 méas caracteristioase las ventajas de aprovechar

la correlacion genética y ambiental entre rasgos: pa

» Beneficiar la precision de la estimacion de la dabdidad, sobre todo del rasgo que

muestra el menor valor en este parametro.

» Proveer estimaciones insesgadas de los valoregigenén los casos en que hubo
seleccion previa en algun rasgo y se dispone deidlids con diferente nimero de
observaciones.

Cuanto mayor es la diferencia entre la correlag@émética y la ambiental, mayor es
la contribucion de los rasgos correlacionados eedlccion de la varianza del error de
prediccion. La contribucion de los rasgos correlaados a la precision de la estimacion de

los valores de mejora puede ser examinada contetméel indice de seleccion.

Cuando se establecen ensayos genéticos en ambieqies difieren
considerablemente, no es razonable asumir el stigpdesvarianzas comunes (Borralho,
1998). En estas circunstancias se puede analizaaago en distintos ambientes como
rasgos diferentes. El andlisis BLUP multivariadtregara los valores de mejora para cada
individuo en cada sitio. Otra aplicacion util deldsis multivariado es el andlisis de la

correlacion entre la edad juvenil y la adulta paraasgo particular como rasgos diferentes.
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El andlisis multivariado mediante el uso de modelostos es una extension del
analisis de un rasgo unico, con la diferencia quecpda individuo se tiene un vector de

efectos fijos, efectos aditivos y residuos paragadgo, segun la siguiente expresion:
Y, = Xib +Zu, +e

Para dos rasgos corresponde la siguiente repregenta

e el e 2de)la]

Para estimar los efectos fijos y predecir los edode mejora es necesario
especificar las matrices de varianza-covarianzaRsasociadas a los vectores de efectos

aleatorios (1, W) y residualesd, &) respectivamente.

Los elementos de G se obtienen del producto dirétjode los elementos de la
matriz de parentesco A, por la matriz de covariageaética @ La covarianza entre el
valor de mejora de un rasgdel individuok y el valor de mejora del rasgen el individuo

| es la covarianza genética aditiva entre el rasgoj multiplicada por el parentesco
genético entre los individudsy I.

La matriz de covarianza residual R asume que nabaglacion entre los residuos
de los diferentes individuos y se obtiene por sdirecta (1) usando la matriz de identidad

I. Sin embargo, se debe tomar en cuenta la posimelacion entre diferentes rasgos
medidos en un mismo individuo.
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4. MATERIALES Y METODOS

4.1. MATERIALES

Los materiales constan de Samilias de polinizacion abierta dEucalyptus
tereticornisque se listan en la Tabla 1.

El material fue adquirido del Instituto de Pesgsig Estudos Florestais (IPEF),
S&o Paulo, Brasil.

Tabla 1. Descripcion del material genético.

Grado
Procedencig de |[Identificacion Origen Lat Long Alt
Mejora
Anhembi-SP APS-F1| T3B75 QLD: Mareeba, Helenvale,Garnete Cooktown 22°8" B  48°11°67|v67 m
Anhembi-SP APS-F2| T3 E89 QLD: Cooktown, HelenviMeayeeba, Mt. Garnet 22°8'5  48°11°67W57 m
4.2.METODOS

4.2.1. Area de Estudio

El 4rea de estudio es la Estacion Experimental drelez de la ciudad de
Ferndndez, Dpto. Robles, Santiago del Estero, AirgenEsta ubicada a 63° 55" longitud
Oeste y 27° 557 latitud Sur, y altitud de 160 wesobre el nivel del mar.

La region tiene régimen monzonico con precipitaegoque varian entre 500 y 550
mm anuales, entre los meses de Noviembre y Maadeinperatura maxima media del
mes mas calido es 32, 5° C y la temperatura minegia del mes mas frio es 2,9° C. Las
heladas ocurren de Junio a Agosto y hay mas ded8 libres de ellas. Los vientos

predominantes son del sector Norte, principalmentel mes de Agosto.

