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RESUMEN

La sarna común de la papa, causada por bacterias del género Streptomycetes, es una enfermedad de 
difícil manejo agronómico que se encuentra en todas las zonas de producción de papa en el mundo, por lo 
que la obtención de cultivares resistentes a la enfermedad es uno de los componentes del manejo integrado 
de la enfermedad. Hasta ahora se han obtenido algunos materiales resistentes en Estados unidos y Europa; 
no obstante los estudios genéticos realizados hasta ahora para determinar caracteres como la heredabilidad 
han dado pocos resultados que puedan ser utilizados para el mejoramiento genético. El presente estudio se 
realizó con la finalidad de estimar los parámetros genéticos de la resistencia a sarna común utilizando una po-
blación de 38 familias de medios hermanos de Solanum phureja en campo, en cuatro localidades diferentes 
del departamento de Antioquia (Colombia). Los resultados muestran que tres localidades fueron aptas para 
el análisis de los resultados por presentar diferentes niveles de severidad en los genotipos la otra localidad 
presentó un bajo nivel de severidad de la enfermedad lo que no permitió realizar una correcta selección. La 
heredabilidad en sentido estrecho osciló entre 0,22 y 0,45 para las localidades discriminantes. Se encontró 
una alta variación en la respuesta del genotipo al ambiente  en la expresión de la resistencia genética. La ga-
nancia genética esperada puede ser hasta del 20% de disminución en severidad de la enfermedad por ciclo 
de selección, lo cual indica que el carácter de resistencia a sarna común puede ser manejado en programas 
convencionales de mejoramiento genético mediante esquemas de selección recurrente.

Palabras claves: Papa criolla, heredabilidad, Familias de hermanos medios, mejoramiento genético de papa
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ABSTRACT

The potato common scab caused by bacteria from genera Streptomycetes, is a disease with many difficul-
ties to management in field conditions, widely distributed on the world. Thus, develop a new varieties with 
resistance to disease is an important advance in order to established an integrated management program to 
this disease. So far, varieties in United States and Europe were obtained, however there are a few information 
available about the heritability of the resistance and another genetic parameters that should be used for pota-
to breeding programs. This research was carried out to study the parameter genetics of the resistance based 
on a population of 38 families from half-sib of Solanum phureja under field conditions. Four experiments in 
different sites were established in Antioquia (Colombia) in the harvest season of 2011. We found that three 
sites were useful to evaluate the genotype resistance to common scab. The heritability in narrow sense were 
between 0.22 and 0.45, for this three useful sites. A high variation from genotypes within environments was 
founded. The expected genetic gain can be up to 20% decrease in disease severity by selection cycle, thus 
the trait of resistance to common scab can be improvement in conventional plant breeding programs using 
recurrent selection strategies. 

Key words: Colombian creole potato, heritability, Half- sib families, Potato breeding.

INTRODUCCIÓN 

La sarna común, es una enfermedad de impor-
tancia económica que afecta lo cultivos de papa a 
nivel mundial, la cual reduce la calidad de los tubér-
culos. La enfermedad ha sido reportada en América, 
India, Asia y África. La sarna también afecta otros 
cultivos de raíces y tubérculos como rábano, remo-
lacha, zanahoria, nabo y papa dulce, donde puede 
generar considerables pérdidas económicas (Hill y 
Lazarovits, 2005). Este patógeno puede causar lesio-
nes tipo superficial, eruptiva o profunda, siendo las 
lesiones eruptivas las más comunes. La mayoría de 
las lesiones tienen una apariencia elevada, áspera y 
corchosa. La infección de los tubérculos se da funda-
mentalmente a través de lenticelas inmaduras, por 
lo tanto son más susceptibles durante el período de 
rápido crecimiento de los tubérculos, que comienza 
cuando estos alcanzan un diámetro del doble de los 
estolones y continúa por aproximadamente seis a 
ocho semanas (Lorian et al., 1997). 

La sarna común es causada por una bacteria del 
suelo tipo gram positiva del género Streptomyces 
spp. (Wanner, 2006). La especie más ampliamente 
descrita causando sarna común en papa es Strep-
tomyces scabies (sinónimo Streptomyces scabiei), 
esta ha sido recientemente dividida en varias es-
pecies morfológicamente similares pero genética-
mente diferentes (Bouchek-Mechiche et al., 2000a). 
Los Streptomycetes que causan sarna común en 
papa son clasificadas dentro de al menos 10 espe-
cies diferentes (Loria et al., 1997; Kreuze et al., 1999; 
Bouchek-Mechiche et al. 2000a; Park et al., 2003) y 
al menos tres especies adicionales causan “netted 
scab” en Europa o sarna reticulada en Norte Amé-
rica (Scholte y Labruyere 1985; Faucher et al., 1993; 
Loria et al., 1997; Bouchek-Mechiche et al. 2000b) 
y otras especies causan sarna en papa dulce (Clark 
et al., 1998). Sin embargo, son tres las especies cau-
santes de sarna común de la papa más estudiadas 
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a nivel mundial S.scabies, Streptomyces acidiscabies 
y Streptomyces turgidiscabies (Gouws, 2006). Según 
Bignell et al., (2010), estas tres especies de Strep-
tomyces spp. no son específicas al huésped ni al tipo 
de tejido que atacan induciendo lesiones de sarna 
en diferentes tubérculos y raíces.

Por otro lado, Wanner y Haynes (2009) demos-
traron que los aislamientos de Streptomyces sp. 
difieren en agresividad de forma significativa. Estos 
autores, también observaron en ensayos realizados 
con cuatro diferentes cultivares de papa tratadas con 
aislamientos de Streptomyces spp. pertenecientes a 
diferentes especies y tipos moleculares, que existen 
interacciones específicas entre genotipo de planta-
aislamiento del patógeno.

Los agricultores reportan que la sarna común 
es más severa y ocurre en cultivares de papa que 
previamente han sido considerados relativamente 
resistentes, las razones de esto han sido poco inves-
tigadas. La incidencia y severidad de la enfermedad 
varía en diferentes localidades y años, esto es debi-
do en parte a la variación en las condiciones ambien-
tales y la variación genética de los cultivares de papa 
(Wanner, 2006). Esto se confirma en trabajos realiza-
dos por Domkářová et al. (2007) y Sedláková et al. 
(2013) quienes encontraron diferencias significativas 
en resistencia a la sarna común entre variedades e 
híbridos, y entre años evaluados. Diferencias en la 
severidad de la sarna común sobre un mismo cultivar 
de papa creciendo en diferentes regiones también 
ha sido reportada por Haynes et al. (2006). Asimismo, 
Haynes et al. (2010) afirmaron que los resultados en 
las evaluaciones del germoplasma de papa pueden 
variar en severidad a la sarna común, por lo cual de-
ben realizarse pruebas en múltiples ambientes para 
determinar la resistencia de cada material.

Los cambios en la incidencia entre los años pue-
de ser el resultado de la cantidad del patógeno en 
el suelo como consecuencia de cambios relacionados 
con el clima que afectan la ecología del suelo, lo cual 

conduce a alterar las poblaciones patogénicas de 
Streptomycetes y/o sus competidores. Otra posibili-
dad es la aparición de nuevas especies causantes de 
sarna o aislamientos mejor adaptados a nuevas con-
diciones o cultivares de papa, o que han adquirido 
características de virulencia diferentes (Wanner, 2007).

Tegg y Wilson (2010), demostraron que la fitoto-
xina Taxtomina A es también uno de los factores que 
influencian la resistencia a la sarna común, además 
de otros factores anatómicos, químicos y fisiológicos 
del huésped. Cullen y Lees (2007) encontraron que 
también la virulencia del asilamiento afecta la res-
puesta de resistencia.

Como se ha demostrado, los cultivares de papa 
varían en su nivel de resistencia a la sarna. Sin embar-
go, hay muy pocos cultivares altamente resistentes y 
ninguno es inmune a la enfermedad. La resistencia a 
la sarna, es el objetivo de la mayoría de los progra-
mas de mejoramiento de la papa (Goth et al., 1993), 
sin embargo, existe desconocimiento acerca de la 
resistencia a la sarna, y de su herencia (Lorian et al., 
1997). Haynes et al. (2009), afirman que la base ge-
nética de la resistencia a la sarna común, no ha sido 
satisfactoriamente elucidada.