El suelo esta formado por materiales sedimentados, textura franca o franco-
arenosos, profundos, ricos en calcareos, sobredndarofundidad. Aunque estos suelos

son pobres en materia organica y nitrégeno, sos ga todos los demas elementos.
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4.2.2. Instalacion de Ensayos

Disefio Experimental

El ensayo fue establecido en 1996 utilizando etfibsexperimental de Bloques
Completos al Azar con 4 repeticiones y parcelasales de 5 arboles. El distanciamiento

inicial fuede 3 m x 2 m y la bordura perimetral simple.

Evaluacién de los Ensayos

Los rasgos evaluados al décimo afio fuaeti@metro con corteza a30 m (DAPcc)
medido con cinta diamétrica y rectitud de fustéasindo una escala categorica de bondad

crecientede 1 a4

il

1 2 3 4

Figura 2. Escala categorica de rectitud de fustente: Balocchi y Der Veer, 1994.

4.2.3. Andlisis Estadistico

Para discriminar la influencia de los diferentesctfs se efectuaron analisis

univariado y bivariado de los datos.

El modelo utilizado para los analisis univariaddbiyariado corresponde a un

modelo mixto de arboles individuales conforme sidmiente notacion matricial:

y=XB+Zu+e
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En esta expresioty, es el vector de los datos de cada arBas el vector de los
efectos fijos;u es el vector de los efectos genéticos aditivoolmservablesX y Z las
matrices de incidencia que relacionan las obsewmasi a los efectos fijos y aleatorios del
modelo, respectivamente. Las soluciones se obtigeenlviendo las ecuaciones de
modelos mixtos (EMM)(Henderson, 1984):

XTR*X  X'R'Z ||| _[X"Ry
Z'R*X Z'R'Z+G™ |G| |Z'RYy
En estas ecuaciondR,es la matriz de varianza-covarianza de los wesiyG es
la suma directa de las matrices de varianza - @vaa de cada uno de los efectos

aleatorios si se asumen independientes. Si lodesived son independientes, la matriz de
identidad debe ser reemplazada por la matriz denpzsco (Dutkowslet al, 2001).

Analisis univariado

Se efectud el analisis de los datos de cada varasl un modelo mixto de arboles

individuales de acuerdo con la siguiente expretan@al (Borralho, 1998):
Yy SH+D; +a; e

donde:

Y; Observacion registrada de diametro/rectitud deefus

u  Promedio general.

bJ. Efecto fijo de bloques.

a; Efecto genético aditivo aleatorio de los individuo

& Efecto residual.

El ajuste de este modelo tuvo la finalidad de peovies valores iniciales de
varianza de los efectos aleatorios para el protesativo del ajuste del modelo bivariado
(Apiolaza, 2002).

Analisis bivariado

Se efectud el andlisis bivariado del diametro tiket del fuste con un modelo

mixto bivariado de arboles individuales con varaniciales provistas por el analisis
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univariado. El andlisis simultdneo de dos rasgoefiea la precision en la estimacion de

los valores genéticos por el conocimiento de lastacion genética y ambiental.

Los datos fueron ajustados a los efectos fijosldgues para excluir su influencia
en la varianza fenotipica total (Borralho, 1998pesar de que Asreml efectla la prueba de
Wald, que prueba sucesivamente un efecto con stantes del modelo por defecto, no se
modelaron los efectos fijos de bloques y promeéioegal debido a su necesaria inclusiéon
en el modelo. La inclusion de los efectos aleasofiee testada mediante la Prueba de
Razoén de Verosimilitud (LRT) (Searle, 1971).

4.2.4. Estimacion de parametros genéticos

Los componentes de la varianza para cada rasgonfiestimados por Maxima
Verosimilitud Restringida (REML) y los valores deejora predichos usando el Mejor

Predictor Lineal Insesgado (BLUP).