Alam (1972), concluye que para la resistencia se 
requieren dos loci independientes, un alelo domi-
nante en un locus y alelos homocigotos recesivos 
en el segundo locus. Murphy et al. (1995), transmi-
tió resistencia a la sarna de diploides a tetraploides 
soportando así la hipótesis desarrollada por Alam. 
Sin embargo, estos estudios, no se diseñaron co-
rrectamente para determinar la herencia de la sar-
na común. La hipóstesis de uno o dos loci sugie-
re que la resistencia es heredable de una manera 
cuantitativa oligogénica, sin embargo, los resulta-
dos muestran que esta herencia puede ser de tipo 
cualitativa. 

Hosaka et al. (2000), evaluaron la resistencia a sar-
na común en 100 accesiones de 18 especies silves-
tres de papa diploides durante tres ciclos y a partir 
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de los cuales fueron seleccionadas 322 accesiones 
como resistentes; concluyeron que las especies an-
cestrales putativas de las papas cultivables (Solanum 
bukasovii, S. canasense y S. multidissectum) produ-
cen clones con alto grado de resistencia, debido a 
que estos son el origen de genes primarios que con-
fieren esta resistencia. 

Según Driscoll et al. (2009), la fenotipificación de 
la susceptibilidad a la sarna común es difícil por la 
gran variabilidad en los síntomas de la enfermedad 
entre los tubérculos de una misma planta, que varían 
desde la ausencia de sarna a presencia de hoyos pro-
fundos en los tubérculos. En trabajos realizados por 

los mismos autores, fue evaluada durante dos años 
sobre la reacción a la sarna en una población tetra-
ploide, allí se observó una variación continua del fe-
notipo susceptible (cv. Jacqueline Lee) a la sarna co-
mún entre la progenie, con una distribución normal, 
lo que sugiere que el fenotipo de la enfermedad es 
una característica genéticamente compleja. También 
se observó una variación transgresiva, pero sesgada 
hacia la susceptibilidad. A su vez, en ensayos de in-
vernadero fue posible distinguir individuos toleran-
tes y susceptibles. Existiendo una moderada correla-
ción entre los estudios de invernadero y la prueba de 
campo para identificar clones resistentes a la sarna 
en una población segregante. Por su parte Wanner 

y Haynes (2009), sugieren que mayor información 
sobre las interacciones planta-patógeno especificas 
combinado con el conocimiento de la distribución 
de las especies que causan sarna común, podrían 
constituir la base para recomendaciones exitosas de 
cultivares adecuados de papa, lo cual contribuirá a 
una fenotipificación más exacta y reproducible, ne-
cesaria para los estudios genéticos de resistencia a 
sarna común en la papa.

De Maine et al. (1993), reportaron que en las pro-
genies diploides como tetraploides derivadas de 
parentales diploides resistentes el nivel de resisten-
cia, fue menor en la progenie que en los parentales. 

Resultados similares se obtuvieron por Murphy et al. 
(1995), cuando diploides resistentes a la sarna con 
diferentes niveles de Solanum phureja Juz. et Buk., 
Soloanum stenotomum Juz. et Buk., y haploides de 
Solanum tuberosum subsp. tuberosum en su genea-
logía, fueron cruzados con el cultivar Shepody vía 
cruzamientos 4x-2x, encontrando que en cinco de 
ocho familias el promedio de sarna fue menor en es-
tas que los valores de los parentales. Así, ellos repor-
tan una correlación moderadamente alta entre los 
índices de sarna de los parentales con sus familias, 
lo que implica que la información de resistencia de 
los parentales puede ser utilizada para determinar 
las combinaciones de los cruzamientos.  