4.2.5. Paquete estadistico

Los analisis fueron realizados con ASREML (Gilmaatr al, 2001) dado que
permite la resolucibn de modelos lineales mixtosegales que involucran grandes
cantidades de datos desequilibrados, gracias didi@neia del algoritmo iterativo de
Informacion Promedio, y a su flexibilidad para esfiear las estructuras de varianzas y
covarianzas de los modelos. ASREML permite queotény R se definan como la suma
directa de los productos directos de las matrieesoyarianza parametrizadas (Raal,
2001).

Este paquete cubre las necesidades de analisiscgsnénivariados, multivariados,
espaciales, de sitios multiples y de medidas reaetiPermite ademas realizar estimaciones
directas de parametros genéticos, funciones de g de minimos cuadrados y el
calculo de sus errores de estimacion a partir denddériz de informacion promedio

(Average Information Matrix) (Gilmouet al, 2002).
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5. RESULTADOS Y DISCUSION

El andlisis exploratorio y genético de los dataznpreve la siguiente discusion de
los resultados:

Fue comprobado el supuesto de normalidad de las dit diametro mediante la
prueba de Shapiro Wilk (prob=0,30). La ausencidates extremos se comprobé mediante

larutina de analisis automéatico de Asreml.

Para el ajuste de los efectos aleatorios en cadebiease probaron dos modelos que

responden a las siguientes expresiones:
y; =H+b; +p; +a; +e 1)

Y; Observacion registrada de diametro/rectitud dekfuspromedio generalbj efecto fijo

de bloques, p; efecto aleatorio de parcela; efecto genético aditivo aleatorio de los
individuos, S efecto residual.

Yi :/'{+bj ta; +€ (2)

Y; Observacion registrada de diametro/rectitud dekfuspromedio generalbj efecto fijo

de bloquesa; efecto genético aditivo aleatorio de los individqusefecto residual.

Como se puede apreciar estos modelos difieren shprer la adicion de un efecto

gue esta representado por la parcela.

El LRT (Likelihood Ratio Test) en el diametro notines 0.63 y en la rectitud de
fuste es 1.011. El valor critico (p = 0.05) es igu8.84. De acuerdo con esto se deduce que
el efecto de la parcela no es significativo, pogle el modelo escogido en funcion del
valor del logaritmo de verosimilitud es el (2). Eonsecuencia, este modelo corresponde

usar también en el analisis bivariado.

La estimacion y prediccion de los efectos fijoslgatorios respectivamente, que
permiten calcular los pardmetros genéticos y evadhsaposibles estrategias de seleccion,
se reportan en las tablas siguientes.
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La Tabla 2 muestra los promedios, parametros gersety errores estandar

estimados para diametro y rectitud del fuste.

Tabla 2. Promedio y heredabilidddz)(. Los errores estandar se indican entre paréntesis

Parametros

Rasgo Promedio R
Diametro (cm.) 17,81 (0,41) 0,531 (0,18)

Rectitud de Fuste (1- 4)3,01 (0,06)( 0,399 (0,16

La heredabilidad individual fh en sentido estricto estimada para el diametro
normal presenta un valor considerablemente altbiddea la naturaleza seleccionada del
material. Un valor de heredabilidad de 0.17 fueeoiolo por Kedharnat y Vakshasya
(1977) paraEucalyptus tereticornisa los 4 afios de edad, encontrandose estimaciones

similares (entre 0.18 y 0.19) pdfacalyptus saligngVvalera y Kageyama, 1995).

Rochaet al, (2006) determinaron valores de heredabilidad \Garéan desde 0.14

hasta 0.64 en diametro a la altura del pechBumalyptus urophylla

La heredabilidad individual de la rectitud de fusteun valor moderado (0.399), y
es coherente con las citas de la literatura, quesidera a la rectitud como una
caracteristica con fuerte control genético. Un wvale 0.45 fue obtenido por Valera y

Kageyama (1995) eBucaliptus saligna los 32 meses de edad.