Los agricultores reportan que la sarna común es más severa 
y ocurre en variedades de papa que previamente han sido 
considerados relativamente resistentes, las razones de esto han 
sido poco investigadas.
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Haynes et al. (2009), utilizando en campos natu-
ralmente infestados por Streptomyces spp., realiza-
ron estudios durante los años 2003-2005, para de-
terminar la existencia de resistencia genética en una 
población diploide (271 clones) apareada al azar de 
S. phureja × S. stenotomum y estimaron la herencia 
de la resistencia en el sentido amplio (H) y sentido 
restringido (h2) a la sarna común. Ellos hallaron dife-
rencias significativas entre clones y la interacción años 
x clon fue significativa. La H para la resistencia se es-
timó en 0,18 con un intervalo de confianza de 95% 
entre 0,15 a 0,35. La fuente de variación clonal fue 
distribuida entre familias y dentro de familias. Toda 
la variación se presentó dentro de familias. No hubo 
variancia genética aditiva para resistencia en esta 
población, por consiguiente, h2 fue estimado como 
0.00. En ese ensayo se pudo concluir que aunque los 
niveles de resistencia a la sarna común no pueden 
ser incrementados por métodos de selección en esta 
población diploide, puede ser posible transferir los 
niveles altos de resistencia de esta población al nivel 
tetraploide por medio de cruzamientos 4x-2x. 

Más recientemente, en estudios realizados por 
Haynes et al. (2010), donde se evaluaron anualmente 
durante 2002 y 2007, entre 17-23 clones de papa en 
tres localidades, se determinó como respuestas en 
una distribución normal que hubo diferencias signi-
ficativas entre clones para índice de área (IA) en dos 
años, índice de lesión (IL) en cinco años, y porcentaje 
de tubérculos con síntomas de sarna común (PS) en 
tres años. También, hubo interacciones significativas 
de clon x localidad para IA y PS en los seis años e IL en 
cinco años. La heredabilidad en sentido amplio para 
IA, IL, y PS fluctuó de 0 a 0,78, 0,49 a 0,90 y 0,30 a 0,80; 
respectivamente.

Como resultado de los diferentes programas de 
mejoramiento se han derivado algunas variedades 
de papa resistentes a sarna común para Europa y 
Estados Unidos como Western Russet (Love et al., 
2006), GemStar Russet (Love et al., 2006), Kalaska 

(Douches et al., 2009), Freedom Russet (Groza et al., 
2009), Alta Crown (Bizimungu et al., 2011) y Teton 
Russet (Novy et al., 2014).

El objetivo de la presente investigación consistió 
en estimar la heredabilidad de la resistencia a la sarna 
común en una población de S. phureja en condiciones 
de campo, con el fin de favorecer el desarrollo de la 
selección de genotipos en el programa de Mejora-
miento Genético de Papa Criolla que actualmente está 
desarrollando la Universidad Nacional de Colombia.

MATERIALES Y MÉTODOS

Localización 
Para evaluar la resistencia a la sarna común se es-

tablecieron lotes de papa naturalmente infestados 
en el municipio de La Unión (Antioquia) veredas La 
Cabaña, Las Teresas, San Miguel y Vallejuelito, esta-
blecidos durante las siembras del 2011.

Material vegetal
Se tomaron 38 genotipos no emparentados de 

papa criolla con los cuales se construyó una po-
blación conformada por familias de medios her-
manos, donde la semilla sexual de papa (TPS, True 
Potato Seed por sus siglas en inglés) se obtuvo 
a partir polinizaciones abiertas. La metodología 
para la extracción, lavado y almacenamiento de la 
semilla se hizo siguiendo las recomendaciones es-
tablecidas por el Centro Internacional de la Papa 
(CIP, 2010). A partir de TPS se obtuvo semilla pre-
básica de las 38 familias, de las cuales 29 familias 
tenían 20 hermanos medios y 9 familias entre 15 y 
20 hermanos medios.

Diseño experimental
En campo se utilizó un diseño en Látice desba-

lanceado 7x7, con dos repeticiones; la unidad ex-
perimental fue constituida por familias con cinco 
hermanos medios y delimitada por plantas de la 
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variedad de papa Criolla Colombia como testigo 
susceptible a la enfermedad. La distancia entre sur-
cos fue de 1,0 m y 0,3 m entre plantas.

Al momento de la cosecha los tubérculos fueron la-
vados con agua corriente para realizar la evaluación vi-
sual de los síntomas de sarna común, utilizando la escala 
diagramática la cual cuantifica el porcentaje de tejido 
afectado en la superficie del tubérculo, dividida en seis 
categorías de cero a cinco, siendo cero la ausencia de 
síntomas visuales y las demás categorías divididas así: 
1= entre 0% y 5%; 2= entre 5 y 10%; 3= entre 0 y 25 %; 
4= entre 25 y 50%, 5= mayor del 50%, teniendo en cuen-
ta que los límites inferiores de clase son abiertos, es de-
cir que el valor exacto nunca es alcanzado, así por ejem-
plo en la categorías dos son todos aquellos porcentajes 
mayores que 5%, sin incluir el valor exacto del 5%.

Análisis estadístico
Para el análisis estadístico se consideró la variable 

severidad de la enfermedad para lo cual se tomó el 
valor de la marca de clase de las seis categorías de la 
escala diagramática utilizada (Madden et al., 2007).

En cada localidad, para la obtención de los com-
ponentes de varianza que permiten calcular la here-
dabilidad de la característica de resistencia a Strep-
tomyces spp., se utilizó un modelo genético aditivo 
lineal univariado (Sorensen y Gianola, 2002). El mo-
delo asumido fue el siguiente: 

ebzhzfz1y 321 ++++= µ 	
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ño n de la variable incidencia de la enfermedad. µ 	
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es el vector de efectos genéticos de hermanos me-
dios b 	
   	
   es un vector de efectos ambientales asociado 
a los bloques completos. Las matrices de incidencia 

Z 	
   	
   localizan el valor de los efectos correspondiente a 
cada dato observado.

Para este modelo se asume que los vectores f, h, b y e 
se distribuyen normal con media cero y varianzas 2

fσI 	
  , Iσ h
2 	
  

, 2
bσI 	
   y 2

eσI 	
  . Para la estimación de los parámetros se utili-
zó la metodología de estimación Bayesiana, obteniendo 
como estimativa la mediana de la distribución a poste-
riori, que es aquel valor que minimiza el riego de bayes 
bajo la función de pérdida absoluta. Para todos los pará-
metros se utilizaron distribuciones a priori no informativas 
(Sorensen y Gianola, 2002). Para el análisis de los datos se 
utilizó el programa R (R Development Core Team, 2012) 
con el paquete MCMCglmm (Hadfield, 2010), el cual im-
plementa el algoritmo de GIBBS para ser usado en este 
tipo de modelos. Se obtuvo una cadena de Markov de 
1.030.000 de la distribución a posteriori conjunta de cada 
parámetro, considerando las primeras 10.000 iteraciones 
como período de burn-in, y para la obtención de los va-
lores de las distribuciones marginales de cada parámetro 
se consideró tomar una muestra de cada 10 generadas.

Asimismo, con base en los valores obtenidos en la 
cadena de Markov, se estimó la heredabilidad de la ca-
racterística. La heredabilidad depende de la población en 
estudio y de la unidad de selección que se utilice, calcu-
lándose como el cociente entre la varianza aditiva entre 
unidades de selección y la varianza fenotípica entre uni-
dades de selección (Cruz y Carneiro, 2003). Así, la here-
dabilidad se evaluó bajo los métodos de selección entre 
familias, entre y dentro de familias, masal estratificada y 
masal simple (Tabla 1)

Se calculó la ganancia genética esperada para cada 
método de mejoramiento mediante la expresión:

Ganancia Esperada phi σ̂Esperada Ganancia 2 ××= 	
  

donde i 	
   	
   es la intensidad de selección y depende de 
la proporción de la población a ser parte del grupo de los 
genotipos seleccionados y de los valores fenotípicos co-
rrespondientes a una distribución normal, h2 	
   	
   es la here-
dabilidad en sentido estrecho dependiendo del método 
de selección y phi σ̂Esperada Ganancia 2 ××= 	
   es la desviación estándar fenotípica por 
unidad de selección (Falconer y Mackay, 1996). 
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RESULTADOS Y DISCUSIÓN

En la evaluación de severidad cada localidad 
mostró un comportamiento diferente respecto a la 
enfermedad, tanto en magnitud como en el ranking 
de las familias en las diferentes localidades. Es así 
como, La Cabaña, Las Teresas y Vallejuelito presen-
taron un mayor nivel de enfermedad (Figura 1). El 
testigo en estas tres veredas presentó valores supe-
riores a 25% de severidad del tubérculo.