Estos resultados demuestran las posibilidades ¢wrandos rasgos evaluados. De
acuerdo con Squillacet al (1967) y Falconer (1983) citados por Valera y ésmgna
(1995), el conocimiento de la heredabilidad es #mental en los programas de
mejoramiento ya que permite la prediccion de laagara genética, auxiliando en la
seleccion y establecimiento de métodos apropiadosndjoramiento para la especie
estudiada.

Cuanto mas altos son los valores de heredabilidad pn caracter, mas facil se
torna su mejoramiento (Borges, 1980). Altos valale$eredabilidad también indican que

el ambiente ha influido poco en el fenotipo, reftejo un alto control genético.

Los componentes de varianza y las ganancias ests1s&dexpresan en la Tabla 3.
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Tabla 3. Componentes de Varianza y Ganancia Estimad

Parametros
Rasgo 6’A Gs (%) CVa (%)
Diametro (cm.) 9,553 5,17 13,28
Rectitud de Fuste (1-4) 0,155 6,9 10

La existencia de suficiente varianza genética\alitonstituye un indicativo de la
facilidad de identificacion de genotipos superiogeg proporcionaran ganancias con la
seleccion (Cruz y Regazzi, 1994 citado por Rochaalet 2006). Para facilitar su
valorizaciébn se usa el coeficiente de variacionégea aditiva (CVa) que es una
ponderacion de la varianza genética respecto ahguim del rasgo. Los coeficientes de
variacion genética aditiva del diametro a 1.30 mheyla rectitud del fuste son 17.35% y
13.10% respectivamente. Coeficientes de variaciénética cercanos al 10% indican

ganancias sustanciales por seleccion (Lopez, 2004).

Las ganancias genéticas (Gs) esperadas por selaiddividuos con desempefio
superior al promedio para los rasgos consideramiosie 5.17 % para el diametro normal y

6.90% para la rectitud de fuste.

Tabla 4. Correlaciones Genéticas y Errores Estéastamados.

Parametros

Rasgo I e
Diametro (cm.)

Rectitud de Fuste (1-4 0,18 (0,05) -0,05(0,28)

La Tabla 4 muestra las estimaciones de correlagébética y fenotipica entre los
rasgos. La correlacion fenotipiaa) entre el diametro y la rectitud de fuste es pasiy
baja y sefiala que la influencia de los efectos tggrsdy ambientales comunes es baja. La
correlacion genéticar§) entre ambos rasgos es de signo negativo. Sin rgmbau
pequefio valor indica que la seleccién de uno aes @b provocaria ganancias ni pérdidas
en el restante. En consecuencia, existe la pakadilide mejorar independiente ambos

rasgos.
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Seleccion en ambos rasgos

La finalidad usual del mejoramiento es lograr garen genéticas en mas de un
rasgo simultdneamente. Los indices de selecci@vzaios rasgos cubren esta demanda y
existen variadas metodologias para lograrlos. lecsi®n por Niveles Independientes de
Seleccion de los individuos que superan al promegioeral en cada rasgo (Tabla 5)
responde a este cometido y provee el resultada @églra 3. Las ganancias genéticas a
obtener con el aporte particular de los individselectos se muestran en la Tabla 5.