En el caso de San Miguel donde el nivel de enfer-
medad fue menor que en las demás localidades, no 
fue posible diferenciar las familias por su grado de 
resistencia ya que todas presentaron una baja seve-
ridad de la enfermedad, lo cual indica que esta loca-
lidad no permite hacer una selección por resistencia 
a sarna común (Figura 1C). Además en ésta localidad 
el testigo presentó un valor inferior a 10% de severi-
dad en tubérculos, corroborando así el menor desa-
rrollo de la enfermedad en esta localidad. Dentro de 
las localidades evaluadas, Las Teresas y Vallejuelito 
son las localidades que permiten discriminar de me-
jor forma la respuesta de las familias por su resisten-
cia a la sarna común, ya que se observa mayor varia-
bilidad y una mejor precisión del valor estimado de 
la severidad, siendo los intervalos de alta densidad 
a posteriori más cortos que en las otras localidades.

Tabla 1. Estimación de las varianzas aditiva y fenotípica por unidad de selección, dependiendo del método de mejoramiento.

Método de Selección Varianza aditiva por unidad 
de selección

Varianza fenotípica por 
unidad de selección

Entre familias σ̂ f
2 	
   222 ˆ

10
1ˆ

2
1ˆ ehf σσσ ++ 	
  

Entre y dentro de familias
2ˆ3 fσ 	
   2ˆeσ 	
  

Masal estratificada

	
  
	
  
	
  

2ˆ4 fσ 	
  
222
ehf σσσ ++ 	
  

Masal simple

	
  
	
  
	
  

2ˆ4 fσ 	
   2222 ˆˆˆˆ ehfb σσσσ +++ 	
  

En Las Teresas, la familia 40 presenta un valor de 
severidad de 15%, siendo el mayor valor reportado 
comparado con las demás familias en todas las locali-
dades. La familia 2 se encontró como susceptible en las 
cuatro localidades evaluadas en el departamento de 
Antioquia, lo que permite clasificar a esta familia como 
la más susceptible con un valor promedio de 10 % de 
severidad (Figura 1). Por otro lado, las familias 57 y 67 
son en términos generales las más resistente al pató-
geno con un valor promedio de 6%, lo cual indica que 
dentro del acervo genético de estas familias no existen 
genes que confieran resistencia completa al patógeno.

 En la tabla 2 se observa que, en general, exis-
te una baja correlación Pearson-Spearman en las 
localidades, indicando una fuerte variación en la 
respuesta del genotipo a los ambientes evaluados. 
Encontrando inclusive correlaciones negativas de 
Spearman y Pearson entre las localidades La Caba-
ña y Vallejuelito; y con un máximo valor de correla-
ción del 0,3034 para Spearman entre San Miguel y 
Vallejuelito; y 0,3382 para Pearson entre La Caba-
ña y San Miguel; los cuales son bajos. No obstante 
cabe resaltar que estas dos localidades tuvieron una 
respuesta contrastante respecto a su capacidad de 
discriminación de los genotipos como se observa en 
la Figura 1. Estos hallazgos confirman lo reportado 
por Wanner (2006); Haynes et al. (2006); Domkářová 
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Figura 1. Predictores lineales bayesianos (BLP) para el efecto de 38 familias maternas para la severidad de sarna común en tubérculos en cuatro 
localidades del municipio de La Unión. Veredas A) La Cabaña; B) Las Teresas; C) San Miguel y D) Vallejuelito. Las barras de error indican los límites 
del intervalo de alta densidad a posteriori de 90%.
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et al. (2007) y Sedláková et al. (2013); quienes afirman 
que la incidencia y severidad de la enfermedad varía 
entre localidades y temporadas, debido en parte a 
la variación en las condiciones ambientales y la va-
riación genética de los cultivares de papa. Además, 
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de la importancia de realizar evaluaciones del ger-
moplasma de papa para determinar la resistencia 
de cada material en diferentes localidades como lo 
sugieren Haynes et al. (2010).
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La mayor heredabilidad se obtuvo en la vere-
da Las Teresas, bajo cualquiera de los sistemas de 
selección evaluados, seguido de los obtenidos en 
la vereda Vallejuelito, obteniendo en ambas locali-
dades valores superiores a los obtenidos por Hay-
nes et al. (2009) y Haynes et al. (2010), mostrando 
así que esta fuente de germoplasma puede ser 

Tabla 2. Correlación para la severidad de la enfermedad en diferentes localidades. El asterisco indica diferencias significativas (α	
  =0.05) para la H0:ρ	
  
=0. En la matriz triangular superior se presenta el coeficiente de correlación de Spearman y en la inferior el coeficiente de correlación lineal de Pearson.

La Cabaña Las Teresas San Miguel Vallejuelito

La Cabaña 1 0,0938 0,2951* -0,1916*

Las Teresas 0,1812* 1 0,1507* 0,1404*

San Miguel 0,3382* 0,2326* 1 0,3034*

Vallejuelito -0,192* 0,2661* 0,2316* 1

Tabla 3. Parámetros genéticos estimados para la severidad en tubérculos de la sarna común en cuatro localidades del municipio de La Unión (Antioquia).

Parámetro La Cabaña Las Teresas San Miguel Vallejuelito General

	
  
2
Bloqueσ <0,0001 <0,0001 <0,0001 <0,0001 <0,0001

	
  
2
Familiaσ 0,0007 0,0010 <0,0001 0,0008 0,0004

	
  
2

)(FamiliaHSσ 0,0002 0,0000 <0,0001 <0,0001 <0,0001

	
  
2
Errorσ 0,0108 0,0045 <0,0001 0,0057 0,0165

	
  
2
Familiarh 0,5037 0,8125 <0,0001 0,7213 0,2988

	
  
2

/ IndividualFamiliarh 0,1827 0,6536 <0,0001 0,3913 0,0674

	
  
2

tificadaMasalEstrah 0,2240 0,7153 <0,0001 0,4612 0,0873

	
  
2
Masalh 0,2207 0,7120 <0,0001 0,4535 0,0826

utilizada para obtener poblaciones con mayores 
niveles de resistencia a la enfermedad (Tabla 3). Se 
confirma que en la vereda de San Miguel la varia-
ción de severidad de la enfermedad entre las fami-
lias y entre los individuos en muy poca, obtenién-
dose valores de parámetros genéticos marginales, 
menores a 0,0001.

No se presentan diferencias estadísticamente 
significativas entre las ganancias genéticas espera-
das para los cuatro métodos de selección evaluados 
en las localidades evaluadas. En la localidad de San 
Miguel, (Figura 2), la ganancia genética esperada 
tiende a cero, aun cuando se hace una presión de 
selección del 20%. En las demás localidades si se 

presentan ganancias genéticas esperadas para los 
cuatro métodos de selección, obteniéndose mayo-
res estimaciones puntuales cuando se utiliza el mé-
todo de selección masal o individual, con un valor 
máximo de ganancia de 9% de severidad cuando se 
aplica una presión de selección baja como se obser-
va en Las Teresas.
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Teniendo en cuenta que en las mejores localida-
des, los intervalos de alta densidad a posteriori, la 
ganancia esperada puede llegar a ser del 20% de 
severidad de la enfermedad por ciclo de selección, 
podemos concluir que el carácter de resistencia a 

Figura 2. Ganancias genéticas esperadas en la población de S. phureja para la severidad de la sarna común en tubérculos para diferentes métodos 
de selección en cuatro localidades del municipio de La Unión (Antioquia). Veredas A) La Cabaña; B) Las Teresas; C) San Miguel y D) Vallejuelito. Las 
líneas sólidas representan el valor estimado de Bayes y las líneas discontinuas los límites del intervalo de alta densidad a posteriori de 90%.
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sarna común responde a métodos convencionales 
de mejoramiento genético de plantas, y un esquema 
de selección recurrente sería apropiado para mejo-
rar la resistencia a sarna común en la población de S. 
phureja utilizada en el estudio. 
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