Tabla 5. Estimaciones de ganancias genéticas sanéfores individuos en diametro y rectitud dedust

Ganancia Individual (%) Ganancia Individual (%)
Individuo | Diametro | Rectitud Fuste Individuo | Diametro Rectitud Fuste
11 8,5¢ 5,21 17¢ 16,77 12,9¢
14 9,10 5,32 177 27,18 16,34
26 8,13 7,27 178 20,81 17,24
28 19,6¢ 13,94 17¢ 13,6( 18,12
30 8,11 7,25 180 16,70 12,93
31 13,5¢ 7,97 191 11,45 9,8(
32 13,52 7,95 192 8,56 8,19
33 13,48 7,94 194 11,44 9,78
35 9,39 7,33 195 19,94 14,91
44 14,56 5,83 201 21,71 6,04
45 17,0z 5,4¢€ 202 13,6¢ 15,7¢
61 15,88 7,38 203 12,76 15,95
66 10,68 6,02 204 12,35 10,13
67 10,65 6,00 211 15,40 5,49
68 10,63 5,99 216 10,12 7,05
70 10,61 5,9¢ 217 10,1C 7,0z
73 7,76 5,18 218 10,08 7,02
75 14,6¢ 13,61 21¢ 10,0¢ 7,0C
76 15,27 10,93 220 10,04 6,99
84 7,74 16,52 231 8,93 6,61
112 18,63 13,2¢ 232 8,91 6,6(
115 7,05 5,34 233 8,90 6,58
12¢ 12,88 11,47 234 8,8¢ 6,57
139 7,07 13,55 235 8,87 6,56
142 11,49 11,40 246 7,91 5,82
166 17,41 14,97 247 7,90 5,81
170 12,04 8,61 249 7,88 5,80
171 10,4¢ 9,51 25C 7,87 5,7¢
172 15,36 7,06 251 31,73 14,36
174 10,46 9,48 272 12,02 8,59
[ Total | 1257 | 9,19

Las estimaciones de ganancias se logran promeddiretdamente las estimaciones
BLUP de los Valores de Mejora (White and Hodge, 998permiten escoger el esquema

de seleccibn mas conveniente. La tabla 5 mueste lguseleccion de los mejores
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individuos permitira obtener ganancias totales2187.% en diametro y 9.19 % en rectitud

de fuste.
0.60
179
0.52 *
178
o 048 .
7] 84 177
2 . 20302 -
Q 042 e
°
° I 166 195
2 038 ¢ s
o 251
2 -
o 28
- 031 139 75 *
© roe * 112
e 186 .
'qu 0.27 S
s 123
p 142 ¢
o ¢ 76
»n 020 *
1)
S
< 172 19834
S 014 - . o
Y * 32
010 | - . 61
2?23!315 172e
o ¢ *
%8 201
0.04 ahs 2%9 * 4‘4 211 45 >
e 73 111‘4 AR 4
0.00 L s ¢ H H L L
0.00 0.40 0.76 1.12 1.53 2.00 2.44 2.84 3.89 4.81

Valores de Mejora de diametro a 1,30 m

Figura 3. Valores de mejora de los individuos sigpes al promedio en didmetro y rectitud de fuste.

La figura 3 muestra la identificacion de los indiwbs selectos por sus valores de
mejora que superan el promedio general en ambgesgsor niveles independientes de

seleccion.
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6. CONCLUSIONES

 La variacion genética estimada entre progenies Eilealyptus tereticornis
introducidos en Santiago del Estero es signifieayiypuede ser aprovechada para la
mejora del didmetro y rectitud de fuste por setatentre individuos.

* Los valores de heredabilidad obtenidos con lasasiones de los componentes de
varianza por el método propuesto, es 0.53 paraadataedro normal y 0.39 para la
rectitud de fuste. Estos valores se consideran raddmente altos y evidencian un
alto control genético en la expresion de los raggosuestran el potencial para la
obtencion de ganancias por seleccion.

* Es posible el mejoramiento conjunto del diametta yectitud de fuste debido a la
baja correlacion genética entre ellos (-0.05).

* La ganancia genética esperada por seleccién déndibaduos con desempefio
superior al promedio general es 5.17% y 6.9% emeli# y rectitud de fuste
respectivamente.

» La seleccién de los mejores individuos en ambogosapermite obtener ganancias
totales de 12.57 % en diametro y 9.19% en la tettile fuste. Fueron

seleccionadas 60 plantas del total de 1020.
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